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DESCRIPCION

Polinucleétido y su utilizacién para modular una respuesta de defensa en las plantas.

La presente invencién se refiere a la estimulacién de una respuesta de defensa en las plantas, con objeto de pro-
porcionar a las plantas una mejorada resistencia al agente patdgeno. Mds especificamente, ha resultado a partir de la
clonacion del gen Mlo de la cebada, de los diversos alelos mlo mutantes, y de un nimero de homdlogos de diferentes
especies. El gen Mlo se ha aislado utilizando un enfoque de clonacién posicional que nunca se ha logrado previa-
mente con la cebada. Los detalles y el debate se proporcionan a continuacién. El Mlo en estado natural ejerce una
funcién reguladora negativa en una respuesta de defensa al agente patégeno, de manera que los mutantes exhiben una
respuesta de defensa en la ausencia de agente patdgeno. Segtn la presente invencion, se puede utilizar la regulacién
por disminucién o la eliminacién por competencia de la funcién Mlo para estimular una respuesta de defensa en las
plantas transgénicas, que confiere una resistencia creciente al agente patégeno.

Las mutaciones se han descrito en diversas plantas en las que las respuestas de defensa a los agentes patégenos
aparecen para expresarse constitutivamente. Los alelos recesivos de mutacién inducida (mlo) del locus Mlo de la
cebada exponen un fenotipo de lesion de hoja y confieren una resistencia de amplio espectro, aparentemente durable,
al agente patégeno oidio, Erysiphe graminis f sp hordei.

Las respuestas de la resistencia al agente patégeno oidio han estado genéticamente bien caracterizadas (Wiberg,
1974; Sggaard y Jgrgensen, 1988; Jgrgensen, 1994). En la mayoria de los casos analizados la resistencia se especifica
por los genes de resistencia raza-especifica siguiendo las reglas de la hipétesis del gen a gen de Flor (Flor, 1971). En
este tipo de interaccidn planta/agente patégeno, la resistencia se especifica por medio de y dependiendo de la presencia
de dos genes complementarios, uno del huésped y uno del agente patdgeno fungico. Los genes complementarios se
han llamado operacionalmente (agente patégeno) gen resistencia (“R”) y gen virulencia, respectivamente. La mayor
parte de los genes de resistencia al oidio (Mlx) actian con rasgos dominantes o semidominantes (Jgrgensen, 1994).

La resistencia monogénica lograda mediante los alelos recesivos (Mlo) del locus Mlo es diferente. Aparte de
ser recesiva, difiere desde la resistencia raza-especifica hasta una sola cepa del agente patégeno en que (i) confiere
resistencia de amplio espectro a casi todos los aislados conocidos del agente patdgeno, (ii) los alelos de resistencia Mlo
se han obtenido mediante tratamiento mutdgeno de cualquier variedad en estado natural (Mlo) susceptible probada, y
(iii) los alelos de resistencia Mlo exhiben un fenotipo mimico de defensa en ausencia del agente patégeno (Wolter et
al., 1993). De este modo, los datos genéticos indican que el alelo Mlo en estado natural ejerce una funcién reguladora
negativa en las respuestas de defensa al ataque del agente patégeno.

La resistencia mediada por los alelos Mlo es actualmente utilizada ampliamente en el cultivo de la cebada y unos
10 millones de hectédreas estimadas se plantan anualmente en Europa con las semillas de este genotipo. Una resistencia
al oidio heredada semejante al mlo en otras plantas del cereal no se ha divulgado hasta ahora aunque el hongo sea un
patégeno relevante en el trigo (atacado por la Erysiphe graminis f sp tritici), la avena (atacada por la Erysiphe graminis
f sp avenae), y el centeno (atacado por la Erysiphe graminis f sp secalis). Dado que los cereales se relacionan altamente
morfolégicamente, genéticamente y bioquimicamente entre si (Moore et al., 1995), uno predeciria la existencia de
genes homdlogos en estas especies. El hecho de no haber encontrado una resistencia semejante al mlo en el trigo ni
en la avena es debido probablemente a sus genomas hexaploides, que hace dificil obtener por mutagénesis los alelos
defectuosos en las seis copias del gen, y la ocasién de que todas las mutaciones tengan lugar en la naturaleza es remota.
El hecho de no haber encontrado un mlo equivalente en otros cereales es debido probablemente a la insignificante
cantidad de andlisis mutacional en estas especies y las complicaciones como resultado de su naturaleza outbreeding
(por ejemplo, el centeno).

Los marcadores RFLP enlazados de cerca al Mlo en el cromosoma 4 de la cebada se identificaron previamente
partiendo de la base de una linea de colecciones de retrocruzamiento del mlo que contenia alelos mlo a partir de
seis fondos genéticos (Hinze et al., 1991). La posicién del mapa de Mlo partiendo de la base de los marcadores RFLP
concordaba con su localizaciéon cromosomica tal y como se determiné mediante un trazado anterior con los marcadores
morfolégicos (Jorgensen, 1977).

Teniendo identificado un intervalo genético de ~3 cM que contiene Mlo limitado con marcadores genéticos, deci-
dimos intentar aislar el gen por medio de la clonacién posicional.

Sin embargo, no existe ejemplo documentado de una tentativa positiva de la clonacién posicional de un gen de la
cebada. Tuvimos que hacer frente a un nimero de dificultades.

En primer lugar, el genoma de la cebada (5,3 x 10° pb/haploide de equivalente del genoma; Bennett y Smith, 1991)
tiene casi el doble de tamaiio del genoma humano y dado que el mapa genético total cubre ~1,800 cM (Becker et al.,
1995) nos enfrentamos con un ratio muy desfavorable de distancias genéticas y fisicas (1 cM se corresponde con ~3
Mb).

En segundo lugar, se tuvo que construir un mapa genético de alta resolucién alrededor del Mlo permitiendo la
colocacion de marcadores ligados con una precision superior a 0,1 cM.
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En tercer lugar, nos propusimos delimitar fisicamente el gen objetivo y ambos marcadores flanqueantes del ADN
en clones gendmicos individuales de insertos grandes, un procedimiento calificado mds adelante como “aterrizaje
cromosomico” (Tanksley et al., 1995). Con este propdsito, una completa biblioteca de YAC de la cebada del ADN
de la Megabase de la cebada se tuvo que construir con un tamafio medio de insertos de 500 - 600 kb, que no tenia
precedente.

En cuarto lugar, tuvimos que preparar herramientas genéticas inusuales que nos permitieron identificar el gen
Mlo dentro de una regién delimitada fisicamente sin la necesidad de una generacién arrolladora de tiempo de plantas
transgénicas de la cebada y de pruebas con diversos genes del candidato. Utilizamos para nuestros estudios diez
mutantes mlo inducidos mediante radiacién o quimicamente (Jgrgensen, 1992). Para una cadena concluyente de la
evidencia del aislamiento del gen decidiamos depender de una restauracion funcional del alelo Mlo en estado natural
que partia de los alelos mlo defectuosos caracterizados. Con este fin, realizamos cruzamientos heteroalélicos de mlo y
aislamos recombinantes Mlo intragénicos susceptibles. El andlisis de la secuencia de éstos prueba la funcién del gen
descrito.

La clonacién del gen Mlo de la cebada y sus homdlogos, incluyendo los homélogos de otras especies de plantas,
da lugar a un nimero de précticas aplicaciones, reflejadas en los diversos aspectos de la presente invencion.

Segtin un primer aspecto de la presente invencion, se proporciona un polinucleétido aislado segtin lo precisado en
la Reivindicacién 1. Una molécula de acido nucleico puede comprender una secuencia de nucleétidos que codifica un
péptido con la funcién Mio. Los expertos en la técnica apreciaran que la “Funcién Mlo” se refiere a la capacidad de
reprimir una respuesta de defensa, siendo dicha respuesta de defensa independiente de la raza y/o el agente patégeno
y siendo auténoma de la presencia de un agente patdgeno tal como, por ejemplo, el gen Mlo de la cebada, el gen Acd
y el gen Lsd de la Arabidopsis.

Las mutaciones mlo que regulan por disminucién o interrumpen la expresién funcional de la secuencia Mlo en
estado natural son recesivas, de tal manera que son complementados por la expresiéon de una secuencia en estado
natural. De este modo, la “funcién Mlo” se puede determinar calculando el nivel de respuesta de defensa constitutiva
y/o la susceptibilidad de la planta a un agente patégeno tal como, por ejemplo, el oidio o la roya (por ejemplo, la
roya amarilla). Por consiguiente, una posible secuencia de nucleétidos con la funcién Mlo se puede probar sobre
la complementacién de un mutante mlo adecuado. El término “funcién mlo” se utiliza para hacer referencia a las
secuencias que confieren un fenotipo de mutante mlo en una planta.

La capitalizacion de “Mlo” y la no capitalizacion de “mlo” se utilizan de este modo para distinguir entre la funcién
“en estado natural” y la funcién “mutante”.

Un fenotipo del mutante mlo se caracteriza por la exposicion de una creciente resistencia contra uno o mas agentes
patégenos, que es independiente de la raza y/o el agente patégeno y es auténoma de la presencia de un agente patégeno.

La planta de prueba puede ser monocotiledénea o dicotiledénea. Las monocotiledéneas adecuadas incluyen a cual-
quiera de la cebada, el arroz, el trigo, el maiz o la avena, particularmente de la cebada. Las dicotiledoneas adecuadas
incluyen a la Arabidopsis.

El 4cido nucleico puede codificar un polipéptido que comprende la secuencia de aminoécidos representada en la
Figura 2, o un alelo, variante, derivado o mutante, o un homdlogo, del mismo.

El 4cido nucleico puede tener la secuencia de un gen Mlo de la cebada, o ser un mutante, variante (o derivado)
o alelo de la secuencia proporcionada, o un homélogo del mismo. Los mutantes, variantes y alelos preferidos son
los que codifican una secuencia que conserve una caracteristica funcional del gen en estado natural, especialmente la
capacidad de suprimir una respuesta de defensa segtin lo discutido en la presente invencion. Otros mutantes, variantes
y alelos preferidos codifican una secuencia que, en un homozigoto, provocan la activacion constitutiva de una respuesta
de defensa, o al menos promueven la activacién de una respuesta de defensa (es decir, es una secuencia del mutante
mlo), por ejemplo, reduciendo o suprimiendo por completo o en parte la funcién Mlo. Las mutaciones preferidas que
dan secuencias del mutante mlo se representan en la Tabla 1. Los cambios de una secuencia, para producir un mutante,
derivado o variante, pueden ser tanto por la adicién, como por la insercién, la cancelacién o la sustitucién de uno o
mads nucledtidos en el dcido nucleico, llevando a la adicién, la insercidn, la cancelacién y/o la substitucién de uno
o mas aminodcidos. Por supuesto, se incluyen los cambios al 4dcido nucleico que no hace diferenciar a la secuencia
de aminodcidos codificada. Las variantes, los mutantes, los alelos y los derivados particulares se discuten ademds a
continuacién, asi como sus homélogos.

Una secuencia preferida de dcido nucleico segiin un aspecto de la presente invencidn se representa en la Figura 2
junto con la secuencia de aminodcidos prevista. El 4cido nucleico puede estar sometido a alteracién por la substitucién
de nucleétidos y/o una combinacién de adicidn, insercién y/o substitucién de uno o méas nucledtidos con o sin la
alteracion de la secuencia de aminodcidos codificada (en virtud de la degeneracion del cédigo genético).

Tal y como se discute posteriormente, los homélogos de la secuencia Mlo representados en la Figura 2, pueden
incluir desde el arroz (secuencia genémica en la Figura 5, resultado final, secuencia ADNc en la Figura 10, secuencia
de aminoécidos en la Figura 13) y la cebada (secuencia gendémica en la Figura 6, resultado final, secuencia ADNc en
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la Figura 11, secuencia de aminodcidos en la Figura 14); también la Tabla 5B (secuencias de nucleétido) y la Figura
5A (secuencias de aminodcido) representan los homdlogos de las EST del arroz y la Arabidopsis.

Un vector puede comprender el 4cido nucleico con cualquiera de las secuencias proporcionadas, preferentemente
un vector del que un producto se pueda expresar. El vector es preferentemente adecuado para la transformacién en una
célula de planta y/o una célula microbiana. La presente invencién engloba ademads una célula huésped transformada con
dicho vector, especialmente una célula de planta o una célula microbiana (por ejemplo, la Agrobacterium tumefaciens).
De este modo, se proporciona una célula huésped, tal como una célula de planta, que comprende 4cido nucleico. Dentro
de la célula, el dcido nucleico se puede incorporar dentro del genoma nuclear, es decir, un cromosoma. Puede haber
mas de una secuencia de nucleétidos heteréloga por el genoma haploide.

Un vector que comprende 4cido nucleico no necesita incluir a un promotor, particularmente si el vector va a ser
utilizado para introducir el 4cido nucleico en las células para la recombinacién en el genoma.

Las moléculas y los vectores del dcido nucleico se pueden proporcionar en forma aislada y/o purificada de su
ambiente natural, en forma substancialmente pura u homogénea, o libre o substancialmente libre de dcido nucleico
o genes de la especie de interés u origen diferente de la secuencia relevante. El dcido nucleico puede comprender
el ADNc, el ARN, el ADN gendmico y puede ser totalmente o parcialmente sintético. El término “aislado” puede
englobar todas estas posibilidades.

El producto de la expresion de cualquiera de las secuencias de dcido nucleico descritas se puede producir por
la expresion desde la codificacion, por lo tanto, de 4cido nucleico en condiciones adecuadas en las células huésped
adecuadamente, por ejemplo, la E. coli. Los expertos en la técnica pueden ser bien capaces de construir vectores
y disefiar protocolos para la expresion y la recuperacién de productos de la expresion del gen recombinante. Los
vectores adecuados se pueden elegir o construir, conteniendo una o mas secuencias reguladoras apropiadas, incluyendo
secuencias del promotor, fragmentos del terminador, secuencias de poliadenilacidn, secuencias intensificadoras, genes
del marcador y otras secuencias también apropiadas. Para detalles adicionales véase, por ejemplo, Molecular Cloning:
a Laboratory Manual: 2* edicién, Sambrook et al, 1989, Cold Spring Harbor Laboratory Press. Los procedimientos de
transformacién dependen del huésped utilizado, pero son bien conocidos. Muchas técnicas y protocolos conocidos para
la manipulacién de 4cido nucleico, por ejemplo en la preparacion de las construcciones de dcido nucleico, mutagénesis,
secuenciacion, introduccién de ADN en las células y la expresion génica, y el andlisis de proteinas, se describen
detalladamente en Short Protocols in Molecular Biology, Segunda Edicién, Ausubel et al. eds., John Wiley & Sons,
1992.

La proteina Mlo purificada, o un fragmento, un mutante o una variante de la misma, por ejemplo producida re-
combinantemente por la expresién de la codificacién por lo tanto de dcido nucleico, se pueden utilizar para elevar
los anticuerpos que emplean las técnicas que son estandar en la técnica. Se pueden utilizar anticuerpos y polipéptidos
que comprenden los fragmentos de unién al antigeno de los anticuerpos en la identificacion de homélogos de otras
especies tal y como se discute ademads posteriormente.

Los procedimientos de produccién de anticuerpos incluyen la inmunizacién de un mamifero (por ejemplo, de ser
humano, ratén, rata, conejo, caballo, cabra, oveja o mono) con la proteina o un fragmento de la misma. Los anticuerpos
se pueden obtener a partir de animales inmunizados utilizando cualquiera de una variedad de técnicas conocidas en
la técnica, y pudieron ser cribados, preferentemente utilizando la unién del anticuerpo al antigeno de interés. Por
ejemplo, se pueden utilizar las técnicas de Western-Blot o la inmunoprecipitacién (Armitage et al, 1992, Nature 357:
80-82). Los anticuerpos pueden ser policlonales o monoclonales.

Como una alternativa o un suplemento para inmunizar a un mamifero, los anticuerpos con especificidad en la
unién apropiada se pueden obtener a partir de una biblioteca producida recombinantemente de los dominios varia-
bles expresados de la inmunoglobulina, por ejemplo, utilizando el bacteriéfago lambda o el bacteriéfago filamentoso
que exponen dominios de unién de la inmunoglobulina funcional en sus superficies; véase, por ejemplo, la patente
W092/01047.

Se pueden utilizar los anticuerpos elevados hasta un polipéptido o un péptido en la identificacidn y/o el aislamiento
de polipéptidos homdlogos, y después en la codificacion de genes. Un procedimiento de identificar o aislar un poli-
péptido con funcién Mlo o funcién mlo puede comprender el cribaje de los péptidos o los polipéptidos del candidato
con un polipéptido que comprende el dominio de unién al antigeno de un anticuerpo (por ejemplo, todo el anticuerpo
o un fragmento del mismo) que es capaz de unir un péptido o un polipéptido Mlo o mlo, o fragmento, variante o
variante del mismo o preferentemente tiene la especificidad de unién para dicho péptido o polipéptido, tal como tener
una secuencia de aminodcidos identificada en la presente invencioén. Los miembros de unién especificos, tales como
los anticuerpos y los polipéptidos, pueden comprender los dominios de unién al antigeno de los anticuerpos que unen
y son preferentemente especificos para un péptido o polipéptido Mlo o mlo o un mutante, una variante o un derivado
del mismo.

Los péptidos o los polipéptidos del candidato para el cribaje pueden ser, por ejemplo, los productos de una biblio-
teca de expresion creada utilizando el dcido nucleico derivado de una planta de interés, o pueden ser el producto de un
proceso de purificacién de una fuente natural.
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Un péptido o un polipéptido encontrado para unir el anticuerpo se puede aislar y entonces puede estar sometido a la
secuenciacion de aminodcidos. Se puede utilizar cualquier técnica adecuada para secuenciar el péptido o el polipéptido
tanto de manera total como de manera parcial (por ejemplo, se puede secuenciar un fragmento de un polipéptido).
Se puede utilizar la informacién de la secuencia de aminodcidos en la obtencién del 4cido nucleico que codifica el
péptido o el polipéptido, por ejemplo disefiando uno o mds oligonucleétidos (por ejemplo, una fuente degenerada
de oligonucledtidos) para utilizar como sondas o cebadores en la hibridacion en el 4cido nucleico del candidato, o
buscando bases de datos de secuencias por ordenador, segin se discute ademds posteriormente.

Un procedimiento para identificar y clonar homdlogos Mlo de plantas, incluyendo especies diferentes a la cebada,
puede emplear una secuencia de nucleétidos derivada de la demostrada en la Figura 2 o una secuencia de nucleétidos
derivada de cualquiera de los otras figuras proporcionadas en la presente invencion. Las bibliotecas de dcido nucleico se
pueden cribar utilizando técnicas bien conocidas por los expertos en la técnica y las secuencias homdlogas identificadas
de tal modo probadas después. La disposicién de la informacién de la secuencia para el gen Mio de la Cebada y de los
diversos homoélogos permite la obtencién de secuencias homoélogas de la cebada y de otras especies de plantas, segiin
lo ejemplificado ademds en la presente invencion.

También, uno puede derivar facilmente los cebadores de la PCR basados en las posibles secuencias del exén, que
se pudieron identificar por comparacién con la secuencia Mlo proporcionada en la Figura 2 en donde se destacan los
exones, y se realizan RT-PCR con ARN total de la planta del interés, por ejemplo, cebada y arroz para los homoélogos
representados en las Figuras 5 y 6, con las secuencias de ADNc y aminodcido representadas en otras figuras de la
presente invencion.

El 4cido nucleico puede codificar un homdélogo Mlo obtenido utilizando una secuencia de nucleétidos derivada de
la representada en la Figura 2, o la secuencia de aminodcidos representada en la Figura 2. Preferentemente, la secuen-
cia de nucleétidos y/o la secuencia de aminoacidos comparte homologia con la secuencia codificada por la secuencia
de nucledtidos de la Figura 2, preferentemente al menos aproximadamente al 50%, o al menos aproximadamente al
55%, o al menos aproximadamente al 60%, o al menos aproximadamente al 65%, o al menos aproximadamente al
70%, o al menos aproximadamente al 75%, o al menos aproximadamente al 80% de homologia, o al menos aproxi-
madamente al 85% de homologia, o al menos aproximadamente al 90% de homologia, mas preferentemente al menos
aproximadamente al 95% de homologia. Se puede utilizar la “homologia” en relacién con una secuencia de amino4-
cidos para referirse a la identidad o a la similitud, preferentemente la identidad. Los elevados niveles de identidad de
aminodcido se pueden limitar a los dominios o las regiones funcionalmente significativos.

Una secuencia de aminoédcidos mutante, alelo, variante o derivado puede incluir dentro de la secuencia representada
en la Figura 2, un solo cambio de aminodcido con respecto a la secuencia representada en las Figuras 2, 6 2, 3, 4, 5,
6,7, 8 6 9 cambios, aproximadamente 10, 15, 20, 30, 40 6 50 cambios, o superior a aproximadamente 50, 60, 70, 80
6 90 cambios. Ademds, hasta uno o mds cambios dentro de la secuencia de aminodcidos representada en la Figura 2,
una secuencia de aminodcidos mutante, alelo, variante o derivado puede incluir los aminoacidos adicionales en el C
Terminal y/o el N terminal.

Tal y como bien se sobrentiende, la homologia en el nivel de aminoédcido se encuentra generalmente en términos de
similitud o identidad del aminodcido. La similitud tiene en cuenta la “variacion conservadora”, es decir, la substitucion
de un residuo hidrofébico tal como la isoleucina, la valina, la leucina o la metionina, por otro, o la substitucién de un
residuo polar por otro, tales como la arginina por la lisina, el dcido glutdmico por el dcido aspartico, o la glutamina
por la asparragina. La similitud se puede encontrar segiin lo definido y determinado por el programa TBLASTN,
de Altschul ef al. (1990) J. Mol. Biol. 215: 403-10, que es de uso comun en la técnica o, y si se pueden preferir,
el programa estdndar BestFit, que forma parte del Wisconsin Package, Versién 8, de septiembre de 1994 (Genetics
Computer Group, 575 Science Drive, Madison, Wisconsin, USA, Wisconsin 53711). El programa BestFit realiza una
alineacion Optima del mejor segmento de la similitud entre dos secuencias. Las alineaciones dptimas se encuentran
insertando espacios para maximizar el nimero de coincidencias utilizando el algoritmo de homologia local de Smith
y Waterman.

La homologia se puede encontrar sobre la longitud total de la secuencia relevante representada en la presente
invencion, o preferentemente se puede encontrar sobre una secuencia contigua de aproximadamente o superior a
aproximadamente 20, 25, 30, 33, 40, 50, 67, 133, 167, 200, 233, 267, 300, 333, 400, 450, 500, 550, 600 o mas
aminodcidos o codones, comparados con la secuencia de aminodcidos relevante o la secuencia de nucledtidos segiin
las circunstancias.

Las secuencias EST proporcionadas en la presente invencién, tienen en promedio una similitud del 70% y una
identidad del 50% con la secuencia Mlo de aminodcidos de la Figura 2. Con ello demostramos que el homdlogo del
arroz (Figura 5) y el homdlogo de la cebada (Figura 6) tiene una identidad de aminoécido del 81% (secuencias de
aminodcido representadas en la Figura 13 y la Figura 14).

Un alelo, variante, derivado, mutante u homdlogo de la secuencia especifica pueden demostrar poca homologia
total, se dice que aproximadamente el 20%, o aproximadamente el 25%, o aproximadamente el 30%, o aproximada-
mente el 35%, o aproximadamente el 40% o aproximadamente el 45%, con la secuencia especifica. Sin embargo, en
dominios o regiones funcionalmente significativos la homologia del aminoacido puede ser mucho mas alta. Los posi-
bles dominios o las regiones funcionalmente significativos se pueden identificar utilizando procesos bioinformaticos,

5



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

ES 2317 652 T3

que incluyen la comparacién de las secuencias de homdlogos. Los dominios o las regiones funcionalmente significa-
tivos de diferentes polipéptidos se pueden combinar para la expresion de la codificacion del 4cido nucleico como una
proteina de fusidn. Por ejemplo, se pueden combinar en una proteina hibrida las propiedades particularmente ventajo-
sas o deseables de diferentes homologos, de forma que el producto de la expresion resultante, con la funcién Mlo o la
funcién mlo, puede comprender fragmentos de diversas proteinas parentales.

La informacion de la secuencia de nucleétidos proporcionada en la presente invencion, o en cualquier parte de la
misma, se puede utilizar en un buscador de base de datos para encontrar las secuencias homdlogas, cuyos productos
de expresion se pueden probar para la funcién Mlo y la funcién mlo. Ello puede tener la capacidad de complementar
el fenotipo mutante mlo en una planta o puede, en la expresion una planta, conferir un fenotipo mlo.

En las bases de datos ptiblicas de secuencias identificamos recientemente diversos homdélogos para la secuencia de
la Figura 2. Ya hemos encontrado homologias en el arroz y en la cebada, y en la dicotiledonea Arabidopsis.

Mediante la secuenciacién de las homologias, el estudio de sus patrones de expresion y el examen del efecto de la
alteracién de su expresion, se pueden conseguir que los genes lleven a cabo una funcién similar al Mlo en la cebada.

La homologia entre los homélogos tal y como se describe en la presente invencién, se puede explotar en la iden-
tificacién de homdlogos adicionales, por ejemplo, utilizando oligonucleétidos (por ejemplo, una fuente degenerada)
disefiada partiendo de la base de la conservacién de la secuencia.

Un procedimiento de identificacién o un procedimiento de clonacién de un homélogo Mlo, por ejemplo, a partir
de una especie diferente a la cebada, puede emplear una secuencia de nucleétidos derivada de la representada en la Fi-
gura 2 o la representada en cualquiera de las otras Figuras de la presente invencion. Por ejemplo, dicho procedimiento
puede emplear un oligonucleétido o oligonucledtidos que comprende o comprenden una secuencia o secuencias que
se conservan entre las secuencias de las Figuras 2 y/o 5 y/o 6 y/o 10 y/o 11 y/o 12, o codificando una secuencia de
aminodcidos conservada entre las de la Figura 2 y/o 7 y/o 13 y/o 14 y/o 15 para buscar a los homélogos. De este modo,
se proporciona un procedimiento de obtencion de dcido nucleico, que comprende la hibridacién de un oligonucledti-
do o una molécula de dcido nucleico que comprende dicho oligonucleétido al dcido nucleico objetivo/candidato. El
dcido nucleico objetivo o candidato puede comprender, por ejemplo, una biblioteca genémica o de ADNc obtenible
a partir de un organismo conocido para contener o sospechar que contiene dicho 4cido nucleico, monocotiledéneo o
dicotiledéneo. La hibridacion lograda se puede identificar y se puede aislar el 4cido nucleico objetivo/candidato para
una investigacioén y/o un uso posterior.

La hibridacién puede suponer la prueba del dcido nucleico y la identificacién de la hibridacién positiva en con-
diciones estrictas adecuadas (segtn técnicas conocidas) y/o la utilizacién de oligonucleétidos como cebadores en un
procedimiento de amplificacion de dcido nucleico, tal como la PCR. Para la prueba, las condiciones preferidas son las
que son suficientemente estrictas para ello para ser un patrén simple con un pequefio nimero de hibridaciones identi-
ficadas como positivas que se puedan investigar posteriormente. Ello es bien conocido en la técnica para incrementar
el rigor de la hibridacién gradualmente hasta que s6lo queden unos pocos clones positivos.

Como una alternativa a la prueba, aunque atin empleando la hibridacién de 4cido nucleico, se pueden utilizar los
oligonucleétidos disenados para amplificar las secuencias de ADN en las reacciones PCR o en otros procedimientos
que implican la amplificacién del 4cido nucleico, utilizando procedimientos rutinarios. Véase, por ejemplo, “PCR
protocols; A Guide to Methods and Applications”, Eds. Innis et al, 1990, Academic Press, Nueva York.

Las secuencias de aminodcidos preferidas adecuadas para utilizar en el disefio de sondas o cebadores de la PCR
para algiin propdsito son secuencias conservadas (completamente, sustancialmente o parcialmente) entre al menos
dos péptidos o polipéptidos Mlo codificados por genes capaces de suprimir una respuesta de defensa en una planta,
por ejemplo, con cualquiera de las secuencias de aminodcidos de cualquiera de las diferentes Figuras de la presente
invencién y/o codificadas por las secuencias de nucleétidos de cualquiera de las diferentes Figuras de la presente
invencion.

Partiendo de la base de la informacién de la secuencia de aminodcidos, se pueden disefiar las sondas o los cebadores
del oligonucledtido, teniendo en cuenta la degeneracién del codigo genético y, donde convenga, se deriva el uso del
codon del organismo del dcido nucléico candidato.

Preferentemente un oligonucledtido, para utilizar por ejemplo en la amplificacion del dcido nucleico, dispone apro-
ximadamente de hasta 50 nucleétidos, o aproximadamente 40 nucleétidos, o aproximadamente 30, o pocos nucleétidos
de largo (por ejemplo, 18, 21 6 24).

La valoracién de si dicho producto PCR corresponde o no a los genes Mlo homdlogos se puede llevar a cabo de
varias maneras. Una banda de PCR de dicha reaccién pudo contener una mezcla compleja de productos. Los produc-
tos individuales se pueden colar y cada uno de ellos se puede cribar individualmente. Se pueden analizar mediante
transformacién para valorar la funcién en la introduccién en una planta del interés.

Tal y como se apuntd, el dcido nucleico se obtiene utilizando oligonucleétidos, disefiados en base a la informacién
de la secuencia proporcionada en la presente invencién, como sondas o cebadores. El 4cido nucleico aislado y/o
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purificado a partir de una o mds células de la cebada o de otra planta (véase anteriormente), o una biblioteca de acido
nucleico derivado desde el dcido nucleico aislado y/o purificado de la planta (por ejemplo, una biblioteca de ADNc
derivada del mARN aislado de la planta), se puede sondear en condiciones para el hibridacién selectiva y/o se puede
someter a una reaccion especifica de amplificacién del 4cido nucleico tal como la reaccidn en cadena de polimerasa
(PCR). El 4cido nucleico sondeado o utilizado como plantilla en la reaccién de amplificacion puede ser ADN, ADNc
o ARN gendmicos. Si fuera necesario, uno o mas fragmentos de gen se pueden ligar para generar una longitud total
de secuencia de codificacion.

Hemos probado diversas cebadores de la PCR derivados de la secuencia Mlo descrita en la presente invencidn para
probar su especificidad para la amplificacién del 4cido nucleico segun la presente invencion, utilizando plantillas tanto
de ADN gendmico de cebada como de RT-PCR. Este tltimo se sintetizé a partir de ARN polyA* de cebada. En cada
caso éramos capaces de amplificar el Mlo esperado derivado de los fragmentos de gen tal y como se muestra por la
clonacién y la subsiguiente secuenciacién del ADN de los productos de la PCR. Los clones de la longitud total de
ADNCc se pueden obtener segtin lo descrito por la tecnologia de RACE de las terminaciones 5’ y 3’ si se utilizan los
productos de la RT-PCR como plantillas.

Ejemplos de cebadores probados incluyen:

25 L 5’ -GTG CAT CTG CGT GTG CGT A-3’
25LN 5'-GTG TGC GTA CCT GGT AGA G-3’
25R 5’ -AAC GAC GTC TGG TGC GTG-3'

33 5’ -TGC AGC TAT ATG ACC TTC CCC CTC-3’
37 5" -GGA CAT GCT GAT GGC TCA GA-3'
38 5’"-CAG AAC TTG TCT CAT CCC TG-3'
38A 5’ -GGC TAT ACA TTG GGA CTA ACA-3’
38B 5'-CGA ATC ATC ACA TCC TAT GTT-3’
39 5’ -GCA AGT TCG ACT TCC AC-3’

39B 5"-TCG ACT TCC ACA AGT ACA TCA-3’
53 5’ -AGC GTA CCT GCG TAC GTA G-37

Se han probado diversas combinaciones de cebador:

38/39A; 38/39; 38/33; 38/37; 38A/39A; 38B/39A;
38/25L; 38/25LN; 25R/25L; 25R/25LN; 25R/53.

La informacion de la secuencia proporcionada en la presente invencion permite también el disefio de pruebas de
diagndstico para la determinacion de la presencia de un alelo especifico de resistencia mlo, o un alelo de susceptibilidad
(por ejemplo, en estado natural), en cualquier planta, cultivo, variedad, poblacién, raza local, parte de una familia o la
otra seleccion dados en un programa de cultivo u otro genotipo dicho. Una prueba de diagnéstico se puede basar en la
determinacion de la presencia o la ausencia de un alelo particular por medio de la determinacién del 4cido nucleico o
el polipéptido.

En el nivel del dcido nucleico, esto puede implicar la hibridacién de un oligonucleétido o un polinucleétido ade-
cuado, tal como un fragmento del gen Mlo o un homélogo del mismo, incluyendo cualquier homdlogo descrito en la
presente invencion, o cualquier alelo particular, tal como un alelo que dé un fenotipo mlo, tal como cualquier alelo
descrito en la presente invencién. La hibridacién puede implicar la PCR disefiada para amplificar un producto de una
version alélica dada del mlo, con la subsiguiente deteccién de un producto amplificado por cualquier procedimiento
de un nimero de procedimientos posibles que incluyen, pero no limitan, a la electroforesis en gel, la electroforesis
capilar, la hibridacion directa de sondas de secuencia de nucleétidos y asi sucesivamente. Una prueba de diagndstico
se puede basar en la PCR disefiada para amplificar diversos alelos o cualquier alelo del locus Mlo, con una prueba
para distinguir los diversos alelos posibles por cualquier procedimiento de un nimero de procedimientos posibles,
incluyendo el tamafio de fragmento de ADN, la variacién de los sitios de restriccion (por ejemplo, los CAPS - sitios
polimoérficos amplificados escindidos) y asi sucesivamente. Una prueba de diagndstico se puede basar también en un
gran nimero de variantes posibles del analisis del 4cido nucleico que sean evidentes a los expertos en la técnica, tales
como la utilizacién de una secuencia mlo derivada sintética como sonda de la hibridacién.
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En lineas generales, los procedimientos se dividen en los que criban la presencia de secuencias de dcido nucleico
y los que confian en la deteccion de la presencia o la ausencia de un polipéptido. Los procedimientos pueden hacer
uso de muestras bioldgicas de una o mas plantas o células que se sospechan que contienen las secuencias de acido
nucleico o el polipéptido.

Enfoques ejemplares para detectar el dcido nucleico o los polipéptidos incluyen el andlisis de una muestra de la
planta o la célula de la planta mediante:

(a) la comparacién de la secuencia de 4dcidos nucleicos en la muestra con toda o una parte de la secuencia de
nucledtidos representada en la Figura 7 para determinar si la muestra del paciente contiene una mutacion;

(b)  la determinacién de la presencia en la muestra de un polipéptido incluyendo la secuencia de aminoacidos
representada en la Figura 2 o un fragmento del mismo vy, si se encuentra presente, la determinacion de si el
polipéptido se encuentra en longitud total, y/o estd mutado, y/o se expresa en el nivel normal;

(c)  la ejecucion de la huella dactilar de ADN para comparar el patrén de restriccién producido cuando una
enzima de restriccion corta el dcido nucleico en la muestra con el patrén de la restriccién obtenido de la
secuencia de nucledtidos representada en la Figura 7 o de un mutante, un alelo o una variante conocido;

(d) laentrada en contacto de la muestra con un miembro de unién especifico capaz de la unién al 4cido nucleico
que incluye la secuencia de nucledtidos segtin lo expuesto en la Figura 7 o un fragmento del mismo, o un
mutante, un alelo o una variante del mismo, el miembro de unién especifico que incluye el dcido nucleico
que se puede hibridar con la secuencia de la Figura 7 o un polipéptido que incluye un dominio de unién con
especificidad para el dcido nucleico que incluye la secuencia de la Figura 7 o el polipéptido codificado por
él, o una forma mutada del mismo, y determinando la unién del miembro de unién especifico;

® la realizacion de la PCR que implica una o més cebadores basados en la secuencia de nucleétidos represen-
tada en la Figura 7 para cribar la muestra para el 4cido nucleico que incluye la secuencia de nucledtidos de
la Figura 7 o un mutante, un alelo o una variante del mismo.

Cuando se criba un acido nucleico del alelo de resistencia, el dcido nucleico en la muestra se amplificard inicial-
mente utilizando, por ejemplo, la PCR, para aumentar la cantidad del analito con respecto a otras secuencias presentes
en la muestra. Esto permite que las secuencias objetivo sean detectadas con un alto nivel de sensibilidad si se encuen-
tran presentes en la muestra. Esta etapa inicial se puede evitar utilizando las técnicas de seleccion de alta sensibilidad
que estan llegando a ser cada vez mds importantes en la técnica.

Una forma variante del gen puede contener una o mds inserciones, cancelaciones, substituciones y/ o adiciones
de uno o mdas nucleétidos comparados con la secuencia en estado natural (tal y como se representa en al Figura 1)
que pueden o no interrumpir la funcién del gen. Las diferencias en el nivel de dcido nucleico no se reflejan necesa-
riamente por una diferencia en la secuencia de aminodcidos del polipéptido codificado. Sin embargo, la mutacién u
otra diferencia en un gen puede dar lugar a un codén del marco de lectura o un codén de terminacién, que podria
afectar seriamente a la naturaleza del polipéptido producido (en su caso), o a una mutacién puntual o a un cambio
mutacional grave en el polipéptido codificado, incluyendo la insercion, la cancelacién, la substitucién y/o la adicién
de uno o mas aminoécidos o regiones en el polipéptido. Una mutacién en la secuencia del promotor u otra regién
reguladora puede prevenir o reducir la expresion del gen o afectar al proceso o la estabilidad de la transcripcion del
mARN.

Las pruebas se pueden llevar a cabo en las preparaciones que contienen el ADN, el ADNc y/o el mARN genémicos.
El ADNc o el mARN de prueba tienen la ventaja de la complejidad del 4cido nucleico que es reducido por la ausencia
de secuencias de intrones, pero tienen la posible desventaja del tiempo y el esfuerzo adicionales que se requieren en la
fabricacion de las preparaciones. E1 ARN es maés dificil de manipular que el ADN debido a la frecuencia generalizada
de las ribonucleasas.

El 4cido nucleico en una muestra de prueba se puede secuenciar y se puede comparar la secuencia con la secuencia
representada en la Figura 2, u otra Figura de la presente invencidn, para determinar si una diferencia se encuentra o no
presente. Si es asi, la diferencia se puede comparar con los alelos de susceptibilidad conocidos (por ejemplo, segtin lo
resumido en la Tabla 1) para determinar si el dcido nucleico de prueba contiene una o mas de las variaciones indicadas,
o la diferencia se puede investigar por la asociacién con la resistencia a la enfermedad.

El 4cido nucleico amplificado se puede secuenciar entonces tal y como se indicé anteriormente, y/o probar de
cualquier otra manera para determinar la presencia o la ausencia de una caracteristica particular. El acido nucleico
para la prueba se puede preparar a partir del dcido nucleico eliminado de las células o en una biblioteca utilizando una
variedad de otras técnicas tales como la digestién enzimatica de restriccion y la electroforesis.

El 4cido nucleico se puede cribar utilizando una sonda especifica de la variante o el alelo. Dicha sonda se corres-
ponde en secuencia a una region del gen, o a su complemento, que contiene una alteracién de la secuencia conocida
para ser asociada a la resistencia a la enfermedad. En condiciones adecuadamente estrictas, la hibridacién especifica
de dicha sonda para probar el dcido nucleico es indicativa de la presencia de la alteracion de secuencia en el dcido
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nucleico de prueba. Para los propoésitos eficientes de cribaje, se puede utilizar mds de una sonda en la misma muestra
de prueba.

Los oligonucledétidos especificos del alelo o la variante se pueden utilizar de modo parecido en la PCR para ampli-
ficar especificamente las secuencias particulares si se encuentran presentes en una muestra de prueba. Se puede llevar
a cabo la valoracién de si una banda de la PCR contiene una variante del gen mediante diversas maneras familiares
para los expertos en la técnica. El producto de la PCR se puede, por ejemplo, tratar de una manera que permita a uno
exhibir la mutacién o el polimorfismo en un gel desnaturalizante de poliacrilamida de secuenciacién del ADN, con las
bandas especificas que se encuentran vinculadas a las variantes del gen que son seleccionadas.

Una alternativa o un suplemento, para buscar la presencia de secuencias variables en una muestra de prueba,
es buscar la presencia de la secuencia normal, por ejemplo, utilizando una sonda o un cebador del oligonucleétido
adecuadamente especifico.

Se puede emplear los enfoques que se basan en el hibridacién entre una sonda y un 4cido nucleico de prueba y la
deteccion subsiguiente de un mal apareamiento. En condiciones apropiadas (de temperatura, pH, etc.), una sonda del
oligonucleétido se hibridard con una secuencia que no sea totalmente complementaria. El grado de apareamiento de
bases entre las dos moléculas serd suficiente para que se aparee a pesar de un mal apareamiento. Son bien conocidos en
la técnica diversos enfoques para detectar la presencia de un mal apareamiento entre dos apareamientos de moléculas
de 4cido nucleico.

Por ejemplo, la ribonucleasas A se divide en el sitio de un mal apareamiento. La escision se puede detectar mediante
electroforesis del acido nucleico de prueba al que la sonda relevante o la sonda se ha apareado y ha buscado moléculas
mds pequefias (es decir, moléculas con una movilidad electroforética mds elevada) que la longitud total del hibrido
sonda/prueba. Otros enfoques se basan en la utilizacién de enzimas tales como las resolvasas o las endonucleasas.

De este modo, una sonda del oligonucleétido que tiene la secuencia de una region del gen normal (cadena sentido
o antisentido) en el que las mutaciones asociadas con la resistencia a la enfermedad que se sabe que van a ocurrir
(por ejemplo, véase la Tabla 1) se pueden aparear al dcido nucleico de prueba y la presencia o la ausencia de un
mal apareamiento determinado. La deteccién de la presencia de un mal apareamiento puede indicar la presencia en
el 4cido nucleico de prueba de una mutacién asociada a la resistencia a la enfermedad. Por otra parte, una sonda del
oligonucleétido que tiene la secuencia de una regién del gen que incluye una mutacién asociada con la resistencia
a la enfermedad se puede aparear al dcido nucleico de prueba y la presencia o la ausencia de un mal apareamiento
determinado. La presencia de un mal apareamiento puede indicar que el 4cido nucleico en la muestra de prueba tiene
la secuencia normal, o una secuencia del mutante o el alelo diferente. En cualquier caso, se puede emplear una bateria
de sondas en diferentes regiones del gen.

Se puede detectar la presencia de diferencias en la secuencia de las moléculas de acido nucleico mediante la
digestion enzimdtica de restriccidn, tal como en un procedimiento de huella dactilar de ADN donde el patrén de
restriccion producido cuando se utilizan una o mds enzimas de restriccién para cortar una muestra de dcido nucleico
se compara con el patrén obtenido cuando una muestra que contiene el gen normal o una variante o un alelo se digiere
con la misma enzima o enzimas.

Se puede también evaluar la presencia o la ausencia de una lesién en el promotor u otra secuencia reguladora
determinando el nivel de produccién de mARN por transcripcién o el nivel de produccién de polipéptido por la
translacién del mARN.

El 4cido nucleico aislado y/o purificado de una o mas células de una planta o una biblioteca de 4cido nucleico
derivado del 4cido nucleico aislado y/o purificado de las células (por ejemplo, una biblioteca de ADNc derivado de
mARN aislado de las células), se puede sondear en condiciones para la hibridacién selectiva y/o se puede someter a
una reaccion de amplificacion de 4cido nucleico especifica tal como la reaccién en cadena de polimerasa (PCR).

Un procedimiento puede incluir la hibridacién de una o mas (por ejemplo, dos) sondas o cebadores en el acido
nucleico objetivo. Donde el 4cido nucleico es ADN de cadena doble, la hibridacién serd precedida generalmente por
una desnaturalizacién para producir ADN de cadena simple. La hibridacién puede formar parte de un procedimiento
de la PCR, o formar parte de un procedimiento de sondeo que no implique la PCR. Un procedimiento de ejemplo
seria una combinacion de la PCR y la hibridacién de bajo rigor. Un procedimiento de cribaje, elegido de entre muchos
disponibles para los expertos en la técnica, se utiliza para identificar los acontecimientos de hibridacién acertados y
para aislar el 4cido nucleico hibridado.

La unién de una sonda en el 4cido nucleico objetivo (por ejemplo, el ADN) se puede medir utilizando cualquier
variedad de técnicas a disposicion de los expertos en la técnica. Por ejemplo, las sondas se pueden radiomarcar, fluo-
rescentemente o enzimaticamente. Otros procedimientos que no emplean el marcado de la sonda incluyen el examen
de los polimorfismos de longitud de fragmentos de restriccion, la amplificacién utilizando la PCR, la ribonucleasas
escindidas y el sondeo del oligonucledtido especifico del alelo.

El sondeo puede emplear la técnica de transferencia Southern estandar. Por ejemplo, el ADN se puede extraer de
las células y se puede digerir con diversas enzimas de restriccion. Los fragmentos de restriccién se pueden separar
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entonces mediante electroforesis en un gel de agarosa, antes de la desnaturalizacién y la transferencia a un filtro de
nitrocelulosa. Se puede hibridar la sonda marcada en los fragmentos de ADN en el filtro y se puede determinar la
unién. Se puede preparar el ADN para el sondeo a partir de preparaciones del ARN de las células.

Los experimentos preliminares se pueden realizar por la hibridacién en condiciones de bajo rigor de varias sondas
para las transferencias Southern de ADN digeridas con enzimas de restriccion. Las condiciones adecuadas se conse-
guirfan cuando se obtengan una gran cantidad de fragmentos de hibridacién mientras la hibridaciéon de fondo fuera
baja. Utilizando estas condiciones, se pueden buscar bibliotecas de 4cido nucleico, por ejemplo, bibliotecas de ADNc
representativas de secuencias expresadas.

Tal y como se apuntd, los expertos en la técnica son bien capaces de emplear condiciones adecuadas de rigor
deseado para la hibridacién selectiva, teniendo en cuenta factores como la longitud y la composicion base del oligo-
nucleétido, la temperatura, y asi sucesivamente.

En algunos ensayos de diagndstico, los oligonucledtidos que son fragmentos de cualquiera de las secuencias re-
presentadas en la Figura 2, o cualquier alelo asociado con la resistencia a la enfermedad, por ejemplo, tal y como
se identifican en la Tabla 1, son al menos aproximadamente 10 nucleétidos en longitud, mds preferentemente al me-
nos aproximadamente 15 nucleétidos en longitud, més preferentemente al menos aproximadamente 20 nucledtidos en
longitud, méds preferentemente aproximadamente 30 nucleétidos en longitud. Dichos fragmentos representan indivi-
dualmente por si mismos aspectos de la presente invencién. Los fragmentos y otros oligonucledtidos se pueden utilizar
como cebadores o sondas tal y como se ha discutido, pero se pueden también generar (por ejemplo, mediante la PCR)
en procedimientos que se ocupan en determinar la presencia en una muestra de prueba de una secuencia indicativa de
la resistencia a la enfermedad.

Existen diversos procedimientos para determinar la presencia o la ausencia en una muestra de prueba de un poli-
péptido partlcular tal como el polipéptido con la secuencia de aminodcidos representada en la Flgura 2, u otra figura
de la presente invencién, o un mutante, variantes o alelo de la secuencia de aminodcidos del mismo (por ejemplo,
incluyendo una alteracién representada en la Tabla 1).

Una muestra se puede probar para la presencia de una pareja de unién para un miembro de unién tal como un
anticuerpo (o una mezcla de anticuerpos), especifico para una o mds variantes particulares del polipéptido representado
en la Figura 2; véase, por ejemplo, la Tabla 1.

En tales casos, la muestra se puede probar poniéndola en contacto con un miembro de unién especifico, tal como
un anticuerpo en condiciones adecuadas para la unién especifica, antes de que se determine la unién, por ejemplo,
utilizando un sistema reportero segtin lo discutido. Cuando se utiliza un panel de anticuerpos, se pueden emplear
diversos marcados reportantes para cada anticuerpo de modo que la unién de cada uno se pueda determinar.

Un miembro de unién especifico, tal como un anticuerpo, se puede utilizar para aislar y/o purificar su polipéptido
pareja de uni6én de una muestra de prueba, para tener en cuenta la secuencia y/o el andlisis bioquimico del polipéptido
para determinar si tiene la secuencia y/o las propiedades del polipéptido en estado natural o un mutante, una varian-
te o un alelo particular del mismo. La secuencia de aminodcidos es rutinaria en la técnica utilizando maquinas de
secuenciacién automatizadas.

La utilizacién de las pruebas de diagndstico para los alelos mlo permite que el investigador o el cultivado de
plantas establezca, con confianza e independencia total de las pruebas de resistencia que consumen tiempo, indepen-
dientemente de si un alelo deseado se encuentra presente o no en la planta del interés (o de una célula de la misma),
si la planta es representante de una coleccién de otras plantas genéticamente idénticas (por ejemplo, una variedad
consanguinea o un cultivo) o de un individuo en una muestra de plantas relacionadas (por ejemplo, la seleccién de
los cultivadores) o sin relacion. Los alelos mlo que confieren el fenotipo de resistencia a la enfermedad deseable son
recesivos y, por lo tanto, no se detectan en todo el nivel del fenotipo de la planta en condiciones heterozigéticas y en
presencia de un alelo Mlo en estado natural. El cribaje fenotipico para la presencia de dichos alelos recesivos es, por
lo tanto, posible solamente en material homocigético para el locus mlo y asi retrasar substancialmente la generacién
en un programa de reproduccién de plantas en el que la seleccion se pueda aplicar de manera fiable y rentable. En un
programa de reproduccién de retrocruzamiento donde, por ejemplo, un cultivador se propone introgresar un alelo mlo
deseable en un genotipo objetivo de elevada realizacion adaptado selecto, el locus mlo se encontrard permanentemente
en las condiciones heterocigéticas hasta que se lleve a cabo la autofecundacién. La prueba del acido nucleico o el
polipéptido para la presencia del alelo recesivo evita la necesidad de probar la progenie autofecundada de individuos
de generacién de retrocruzamiento, ahorrando de este modo considerable tiempo y dinero. En otros tipos de esquema
de reproduccién basados en la seleccién y la autofecundacién de los individuos deseables, los diagndsticos de dcido
nucleico o polipéptido para los alelos mlo deseables en alto rendimiento, los ensayos de bajo coste, tal y como se pro-
porcionan en la presente invencion, se puede realizar la seleccion fiable para los alelos mlo deseables en las primeras
generaciones y en mas material que sea por lo demds posible. Esta ganancia en la fiabilidad de la seleccién mas el
tiempo ahorrado es capaz de probar el primer material y sin que el costoso cribaje del fenotipo de resistencia sea de
considerable valor en la reproduccién de la planta.

A modo de ejemplo para la prueba del dcido nucleico, el alelo de resistencia mlo-5 de la cebada se caracteriza por
una sustitucién del nucleétido G por el nucledtido A en el coddn de inicio previsto del gen Mlo (Tabla 1). La mutacién
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se puede detectar facilmente mediante la amplificacion de la PCR estdndar de un segmento del gen Mlo de la plantilla
de ADN gendémico con los cebadores:

cebador hacia adelante: 5’-GTTGCCACACTTTGCCACG-3’
cebador reverso: 5’-AAGCCAAGACGACAATCAGA-3

(por ejemplo), seguido por la digestidon con la enzima de restriccion PshAl. Esto genera un marcador de secuencias
polimoérficas amplificadas escindidas (CAPS) que se pueda visualizar utilizando electroforesis en gel de agarosa con-
vencional. La presencia de un fragmento de 769 pb es indicativa de la presencia del alelo mlo-5.

El alelo de resistencia mlo-9 se caracteriza por una sustitucion de nucleétido C por el nucledtido T (Tabla 1). Este
alelo es de particular relevancia ya que se utiliza con frecuencia en material de cultivo. El acontecimiento mutacional
se puede detectar facilmente utilizando los cebadores:

cebador hacia adelante: 5’-GRRGCCACACTTTGCCACG-3’
cebador reverso: 5’-AAGCCAAGACGACAATCAGA-3’

(por ejemplo), y la digestién subsiguiente de los productos gendmicos de amplificacién con la enzima de restricciéon
Hhal. Esto genera un marcador de los CAPS que se puede visualizar utilizando electroforesis en gel de agarosa
convencional. La presencia de un fragmento de 374 pb es indicativa de la presencia del alelo mlo-9.

Un tercer alelo, particularmente interesante, es el mlo-12, que se caracteriza por una substitucion de un residuo
240, especificamente un Phe240 al reemplazo de la leucina. Esto pudo resultar desde una sustitucion C720 hasta una
sustitucion A en la secuencia de nucledtidos de codificacidon (Tabla 1). Este es el tnico alelo mlo actualmente docu-
mentado para el que la prueba concluyente se encuentra disponible para que la proteina alterada retenga la actividad
en estado natural residual (Hentrich, 1979, Arch. Ziichtungsvorsch., Berlin 9, S. 283-291). El mlo-12 expone reaccién
espontanea de muerte celular no detectable pero confiere un suficiente nivel de resistencia a los agentes patégenos
tales como el hongo del oidio. El mlo-12 puede ser, por lo tanto, el alelo de eleccién en programas de reproduccién
si los efectos pleiotrépicos minimos (muerte celular espontinea) se desean después de la introgresion de la resistencia
mlo en lineas de cultivo selecto. Ademds, el sitio molecular de la substitucién del aminoédcido dentro de la proteina
Mlo permite el disefio de alelos con una actividad en estado natural residual, y también la obtencién de moléculas que
interactdan y/o inhibitorias, que reducen los efectos pleiotrépicos no deseados de una pérdida completa de la funcién
de la proteina Mlo.

La determinacién basada en dcidos nucleicos de la presencia o la ausencia de alelos mlo se puede combinar con la
determinacion del genotipo del ADN gendmico vinculado flanqueador u otro ADN gendmico no vinculado utilizando
sistemas establecidos de marcadores tales como los RFLPs, los microsatélites o los SSRs, los AFLPs, los RAPDs, etc..
Esto permite al investigador o cultivador de la planta el seleccionar no sélo para la presencia del alelo mlo deseable
sino también para la planta individual o las familias de plantas que tengan las combinaciones mas deseables de fondo
genético vinculado y no vinculado. Dichas recombinaciones del material deseable pueden tener solamente lugar pocas
veces dentro de una poblacién de reproduccién o progenie de retrocruzamiento dado. El ensayo directo del locus mlo
segun lo ofrecido por la presente invencion permite al investigador realizar un enfoque paso a paso para la fijacién
(que lo hace homocigético) de la combinacidn deseada de marcadores flanqueadores y alelos mlo, mediante primero
la identificacién de los individuos fijados por un marcador flanqueador y después la identificacion de la progenie fijada
en el otro lado del locus mlo teniendo todo el tiempo la confianza de que se encuentra todavia presente el alelo mlo
deseable.

La presente descripcidn proporciona suficiente informacién para una persona experta en la técnica para obtener la
secuencia del ADN genémico para cualquier alelo mlo nuevo o existente dado y para concebir un ensayo de diagndstico
adecuado basado en 4cido nucleico y/o basado en polipéptido. Los alelos mlo existentes a los que se puede aplicar esto
incluyen, por ejemplo, el mlo-1, el mlo-3, el mlo-4, el mlo-5, el mlo-6, el Mlo-7, el mlo-8, el mlo-9, el mlo-10, el mlo-
12, el mlo-13, el mlo-16, el mlo-17, el mlo-26 y el mlo-28, para los que la informacién de la secuencia se proporciona
en la presente invencion (véanse, por ejemplo, la Figura 2 y la Tabla 1). En el disefio un ensayo de dcido nucleico
se tiene en cuenta la variacion distintiva en la secuencia que caracteriza el alelo variable particular. Un fragmento del
oligonucleétido de un alelo mlo, puede tener una secuencia que lo permita hibridar especificamente a ese alelo con
respecto a otros alelos mlo. Dicho oligonucledtido abarca un nucleétido en el que tiene lugar una mutacién mlo, y
que puede incluir el nucle6tido mutado en o hacia su extremo 3’ 6 5°. Dicho oligonucleétido puede hibridarse con la
cadena con sentido o la cadena antisentido. La variacion se puede encontrar dentro de la secuencia de codificacion del
gen mlo, o puede estar dentro de una secuencia de intrones o en una secuencia no codificada localizada corriente arriba
o corriente abajo, en el que la interrupcién afecta o se relaciona de otra manera con la lesién en el Mlo que resulta en
el fenotipo resistente al oidio.

El alelo mlo-9 es comunmente utilizado, pero no exclusivamente, en el cultivo de plantas (J Helms Jorgensen -
Euphytica (1992) 63: 141-152), y el mlo-11 también se utiliza. El uso de los mutantes mlo en el cultivo préctico se
ha restringido en gran parte a la cebada de primavera, ya que la respuesta espontdnea de la muerte celular asociada a
muchos de los alelos mutantes aparece para presentar un castigo al crecimiento y al rendimiento de la planta cuando
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estd incorporada en los genotipos de la cebada de invierno del alto rendimiento. Sin embargo, diversos alelos mlo
tienen diversos grados de respuesta espontdnea asociada a la muerte celular, y de este modo algunos, o existentes o
creados recientemente a partir de programas de mutagénesis o aislados como mutantes espontdneos, sean mds adecua-
dos que otros para la incorporacién en los fondos de la cebada de invierno. El alelo mlo-12 puede ser particularmente
adecuado ya que los efectos pleiotropicos no detectables tienen lugar a pesar de conferir un suficiente nivel de resis-
tencia al agente patégeno. La utilizacion de la resistencia al oidio basada en el mlo més extensamente en cebadas de
invierno tendra valor significativo para los cultivadores de cebada asi como significativas implicaciones econdmicas y
ambientales tales como la reducida utilizacién de aportaciones de fungicida con sus costes asociados al tratamiento.
La previsioén de diagnésticos del dcido nucleico tal y como se proporciona en la presente invencioén permite el rapido
y exacto despliegue de los alelos mlo nuevos y existentes en el plasma germinal de la cebada de invierno.

Se pueden proporcionar plantas que incluyen una célula de la planta segtn lo descrito en la presente invencion,
junto con cualquier parte o propdgulo de la misma, semilla, progenie hibrida o autofecundada y los descendientes. Una
planta puede ser una que no se reproduzca conforme a la raza en una o mas propiedades. Se pueden excluir variedades
de plantas, particularmente las variedades de plantas inscribibles segtin los Derechos del Obtentor. Se observa que una
planta no necesita ser considerada una “variedad de planta” simplemente porque contiene establemente un transgen
dentro de su genoma, introducido en una célula de la planta o en un antepasado de la misma.

Ademds de una planta, se puede proporcionar cualquier clon de dicha planta, semilla, progenie hibrida o autofecun-
dada y los descendientes, y cualquier parte de cualquiera de ellos, tal como esquejes y semillas. Se puede proporcionar
cualquier propdgulo de la planta, que es cualquier parte que se pueda utilizar en la reproduccién o la propagacion,
sexual o asexual, que incluye esquejes, semillas, etcétera. Se puede proporcionar también una planta que se propague
sexualmente o asexualmente a la progenitura, al clon o al descendiente de dicha planta, o cualquier parte o propagulo
de dicha planta, a la progenitura, al clon o al descendiente.

Un procedimiento de hacer una célula de planta que implique la introduccién de la secuencia (por ejemplo, como
parte de un vector adecuado) en una célula de planta y que ocasiona o permite la recombinacién entre el vector y el
genoma de la célula de planta para introducir la secuencia de nucleétidos en el genoma.

La siguiente transformacion de una célula de planta de una planta se puede regenerar.

Un procedimiento para modular la expresién Mlo en una planta, que puede modular una respuesta de defensa
en la planta, puede comprender la expresién de una secuencia heteréloga del gen Mlo (o mutante, alelo, variante u
homélogo del mismo, tal y como se ha discutido) dentro de las células de la planta. Tal y como se ha discutido ademads
en la presente invencién, la modulacién o la alteracion del nivel de respuesta de defensa constitutiva en una planta
puede ser por medio de la supresion, la represion o la reduccién (en la forma Mlo en estado natural) o la promocion,
el estimulo, la activacidn, el incremento, la mejora o el aumento (en la forma mlo mutante). La activacién o la mejora
de la respuesta de defensa puede conferir o incrementar la resistencia de la planta al agente patégeno, especialmente
la resistencia al oidio y/o la roya (tal como la roya amarilla).

El término “heter6logo” se puede utilizar para indicar que el gen/la secuencia de nucledtidos en cuestion se ha
introducido en las dichas células de la planta o de un antepasado de la misma, utilizando ingenieria genética, es decir,
mediante la intervencion humana. Se puede proporcionar una célula de planta transgénica, es decir, transgénico para
el 4acido nucleico en cuestion. El transgen se puede encontrar en un vector extragenémico o incorporado, preferen-
temente estable, en el genoma. Un gen heterélogo puede sustituir un gen equivalente endégeno, es decir, uno que
normalmente realiza la misma o similar funcién, o la secuencia insertada puede ser adicional al gen end6geno u otra
secuencia. Una ventaja de la introduccioén de un gen heterélogo es la capacidad de colocar la expresién de una se-
cuencia bajo el control de un promotor de eleccién, para poder influenciar la expresion segtn la preferencia, tal como
bajo el desarrollo particular, el control espacial o temporal, o bajo el control de un promotor inducible. Ademds, se
pueden utilizar los mutantes, las variantes y los derivados del gen en estado natural, por ejemplo, con una actividad
mas alta o mds baja que el propio gen en estado natural, en lugar del gen endégeno. El 4cido nucleico heterélogo,
o ex6geno o ajeno, se puede encontrar en una célula de planta de forma no natural teniendo lugar en células de ese
tipo, variedad o especie. De este modo, el acido nucleico puede incluir una secuencia de codificacién de, o derivada
de, un tipo particular de célula o especie de planta o variedad de planta, colocada dentro del contexto de una célula
de planta de un tipo o especie o variedad diferentes de planta. Una posibilidad adicional se encuentra para que una
secuencia de dcidos nucleicos se coloque dentro de una célula en la que o un homdélogo se encuentra de forma natural,
pero en el que la secuencia de dcidos nucleicos se encuentra vinculada y/o adyacente al dcido nucleico que no tiene
lugar de forma natural dentro de la célula, o las células de ese tipo o especie o variedad de planta, tal como vinculado
operativamente a una o mas secuencias reguladoras, tal como una secuencia del promotor, para el control de la ex-
presién. Una secuencia dentro de la planta u otra célula huésped puede ser identificablemente heteréloga, exégena o
ajena.

La regulacién por disminucién de la funcién del gen Mlo en estado natural lleva a la estimulacién de una respuesta
de defensa constitutiva. Esto se puede conseguir de varias maneras diferentes, tal y como se ilustra mds abajo.

El 4cido nucleico se puede colocar bajo el control de un promotor inducible del gen, poniendo de este modo la
expresion bajo el control del usuario.
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Una construccién de gen puede comprender un promotor inducible vinculado operativamente a una secuencia de
nucledétidos proporcionada por la presente invencién. Segun lo discutido, esto permite el control de la expresién del
gen. Las plantas se pueden transformar con dicha construccién de gen y los procedimientos pueden comprender la
introduccién de dicha construccién en una célula de planta y/o la induccién de la expresién de una construccioén dentro
de una célula de planta, por ejemplo, mediante la aplicacién de un estimulo adecuado, tal como un inductor exégeno
o una sefial endégena efectivos.

El término “inducible” que se aplica a un promotor es bien entendido por los expertos en la técnica. Esencialmente,
la expresion bajo el control de un promotor inducible se “conecta” o incrementa en respuesta a un estimulo aplicado
(que se puede generar dentro de una célula o proporcionar exégenamente). La naturaleza del estimulo varia entre
los promotores. Algunos promotores inducibles provocan pequefios o imperceptibles niveles de expresion (o ninguna
expresion) en ausencia del estimulo apropiado. Otros promotores inducibles provocan la expresién constitutiva per-
ceptible en ausencia del estimulo. Aunque el nivel de expresion se encuentra en ausencia del estimulo, la expresion de
cualquier promotor inducible se incrementa en presencia del estimulo correcto. La situacién preferible es aquella don-
de el nivel de expresién aumenta sobre la aplicacion del estimulo relevante mediante una cantidad efectiva para alterar
una caracteristica fenotipica. De este modo, se puede utilizar un promotor inducible (o “conectable”) que provoca un
nivel bdsico de expresion en ausencia del estimulo cuyo nivel es demasiado bajo para ocasionar un fenotipo deseado
(y puede de hecho ser cero). En la utilizacién del estimulo, la expresion se aumenta (o se conecta) hasta un nivel que
ocasione el fenotipo deseado.

Los promotores adecuados incluyen el promotor del gen 35S del Virus del Mosaico de la Coliflor (CaMV 35S)
que se expresa en un alto nivel en virtualmente todos los tejidos vegetales (Benfey et al, (1990a) EMBO J 9: 1677-
1684); el promotor meri-5 de la coliflor que se expresa en el meristema apical vegetativo asi como diversas posiciones
bien localizadas en el cuerpo de la planta, por ejemplo, en el floema interno, la primordia de la flor, los puntos de
ramificacién en la raiz y los brotes (Medford, J.I. (1992) Plant Cell 4, 1029-1039; Medford ef al, (1991) Plant Cell
3, 359-370) y el promotor LEAFY de la Arabidopsis thaliana que se expresa muy pronto en el desarrollo de la flor
(Weigel et al, (1992) Cell 69, 843-859).

El 4cido nucleico se puede utilizar en la produccién de una planta transgénica.

Cuando se introduce una construccién de gen elegida en una célula, se deben tener en cuenta ciertas considera-
ciones, bien conocidas por los expertos en la técnica. El dcido nucleico a ser insertado se deberia insertar dentro de
una construccién que contenga los elementos reguladores efectivos que conduciran la transcripcién. Debe haber dis-
ponible un procedimiento para transportar la construccion en la célula. Una vez la construccién se encuentra dentro
de la membrana celular, tendra o no Iugar la integracién en el material cromosémico endégeno. Finalmente, en lo que
concierne a las plantas, el tipo de la célula objetivo debe ser aquel con el que las células se puedan regenerar en todas
las plantas.

Las plantas transformadas con el segmento de ADN que contiene la secuencia se pueden producir mediante téc-
nicas estandar que son ya conocidas para la manipulacién genética de plantas. El ADN se puede transformar en las
células de planta utilizando cualquier tecnologia adecuada, tal como un vector Ti pldsmido desarmado llevado por
el Agrobacterium que explota su capacidad natural de transferencia del gen (EP-A-270355, EP-A-0116718, NAR 12
(22) 8711 - 87215 1984), bombardeo con particulas o microproyectiles (US 5100792, EP-A-444882, EP-A-434616),
microinyeccién (WO 92/09696, WO 94/00583, EP 331083, EP 175966, Green et al. (1987) Plant Tissue and Cell
Culture, Academic Press), electroporacién (EP 290395, WO 8706614), otras formas absorcion directa de ADN (DE
4005152, WO 9012096, US 4684611), absorcién de ADN por medio de liposomas (por ejemplo, Freeman et al. Plant
Cell Physiol. 29: 1353 (1984)), o el procedimiento vértex (por ejemplo, Kindle, PNAS USA 87: 1228 (1990d) Physical
methods for the transformation of plant cells are reviewed in Oard, 1991, Biotech. Adv. 9: 1-11).

La transformacién del Agrobacterium es ampliamente utilizada por los expertos en la técnica para transformar
especies dicotiledéneas. Recientemente, ha habido un progreso substancial hacia la produccién rutinaria de plantas
transgénicas estables y fértiles, en casi todo plantas monocotiledéneas econdmicamente relevantes (Toriyama, et al.
(1988) Bio/Technology 6, 1072-1074; Zhang, et al. (1988) Plant Cell Rep. 7, 379-384; Zhang, et al. (1988) Theor Appl
Genet 76, 835-840; Shimamoto, et al. (1989) Nature 338, 274-276; Datta, et al. (1990) Bio/Technology 8, 736-740;
Christou, et al. (1991) Bio/Technology 9, 957-962; Peng, et al. (1991) International Rice Research Institute, Manila,
Philippines 563-574; Cao, et al. (1992) Plant Cell Rep. 11, 585-591; Li, et al. (1993) Plant Cell Rep. 12, 250-255;
Rathore, et al. (1993) Plant Molecular Biology 21, 871-884; Fromm, et al. (1990) Bio/Technology 8, 833-839; Gordon-
Kamm, et al. (1990) plant Cell 2, 603-618; D’Halluin, et al. (1992) Plant Cell 4, 1495-1505; Walters, et al. (1992) Plant
Molecular Biology 18, 189-200; Koziel, et al. (1993) Biotechnology 11, 194-200; Vasil, I. K. (1994) Plant Molecular
Biology 25, 925-937; Weeks, et al. (1993) Plant Physiology 102, 1077-1084; Somers, et al. (1992) Bio/Technology
10, 1589-1594; W(092/14828). En particular, la transformacién por medio del Agrobacterium se encuentra ahora
emergiendo también como procedimiento alternativo muy eficiente de transformacién en monocotileddneas.

La generacion de plantas transgénicas fértiles se ha conseguido en los cereales de arroz, maiz, trigo, avena y
cebada (resumido en Shimamoto, K. (1994) Current Opinion in Biotechnology 5, 158-162.; Vasil, et al. (1992)
Bio/Technology 10, 667-674; Vain et al., 1995, Biotechnology Advances 13 (4): 653-671; Vasil, 1996, Nature Bio-
technology 14 pagina 702).
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Se prefieren el bombardeo con microproyectiles, la electroporacién y la absorcién directa del ADN cuando el
Agrobacterium no es eficiente o efectivo. Alternativamente, se puede emplear una combinacion de diferentes técnicas
para mejorar la eficiencia del proceso de transformacién, por ejemplo, el bombardeo con microparticulas cubiertas de
Agrobacterium (EP-A-486234) o el bombardeo con microproyectiles para inducir la herida, seguido por el cocultivo
con Agrobacterium (EP-A-486233).

Después de la transformacion, se puede regenerar una planta, por ejemplo, a partir de células individuales, tejido
calloso o discos de hojas, como es estandar en la técnica. Casi cualquier planta se puede regenerar totalmente a partir
de células, tejidos y 6rganos de la planta. Las técnicas disponibles se encuentran resumidas en Vasil et al., Cell Culture
and Somatic Cel Genetics of Plants, Vol I, II y III, Laboratory Procedures and Their Applications, Academic Press,
1984, y Weissbach y Weissbach, Methods for Plant Molecular Biology, Academic Press, 1989.

La opcién particular de una tecnologia de transformacién se determinard por su eficiencia para transformar cierta
especie de planta asi como la experiencia y la preferencia de la persona que ensaye la presente invencién con una
metodologia particular de la opcidn. Serd evidente para la persona experta que la opcidn particular de un sistema de
transformacién para introducir el dcido nucleico en las células de planta no es esencial para, o una limitacién de, la
presente invencion, ni es la opcion de la técnica para la regeneracion de la planta.

La expresion se puede conseguir mediante la introduccién de la secuencia de nucledtidos en una orientacién con
sentido. De este modo, un procedimiento de modulacién de una respuesta de defensa en una planta, puede comprender
que cause o permita la expresion del dcido nucleico dentro de las células de la planta. Generalmente, serd deseable
estimular la respuesta de defensa, y esto se puede conseguir mediante la funcién de interrupcion del gen Mlo.

La regulacién por disminucion de la expresién de un gen objetivo se puede conseguir utilizando la tecnologia
antisentido o la “regulacién con sentido” (“‘cosupresion”).

Al utilizar genes antisentido o secuencias parciales del gen para regular por disminucién la expresion del gen,
una secuencia de nucledtidos se pone bajo el control de un promotor en una “orientacién inversa”, de forma que la
transcripcién produce ARN que es complementario al mARN normal transcrito a partir de la cadena “con sentido” del
gen objetivo. Véanse, por ejemplo, Rothstein et al, 1987; Smith ef al, (1988) Nature 334, 724-726; Zhang et al, (1992)
The Plant Cell 4, 1575-1588, English et al., (1996) The Plant Cell 8, 179-188. La tecnologia antisentido también
se encuentra resumida en Bourque, (1995), Plant Science 105, 125-149, y Flavell, (1994) PNAS USA 91, 3490-
3496.

Una alternativa es utilizar una copia de todo o parte del gen objetivo insertado en la orientacién con sentido, que es
la misma, como el gen objetivo, para conseguir la reduccién en la expresion del gen objetivo mediante la cosupresion.
Véanse, por ejemplo, van der Krol et al., (1990) The Plant Cell 2, 291-299; Napoli et al., (1990) The Plant Cell 2,
279-289; Zhang et al., (1992) The Plant Cell 4, 1575-1588, y US-A-5.231.020.

No se necesita utilizar la secuencia completa que corresponde a la secuencia de codificacion (en la orientacién
inversa para el antisentido). Por ejemplo, se pueden utilizar los fragmentos de longitud suficiente. Es una cuestién ru-
tinaria para la persona experta en la técnica para el cribaje de los fragmentos de diversos tamafios y a partir de diversas
partes de la secuencia de codificacion para optimizar el nivel de inhibicién antisentido. Puede ser ventajoso incluir el
codén de iniciacién ATG de la metionina, y quizds uno o mdas nucleétidos localizados corriente arriba del codén de
iniciacién. Una posibilidad adicional es dirigir una secuencia conservada de un gen, por ejemplo, una secuencia que
sea caracteristica de uno o mas genes, tales como una secuencia reguladora. Las construcciones antisentido pueden
suponer secuencias con terminacién 3’ o terminacién 5’ del Mlo u homdlogos. En el caso de que varios homélogos
del Mlo existan en una especie de la planta, la implicacién de las secuencias no translacionadas en la terminacién 5° y
la terminacién 3’ en la construccién mejorarén la especificidad del silenciador.

La secuencia empleada puede ser de aproximadamente 500 nucleétidos o menos, posiblemente de aproximada-
mente 400 nucledtidos, de aproximadamente 300 nucleétidos, de aproximadamente 200 nucleétidos, o de aproxi-
madamente 100 nucledtidos. Puede ser posible utilizar los oligonucleétidos de longitudes mucho mas cortas, de 14
- 23 nucleétidos, aunque puede ser posible utilizar fragmentos mds largos, y generalmente incluso mas largos de
aproximadamente 500 nucledtidos son mds preferibles donde sea posible, por ejemplo, tales como mas largos de
aproximadamente 600 nucleétidos, de aproximadamente 700 nucledtidos, de aproximadamente 800 nucledtidos, de
aproximadamente 1.000 nucleétidos, de aproximadamente 1.200 nucleétidos, de aproximadamente 1.400 nucleétidos,
0 mas.

Puede ser preferible que exista identidad completa de la secuencia en la secuencia utilizada para la regulacién por
disminucién de la expresion de una secuencia objetivo, y la secuencia objetivo, aunque no sea esencial la complemen-
tariedad o la similitud total de la secuencia. Uno o mds nucleétidos pueden diferir en la secuencia utilizada a partir
del gen objetivo. De este modo, una secuencia empleada en una regulacién por disminucién de la expresion del gen
seglin la presente invencion puede ser una secuencia en estado natural (por ejemplo, el gen) seleccionada a partir de los
disponibles, o un mutante, un derivado, una variante o un alelo, por medio de la insercién, la adicién, la cancelacién
o la substitucion de uno o mas nucledtidos, de dicha secuencia. La secuencia no necesita incluir un marco de lectura
abierto o especificar un ARN que seria transladable. Se puede preferir para ello que haya la suficiente homologia para
hibridar las moléculas de ARN antisentido y con sentido. Puede haber regulacién por disminucién de la expresion del
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gen incluso cuando hay aproximadamente el 5%, el 10%, el 15% o el 20% o mas mal apareamientos entre la secuencia
utilizada y el gen objetivo.

Generalmente, el dcido nucleico transcrito puede representar un fragmento de un gen Mlo, asi como incluir una
secuencia de nucleétidos representada en la Figura 2, o el complemento del mismo, o puede ser un mutante, un
derivado, una variante o un alelo del mismo, en términos similares segtn lo discutido anteriormente en relacién con
las alteraciones que se llevan a cabo a una secuencia de codificacién y a la homologia de la secuencia alterada. La
homologia puede ser suficiente para el ARN antisentido para hibridar con el dcido nucleico dentro de las células de
planta, aunque con independencia de si la hibridacién tiene lugar, se regula por disminucidn el efecto deseado de la
expresion del gen.

La regulacién antisentido puede ser regulada por si mismo empleando a un promotor inducible en una construccién
apropiada.

Las construcciones se pueden expresar utilizando el promotor natural, mediante un promotor constitutivamente
expresado tal como el promotor 35S del CaMV, mediante un promotor especifico del tejido o un promotor especifico
del tipo de célula, o mediante un promotor que se pueda activar mediante una sefial o agente externo. El promotor
35S del CaMV, pero también los promotores actinl del arroz y el ubiquitino del maiz han demostrado que dan niveles
elevados de expresion del gen indicador en el arroz (Fujimoto et al., (1993) Bio/Technology 11, 1151-1155; Zhang, et
al., (1991) Plant Cell 3, 1155-1165; Cornejo et al., (1993) Plant Molecular Biology 23, 567-581).

Para la utilizacién en la regulacion antisentido, se proporciona el dcido nucleico que incluye una secuencia de
nucledtidos complementaria a una secuencia de codificacién de un gen Mlo (es decir, que incluye homélogos), o un
fragmento de dicha secuencia de codificacién adecuada para la utilizacién en la regulacién antisentido de la expresion.
Esto puede ser ADN y bajo el control de una secuencia reguladora apropiada para la transcripcién antisentido en las
células de interés.

Un procedimiento para conferir resistencia al agente patdgeno en una planta, puede incluir que cause o permita la
transcripcion antisentido del dcido nucleico heter6logo dentro de las células de la planta.

La secuencia de nucleétidos de la Figura 2 o un fragmento, un mutante, un derivado, un alelo, una variante o un
homélogo del mismo, por ejemplo, cualquier secuencia representada o identificada en la presente invencion, se puede
utilizar para la regulacién por disminucién de la expresion del gen, particularmente la regulacién por disminucién de
la expresion de un gen Mlo o el homdlogo del mismo, para conferir preferentemente resistencia al agente patégeno en
una planta.

Cuando las copias adicionales del gen objetivo se insertan en orientacién con sentido, que es igual, que el gen
objetivo, se produce una gama de fenotipos que incluye a los individuos donde tiene lugar la sobreexpresion y algunos
cuando tiene lugar la pérdida de expresion de la proteina del gen objetivo. Cuando el gen insertado es solamente
parte del gen endégeno aumenta el nimero de individuos que pierden la expresién en las poblaciones transgénicas.
El mecanismo por el que tiene lugar la regulacién con sentido, particularmente la regulacién por disminucién, no se
encuentra bien entendida. Sin embargo, esta técnica se encuentra bien divulgada en la literatura cientifica y de patente
y se utiliza rutinariamente para el control del gen. Véase, por ejemplo, van der Krol et al., (1990) The Plant Cell 2,
291-229; Napoli et al., (1990) The Plant Cell 2, 279-289; Zhang et al, 1992 The Plant Cell 4, 1575-1588.

Una vez mas, los fragmentos, mutantes, y etcétera, se pueden utilizar en términos similares tal y como se describi6
anteriormente para la utilizacién en la regulacion antisentido.

Un procedimiento para conferir resistencia al agente patégeno en una planta, puede incluir que cause o permita la
expresion del 4cido nucleico segun la presente invencion dentro de las células de la planta. Esto se puede utilizar para
suprimir la actividad Mlo. Aqui, la actividad del producto se suprime preferentemente como resultado de la pérdida de
expresion dentro de las células de planta.

Segin lo observado, la regulacién por disminucion del Mlo puede promover la activacién de una respuesta de
defensa, que puede a su vez conferir o aumentar la resistencia al agente patégeno de la planta, especialmente la
resistencia al oidio y/o la roya (por ejemplo, la roya amarilla).

Un procedimiento de modulacién de la funcién Mlo en una planta, puede comprender que cause o permita la
expresion a partir del dcido nucleico segiin la presente invencidn dentro de las células de la planta para suprimir la
expresiéon Mlo enddgena.

Las versiones modificadas del Mlo se pueden utilizar para regular por disminucién la funcién Mlo enddgena.
Por ejemplo, se pueden emplear mutantes, variantes, derivados, etc.. Por ejemplo, la expresién de una secuencia del
mutante mlo en un alto nivel puede eliminar por competencia la actividad del Mlo endégeno.

La reduccidn de la actividad Mlo en estado natural se puede conseguir utilizando ribozimas, tales como la replica-
cién de ribozimas, por ejemplo, de la clase “hammerhead” (Haseloff y Gerlach, 1988, Nature 334: 585-591; Feyter et
al. Mol., 1996, Gen. Genet. 250: 329-338).
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Otra manera de reducir la funcién Mlo en una planta emplea la mutagénesis por transposones (resumido por
Osborne et al., (1995) Current Opinion in Cell Biology 7, 406-413). La inactivacién de genes se ha demostrado
por medio de un enfoque de “marcado especifico” utilizando los elementos mdviles endégenos o los transposones
clonados heter6logos que conservan su movilidad en los genomas ajenos. Se podian identificar los alelos Mlo que
llevan cualquier insercién de secuencia conocida utilizando los cebadores de la PCR con especificidades de unién
tanto en la secuencia de insercién como en el homoélogo Mlo. Se podian utilizar los “sistemas de dos elementos” para
estabilizar el transpos6n dentro de los alelos inactivados. En el enfoque de los dos elementos, se construye un T-ADN
que lleva un transpos6n no auténomo que contiene el gen marcador seleccionable o cribable insertado en un marcador
de escision. Las plantas que llevan estos T-ADNs se encuentran cruzadas con plantas que llevan un segundo T-ADN
que expresa la funcién de la transposasa. Los hibridos se seleccionan dos veces para la escision y para el marcador
dentro del rendimiento transposén las plantas F, con los elementos transpuestos. El enfoque de los dos elementos tiene
una ventaja particular con respecto al Ac/Ds del maiz, pues el Ds transpuesto es mds probable que no esté vinculado a
la transposasa, facilitando el outcrossing y la estabilizacién de la insercion Ds (Jones et al., (1994) Science 266, 789-
793; Osborne et al., (1995) Current Opinion in Cell Biology 7, 406-413).

La resistencia al oidio basada en el mlo estd provocada por la inactivacién del alelo Mlo en estado natural, dando
lugar a un fenotipo recesivo de resistencia. Se pueden utilizar sustancias que inhiban la actividad de la proteina Mlo
en estado natural para inducir el fenotipo de resistencia.

Una importante insinuacion, que la inactivacién completa de la expresion Mlo no es esencial y puede incluso ser
perjudicial, se proporciona mediante la descripcidn de los alelos mlo de resistencia inducidos por el agente mutdgeno
que es probable que hayan conservado la actividad residual del alelo en estado natural. Estos alelos no exhiben ninguna
necrosis espontdnea perceptible de la hoja que afecte negativamente a las velocidades y al rendimiento de la fotosintesis
(Hentrich, W (1979) Arch. Ziichtungsvorsch., Berlin 9, S. 283-291).

La proteina Mlo se predice para estar anclada a la membrana mediante siete hélices transmembrana (véase, por
ejemplo, la Figura 7). Esta prediccién de estructura ha sido reforzada por el andlisis reciente de los homélogos del
Milo en el arroz y la Arabidopsis thaliana. La prediccion de la estructura del homdlogo de la Arabidopsis thaliana
también sugiere la presencia de siete hélices transmembrana. Una comparacién de los homélogos del Mlo reveld
ademds residuos conservados de la cisteina en los lazos extracelulares posibles 1 y 3 y altas probabilidades de hélices
anfipdticas en el segundo lazo extracelular adyacente a las hélices transmembrana previstas 3 y 4. Estos conservados
motivos estructurales en la familia de proteinas Mlo recuerdan a los receptores acoplados a proteinas G (GPCR)
descritos extensivamente en los sistemas de mamiferos. Los GPCRs son conocidos para activarse mediante ligandos y
para amplificar sefiales intracelularmente por medio de las proteinas G heterotriméricas. Sin proporcionar de ninguna
forma una limitacién en la naturaleza o el alcance de cualquier aspecto de la presente invencion, se predice que el Mlo
activa una subunidad alfa G inhibitoria de las proteinas G heterotriméricas, llevando de este modo a una regulacién
por disminucién de las proteinas efectoras hasta ahora desconocidas.

La previsién de la presente invencién de la informacidn de la secuencia Mlo permite la identificacién de los anta-
gonistas de la funcién de la proteina del Mlo (por ejemplo, la funcién del GPCR). Los antagonistas del Mlo pueden
bloquear la activacion del receptor por su ligando genuino desconocido, imitando mutaciones recesivas en el gen Mlo.
Dichos antagonistas del Mlo se pueden utilizar como compuestos de la proteccion de cosechas, por ejemplo, aplicado
externamente a la planta o a la cosecha o, cuando el compuesto se encuentre como peptidilo en la naturaleza, liberado
internamente por medio de un vector bioldgico (por ejemplo, particula viral de infeccién recombinante que expresa
la molécula antagénica dentro de las células de planta objetivo) o por medio de una ruta transgénica (las plantas o
las células de planta modificadas genéticamente para expresar la molécula del antagonista, quizés bajo el control de
un promotor inducible mediante un compuesto aplicado externamente (por ejemplo, el promotor GST-II del maiz -
Jepson et al Plant Molecular Biology 26:1855-1866 (1994)) permitiendo el control sobre el ritmo de la expresién del
fenotipo de inactivacion mlo.

Se pueden probar los segmentos de hoja de plantas Mlo en estado natural con una sustancia de prueba, por ejemplo,
a partir de una biblioteca de compuestos aleatoria o combinatoria, para la resistencia sobre el reto con el agente
patégeno tal como el oidio. El ensayo del segmento de hoja separado se utiliza como sistema de prueba estandar para
anotar la susceptibilidad/resistencia sobre la inoculacién con esporas del oidio. Los segmentos de hoja de semilleros
de 7 dias del genotipo Mlo Rorl se pueden poner en el agar, por ejemplo, en pocillos individuales de placas microtiter
de 96 pocillos que contienen 50 ul de agar. Se pueden aplicar diversos compuestos a la superficie del agar en cada
pocillo en una concentracién de aproximadamente 1 ppm disuelta en DMSO. Alrededor de siete dias después de la
inoculacién de los segmentos separados de hoja con el agente patégeno, tal como las esporas de un aislante virulento
del oidio, se pueden reconocer los compuestos que inducen la resistencia por la ausencia de micelio de los hongos en
los segmentos de hoja en las placas microtiter.

Se puede utilizar una seleccién adicional para discriminar entre los compuestos que actian en la ruta del mlo y los
que confieren la resistencia mediante otros mecanismos, o los que exhiben una actividad fungitéxica directa. Con este
fin, se pueden utilizar mutantes en genes (genes Ror) que se pueden requerir para la resistencia mlo (Freialdenhoven
et al., (1996), The Plant Cell 8, 5-14). Los mutantes de estos genes confieren susceptibilidad al ataque del oidio
a pesar de la presencia de alelos mlo de resistencia. Se pueden utilizar las plantas del genotipo Mlo rorl (proteina
del Mlo en estado natural y gen Rorl defectuoso), por ejemplo, para probar los compuestos que inducen resistencia
en los genotipos Mlo Rorl pero exhiben susceptibilidad en el genotipo Mlo rorl, permitiendo la seleccién de los
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antagonistas del Mlo del candidato. Se pueden utilizar los compuestos del candidato de prueba identificados utilizando
una prueba de segmento de hoja para reducir drasticamente el nimero de compuestos del candidato para pruebas in
vitro adicionales.

Una etapa de seleccion adicional de los antagonistas del candidato puede implicar la expresion heterdloga de la
proteina Mlo o un fragmento de la misma (por ejemplo, en un sistema de célula del insecto baculovirus) y el posterior
ensayo de unién con las moléculas marcadas. La union especifica de los compuestos a las lineas de células que expresan
la proteina Mlo en estado natural es un buen indicador de su modo de accién antagénico. El andlisis de la secuencia de
proteina Mlo deducida ha proporcionado una prueba evidente de que la proteina se encuentra anclada en la membrana
por medio de siete hélices transmembrana y se puede representar a un miembro nuevo de la llamada familia del
receptor serpentina. La conclusion se respalda por los datos de la secuencia derivados a partir de los genes homdlogos
identificados en la cebada, el arroz y la Arabidopsis. Las siete proteinas de la transmembrana se han representado
para expresarse con alto nivel en el sistema de la célula de Baculovirus/insecto (hasta 107 moléculas por célula -
Tate y Grisshamer, 1996, TIBTECH 14: 426-430). Puesto que la familia de proteinas Mlo parece que se encuentran
restringidas en el reino de las plantas, éste proporciona un entorno con poca radiacién de fondo para las pruebas del
compuesto. Los compuestos del candidato que se encuentran o no radiomarcados, se pueden probar para la unién
especifica en las células Sf9 de insecto que expresan la proteina Mlo después de la infeccién con una construccién
recombinante del baculovirus. La especificidad de la unién se puede probar ademds mediante la expresién Sf9 de las
proteinas mlo del mutante que llevan mutaciones caracterizadas (por ejemplo, como en la Tabla 1) que lleva in vivo a
la resistencia.

De este modo, en diversos aspectos adicionales de la presente invencion se refiere a los ensayos para las sustancias
capaces de interferir con la funcién Mio, es decir, que confieren un fenotipo del mutante mlo, dichas sustancias por si
mismas y sus aplicaciones.

El Mio se puede utilizar en la identificacién y/o la obtencién de una sustancia que inhiba la funcién Mlo. El Mlo se
puede utilizar en la identificacién y/o la obtencion de una sustancia que induzca resistencia al agente patégeno en una
planta.

Los agentes se pueden identificar mediante técnicas de cribaje que implican la determinacién o no de un agente
bajo una prueba que inhibe o interrumpe la funcién Mlo para inducir un fenotipo mlo. Los inhibidores del candidato
son las sustancias que unen el Mlo.

Se deberia, por supuesto, observar que las referencias al “Mlo” en relacion a los ensayos y los cribados se deberia
tomar para referirse a homélogos, tal como en otra especie, incluyendo el arroz y el trigo, no s6lo en la cebada, también
fragmentos, variantes, alelos y derivados apropiados del mismo. La valoracién de si una sustancia de prueba puede
unir la proteina Mlo no requiere necesariamente la utilizacion de la longitud total de la proteina Mlo. Se puede utilizar
un fragmento adecuado (o su andlogo o su variante adecuados).

Los fragmentos adecuados del Mlo incluyen a los que incluyan los residuos conocidos para ser cruciales para
la funcién Mlo segun lo identificado por los alelos mlo del mutante (Tabla 1). Los fragmentos mds pequefios, y los
analogos y las variantes de este fragmento, se pueden emplear de modo parecido, por ejemplo, segtn lo identificado
utilizando técnicas tales como el andlisis de canceladura o el escaneado por alanina.

Ademis, una clase de agentes que se pueden utilizar para interrumpir actividad del Mlo son fragmentos de péptidos
del mismo. Dichos péptidos tienden a ser cortos, y pueden ser de aproximadamente 40 aminodcidos de largo o me-
nos, preferentemente de aproximadamente 35 aminodcidos de largo o menos, preferentemente de aproximadamente
30 aminoécidos de largo o menos, preferentemente de aproximadamente 25 aminodcidos o menos, preferentemente
de aproximadamente 20 aminodcidos o menos, preferentemente de aproximadamente 15 aminodcidos o menos, pre-
ferentemente de aproximadamente 10 aminodcidos o menos, 0 9, 8, 7, 6, 5 o menos de largo. Los péptidos pueden
ser variantes o derivados de la secuencia de una secuencia Mlo en estado natural, que conservan la capacidad de in-
terferir con la funcién Mlo, por ejemplo, para inducir un fenotipo mlo del mutante. Cuando se encuentran incluidos
uno o mds aminodcidos adicionales, dichos aminoacidos pueden ser del Mlo o pueden ser heterélogos o ajenos al
Milo. Se puede también incluir un péptido dentro de una proteina de fusién mas grande, particularmente donde el
péptido se funde a una secuencia no Mlo (es decir, heterélogo o ajena), tal como un dominio del polipéptido o la
protefna.

Los péptidos se pueden generar totalmente o parcialmente por sintesis quimica. Los compuestos se pueden preparar
facilmente seguin el liquido estdndar bien establecido o, preferentemente, los procedimientos de sintesis de péptido en
fase s6lida, cuyas descripciones generales se encuentran en lineas generales disponibles (véanse, por ejemplo, en J.
M. Stewart y J. D. Young, Solid Phase Peptide Synthesis, 2* edicién, Pierce Chemical Company, Rockford, Illinois
1984), en M. Bodanzsky y A. Bodanzsky, The Practice of Peptide Synthesis, Springer Verlag, Nueva York (1984);
y Applied Biosystems 430A Users Manual, ABI Inc., Foster City, California), o se pueden preparar en solucion,
mediante el procedimiento de fase liquida o por cualquier combinacion de fase sélida, fase liquida y solucién quimica,
por ejemplo, completando primero la respectiva parte del péptido y entonces, si se desea y es apropiado, después de
la eliminacién de cualquier grupo de proteccion que estén presentes, por la introduccién del residuo X mediante la
reaccion del respectivo 4cido carbénico o sulfénico o de su derivado reactivo.
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Otra manera conveniente de producir una molécula de peptidilo (péptido o polipéptido) es expresar su codificacion
del dcido nucleico, mediante la utilizacién 4cido nucleico en un sistema de expresion, tal y como se ha discutido
en alguna otra parte de la presente invencién. Esto tiene en cuenta los agentes del péptido que se van a liberar en
las plantas transgénicamente, mediante el 4cido nucleico de la codificacion. Si se engancha a un promotor inducible
para la expresion bajo el control del usuario, esto tiene en cuenta la flexibilidad en la induccién de un fenotipo mlo y
una resistencia al agente patdgeno. Esto puede tener en cuenta cualquier efecto secundario que se presenta desde la
interferencia con la funcién Mlo a ser moderada.

Un procedimiento de ensayo para una sustancia capaz de interactuar con la region relevante del Mlo, puede incluir:

(a) la puesta en contacto de un fragmento del polipéptido o el péptido Mlo del mismo, o una variante, derivado
o andlogo del mismo, y un compuesto de prueba; y

(b)  la determinacidn de la interaccién o la unién entre dicho polipéptido o péptido y el compuesto de prueba.

Se puede probar un compuesto de prueba que se ha descubierto que interactda con la parte relevante del Mlo
por la capacidad de modular, por ejemplo, interrumpir o interferir con, la funcién Mlo, tal y como se ha discutido
anteriormente.

Un procedimiento de ensayo para una sustancia capaz de inducir un fenotipo mlo mutante en una planta, puede
incluir:

(a) la puesta en contacto de una planta o una parte de la misma (por ejemplo, una hoja o segmento de hoja) y
un compuesto de prueba; y

(b)  la determinando de la resistencia de la funciéon Mlo y/o al agente patégeno y/o la estimulacion de una
respuesta de defensa en la planta.

La susceptibilidad o la resistencia a un agente patégeno se pueden determinar evaluando el crecimiento del agente
patégeno, por ejemplo, para la presencia o la ausencia del oidio, o la extensién, del crecimiento miceliar.

La unién de un compuesto de prueba a un polipéptido o un péptido se puede evaluar por la capacidad del compuesto
de prueba de estimular una respuesta de defensa en una planta. Dichas pruebas pueden funcionar en paralelo o una
prueba se puede llevar a cabo en una sustancia que de positivo en otra prueba.

Por supuesto, la persona experta en la técnica diseflard cualquier experimento de control apropiado con el que
comparar los resultados obtenidos en el ensayo de prueba.

El comportamiento de un procedimiento de ensayo se puede seguir por el aislamiento y/o la fabricacién y/o la
utilizacién de un compuesto, una sustancia o una molécula que de positivo para la capacidad de modular la funcién
Mlo y/o inducir la resistencia al agente patégeno, tal como resistencia al oidio.

El formato exacto de un ensayo se puede variar por los expertos en la técnica utilizando experiencia y conocimiento
rutinarios. Por ejemplo, la interaccién entre las sustancias se puede estudiar in vitro mediante el marcado con una
marca detectable y puesta en contacto con otra que se ha inmovilizado en un soporte sélido. Los marcados detectables
adecuados, especialmente para sustancias peptidilos, incluyen la *S-metionina que se pueda incorporar en los péptidos
y los polipéptidos recombinantemente producidos. Los péptidos y los polipéptidos recombinantemente producidos se
pueden también expresar como una proteina de fusién que contiene un epitopo que se pueda marcar con un anticuerpo.

Un ensayo puede también tomar la forma de un andlisis in vivo. El andlisis in vivo se puede realizar en una linea
de células, tal como una cepa de levadura o una linea de células de mamifero en las que los polipéptidos o los péptidos
relevantes se expresen a partir de uno o més vectores introducidos en la célula.

Por ejemplo, un polipéptido o un péptido que contienen un fragmento del Mlo o un peptidilo andlogo o variante del
mismo segtin lo descrito, se puede fusionar a un dominio de unién del ADN tal como el del factor de transcripcioén de
la levadura GALA4. El factor de transcripcién GAL4 incluye dos dominios funcionales. Estos dominios son el dominio
de unién del ADN (GAL4DBD) y el dominio de activacion de transcripcion GAL4 (GAL4TAD). Mediante la fusién
de dicho polipéptido o péptido a uno de esos dominios y otro polipéptido o péptido a los respectivos homoélogos,
se restaura un factor funcional de transcripcion GAL4 solamente cuando interactiian dos polipéptidos o péptidos
de interés. De este modo, la interaccion de los polipéptidos o los péptidos se puede medir mediante la utilizacién
de un gen indicador probablemente vinculado a un sitio de unién del ADN de GAL-4 que sea capaz de activar la
transcripcioén de dicho gen indicador. Este formato de ensayo de encuentra descrito por Fields y Song, 1989, Nature
340; 245-246. Este tipo de formato de ensayo se puede utilizar tanto en células de mamifero como en las de levadura.
Se encuentran disponibles en la técnica y se pueden preferir otras combinaciones de dominio de unién de ADN y
dominio de activacion de transcripcion, por ejemplo, tal como el dominio de unién de ADN de LexA y el dominio de
activacion de transcripcion VP60.
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Cuando se buscan los péptidos u otras sustancias que interactian con el Mlo, el polipéptido o el péptido Mlo
se puede emplear como una fusién con (por ejemplo) el dominio de unién de ADN de LexA, con el polipéptido o
el péptido de prueba (por ejemplo, una biblioteca de péptidos aleatoria o combinatoria) como una fusién con (por
ejemplo) el VP60. Un incremento en la expresién del gen indicador (por ejemplo, en el caso de la B-galactosidasa
una consolidacién del color azul) resulta de la presencia de un péptido que interactda con el Mlo, cuya interaccion se
requiere para la activacion de transcripcion del gen de la 8-gactosidasa.

La cantidad de sustancia o compuesto de prueba que se puede agregar a un ensayo se determinara normalmente por
ensayo y error dependiendo del tipo de compuesto utilizado. Normalmente, se puede utilizar desde aproximadamente
0,001 nM hasta 1 mM o mads concentraciones de posible compuesto inhibidor, por ejemplo, a partir de 0,01 nM
hasta 100 uM, por ejemplo, desde 0,1 hasta 50 M, tal como aproximadamente 10 uM. Se pueden utilizar mayores
concentraciones cuando un péptido es la sustancia de prueba. Incluso una molécula que tenga un efecto débil puede
ser un compuesto de plomo itil para la posterior investigacién y desarrollo.

Los compuestos que se puede utilizar puede ser compuestos quimicos naturales o sintéticos utilizados en programas
de cribaje del farmaco. También pueden ser utilizados los extractos de plantas que contengan diversos componentes
caracterizados o descaracterizados. Los anticuerpos dirigieron al Mlo o a una forma del fragmento del mismo una
clase adicional de los posibles compuestos inhibidores. Se pueden caracterizar los anticuerpos del inhibidor candidato
y se pueden determinar sus regiones de unidn para proporcionar los anticuerpos de cadena simple y los fragmentos del
mismo que son responsables de interrumpir la interaccion. Otros compuestos del inhibidor candidato se pueden basar
en el modelado de la estructura tridimensional de un fragmento de polipéptido o péptido y utilizar el disefio racional
del farmaco para proporcionar al compuesto del inhibidor potencial caracteristicas moleculares particulares de forma,
tamafio y carga. Vale el observar, sin embargo, que la tecnologia combinatoria de la biblioteca proporciona un modo
eficiente de probar un potencialmente gran ndimero de diversas sustancias para la capacidad de interactuar con y/o
modular la actividad de un polipéptido. Dichas bibliotecas y su uso son conocidas por la técnica, para todo tipo de
productos naturales, pequenas moléculas y péptidos, entre otros. Se puede preferir en ciertas circunstancias el uso de
las bibliotecas del péptido.

Después de la identificacién de una sustancia o un agente que modulan o afectan la funcién Mlo, la sustancia o el
agente se pueden ademads investigar. Ademads, se puede manufacturar y/o utilizar en preparacion, es decir, fabricacién
o formulacién, de una composicién para inducir resistencia al agente patégeno en una planta. Estos se pueden aplicar
a las plantas, por ejemplo, para inducir resistencia al agente patdgeno, tal como resistencia al oidio. Un procedimiento
para inducir resistencia al agente patégeno en una planta puede incluir la aplicacién de dicha sustancia a la planta. Se
puede aplicar una molécula peptidilo a una planta transgénicamente, por la expresion del dcido nucleico codificado,
tal y como se apunto.

Un polipéptido, péptido u otra sustancia, capaces de modular o interferir con la funcién Mlo, induciendo resistencia
al agente patégeno en una planta segin lo descrito en la presente invencidn, o una molécula de 4cido nucleico que
codifica un peptidilo tal como una molécula, se pueden proporcionar en un conjunto, por ejemplo, sellado en un envase
adecuado que proteja su contenido contra el ambiente exterior. Dicho conjunto puede incluir las instrucciones para su
uso.

La presente invencion se ejemplificard ahora mediante la ilustracién con referencia a las siguientes figuras:

Figura 1: Clonacién Posicional del Mlo. El locus Mlo se ha trazado con precisién cada vez mayor en el brazo
largo del cromosoma 4 de la cebada utilizando marcadores morfolégicos, RFLP y AFLP. La parte superior de la figura
presenta los mapas de combinaciones genéticas de estos marcadores en relacion con el Mlo. Todas las distancias gené-
ticas se encuentran indicadas en centiMorgan (cM) en base al andlisis de vinculacién de los componentes multipunto
a excepcion de las distancias genéticas entre los marcadores AFLP que se calculan mediante los dos puntos de las
estimaciones. El mapa del marcador morfolégico (Jgrgensen, 1977) coloca el Mlo en una distancia de mas de 20 cM
de la vaina foliar vellosa (Hs) y la vaina/punta brillante (gs/). El mapa del marcador RFLP se basa en el andlisis de 257
individuos F, derivados del cruzamiento Carlsberg Il Mlo Grannenlose Zweizeilige mlo-11. El mapa RFLP previamen-
te publicado (Hinze et al., 1991) del mismo cruzamiento se bas6 en solamente 44 individuos F,. El gen se delimitd
a un intervalo de 2,7 cM limitado por los marcadores bAO11 y bALS8S. Los marcadores AFLP se identificaron y se
trazaron segin lo descrito en procedimientos experimentales. Su distancia genética al Mlo se basa en el cruzamiento
Ingrid Mlo x BC; Ingrid mlo-3. El resultado crucial del andlisis del AFLP ha sido la identificacién de dos marcadores,
Bpm2 y Bpm9, definiendo intervalos de 0,64 cM que contenian el locus Mlo y un marcador (Bpm16) cosegregando
con el Mlo sobre la base de mds de 4.000 eventos meidticos. El marcador Bxm2 que se encuentra situado a 0,1 cM en
la orientacion telomérica del Mlo se derivado de la plantilla de ADN del BAC F15 (véase posteriormente). Un clon
del YAC, el YAC YHV303-A6, que contiene el marcador Bpm16 cosegregando y dos locus que lo flanquean (Bpm2 y
Bpm9), se representa en la seccion central de la figura. La posicién del marcador Bpm9 solamente se estimaba por asi
decirlo dentro del clon YAC segtin lo indicado por la flecha. La insercién de BAC F15 representa un subfragmento de
60 kb de este YAC segtn lo indicado en la parte mds inferior de la figura. Después de la identificacién del marcador
Bpm?2 del AFLP en el BAC F15, el marcador Bxm?2 se descubri6 y se colocé a 0,1 cM en la orientacion telomérica
del Mlo. Se encuentran indicados la posicién fisica aproximada de los marcadores Bpm2, Bpm16 y Bxm?2 del AFLP
(que abarca un intervalo de aproximadamente 30 kb) asi como la localizacién de algunos sitios de restriccion que
tienen lugar rara vez. Las lineas discontinuas por debajo de la representacién esquematica del ADN del BAC F15
representan la posicidn de los contigos mas grandes establecidos de la secuencia del ADN. La estructura del gen Mlo
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se da esquematicamente en el fondo de la Figura. Los exones se encuentran destacados mediante barras negras. Las
posiciones de los eventos mutacionales se indican para los once alelos mlo probados. Los alelos del mutante que lle-
van las cancelaciones en su secuencia de nucleétidos se marcan con un A; los alelos del mutante restantes representan
substituciones de un solo nucleétido dando lugar en cada caso a intercambios de aminodcidos.

La Figura 2 representa una secuencia de codificacién del Mlo y una secuencia codificada de aminoécidos segtin la
presente invencion. Se representa la secuencia de aminoécidos predecida a partir de secuencias de ADN de productos
de RT-PCR de Mio Ingrid. Los nimeros de los nucleétidos se dan segun el sitio de inicio de translacion.

Figura 3: El Anilisis de Transferencia Northern de la Acumulacién de Transcripcién del Mlo. E1 ARN (20 ug)
y el ARN poly(A)* (5 ug) totales de las hojas primarias de cebada no infectadas de siete dias de vida de uno en
estado natural (cultivo Ingrid Mlo) y dos cultivos mutantes (BC Ingrid mlo-1, BC Ingrid mlo-3) se aislaron, separados
en un gel de formaldehido al 1,2% y transferidos a una membrana de nitrocelulosa (Hybond). El filtro se prob6 en
condiciones rigurosas (Sambrook et al., 1989) con el producto de RT-PCR del mismo tamaiio radiomarcado derivado
del Ingrid Mlo (Figura 7). Se detecta s6lo una sefial clara en los carriles que contienen ARN poly(A)*. La sefial
corresponde a un tamafio de aproximadamente 2 kb.

Figura 4: El Andlisis de Transferencia Southern de Recombinantes Intragénicos derivados de cruzamientos hete-
roalélicos de mlo. Los alelos de dos marcadores RFLP que flanqueaban el Mlo en lados opuestos de los individuos
susceptibles F, o la progenie resistente homocigética y susceptible homocigética se determinaron mediante el Andlisis
de Transferencia Southern. E1 ADN de la planta (10 ug) de los individuos se digirieron con Pst I (A) o Hae Il (B) y
se hibrid6 con los marcadores WG114 (panel superior; trazos a 3,1 cM en la orientacién centromérica al Mlo; véase
la Figura 1) y ABG366 (el panel mas bajo; trazos a 0,7 cM en la orientacion telomérica al Mlo; véase la Figura 1)
del RFLP radiomarcados, segin procedimientos estdndar (Sambrook et al., 1989). Se probaron un ADN de las lineas
parentales mlo-8 y mlo-1y dos progenies susceptibles homocigéticas (S, Mlo Mlo) y dos progenies resistentes (R, mlo
mlo) derivadas a partir de dos plantas susceptibles F, (designadas 1 y 2). Los ADNs en los carriles S y R represen-
tan la seleccién de individuos F; a partir de familias F; obtenidas mediante la autofecundacién de los individuos F,
susceptibles 1 y 2. Apuntar que se espera que los individuos susceptibles F, sean heterocigéticos en el Mlo en este
esquema de la seccién. Los fenotipos de la infeccidn se anotaron siete dias después de la inoculacién con el K1 aislante
avirulento del mlo. E1 ADN de un tercer individuo susceptible de este cruzamiento heteroalélico (véase la Tabla 7) no
se encuentra incluido en esta Figura. Se probaron el ADN B de las lineas parentales mlo-5 y mlo-1 y siete progenies
susceptibles homocigéticas (S, Mlo Mlo) y siete progenies resistentes (R, mlo mlo) derivados a partir de siete plantas
F, susceptibles (designadas del 1 al 7). Los ADNs en los carriles S y R representan los individuos F; seleccionados
de las familias F; obtenidas mediante la autofecundacién de los individuos F, susceptibles 1 a 7. Se analiz6 el ADN a
partir de dos individuos susceptibles adicionales de este cruzamiento heteroalélico solamente en la generacion F, (8*

y 9%).

La figura 5 representa una alineacion de secuencias genémicas que cubren el gen Mlo de la cebada y un homdlogo
del arroz aislado por medio de la hibridacién cruzada con una sonda especifica del gen de la cebada. La linea superior
representa la secuencia gendémica del ADN del Mlo de la cebada (las secuencias de exén se encuentran subrayadas).
La linea del fondo representa la secuencia gendmica del arroz la secuencia que contiene el homdlogo del Mio del
arroz.

Figura 6 representa una alineacién de secuencias gendémicas que llevan el gen Mlo de la cebada y un homdlogo de
la cebada aislado por medio de la hibridacién cruzada con una sonda especifica del gen de la cebada. La linea superior
representa una secuencia del ADN genémico del Mlo de la cebada (las secuencias de ex6n se encuentran subrayadas).
La linea del fondo representa la secuencia genémica que contiene el homoélogo del Mlo de la cebada.

Figura 7: Nucleétido y Secuencia de Aminoacidos Deducida a partir del ADNc del Mlo de la cebada. El nucleétido
y la secuencia de aminodcidos deducida se basan en los datos combinados de RT-PCR y RACE obtenidos a partir de
experimentos utilizando el ARN del cultivo Ingrid Mlo. Se marca mediante un asterisco el codén de terminacién, se
subraya la posible sefal de poliadenilacién y los términos detectados de los productos RACE se indican mediante
flechas sobre la secuencia. Las posiciones de los intrones tal y como se identifican por comparacién con los clones
gendmicos correspondientes se marcan mediante tridngulos debajo de la secuencia del dcidos nucleicos. Seis hélices
precedidas que abarcan la transmembrana segtn el algoritmo de MEMSAT (Jones et al., 1994) se encuentran en barras
en color gris. Una posible sefial de localizacién nuclear (K-K-K-V-R) y el sitio de la quinasa de la caseina II (S-IF-D)
en la mitad del terminal carboxilo de la proteina se representan en negrita.

La Figura 8 representa la secuencia gendémica del homdlogo del arroz (Oryza sativa) que incluye las secuencias de
codificacién y flanqueadoras.

La Figura 9 representa la secuencia genémica del homdlogo de la cebada (Hordeum vulgare) que incluye las
secuencias de codificacion y flanqueadoras.

La Figura 10 representa la secuencia de ADNc del homdlogo del arroz.

La Figura 11 representa la secuencia de ADNc del homdlogo de la cebada.
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La Figura 12 representa la secuencia de ADNc del homdlogo de la Arabidopsis thaliana.
La Figura 13 representa la secuencia de aminoécidos del homélogo del arroz.

La Figura 14 representa la secuencia de aminoacidos del homdlogo de la cebada.

La Figura 15 representa la secuencia de aminoécidos del homélogo de la Arabidopsis.

La Figura 16 representa un buen conjunto de secuencias de aminoécidos de los homélogos del Mlo, la cebada, el
arroz y la Arabidopsis.

Ejemplo 1
Clonacion del Mlo de la cebada
Biisqueda objetiva de los marcadores AFLP fuertemente vinculados al Mlo

Los esfuerzos para aumentar la densidad del marcador del ADN alrededor de Mlo se coordinaron intentando
construir un mapa genético de alta resolucién local. Una posibilidad diferente habria sido ampliar el tamafio de la
poblacién del cruzamiento Carlsberg II Mlo x Grannenlose Zweizeilige mlo-11 caracterizado (Hinze et al., 1991) pero
tenia sentido para que fuera ventajoso establecer un mapa de alta resolucién que comenzaba a partir del unas lineas BC
de mlo adecuadas y de su linea parental recurrente. Lo que importa es que parental donante de la linea BC representa
un fondo genético diferente en comparacion con la linea parental recurrente. De esta manera, la bisqueda de los
marcadores AFLP vinculados se podia comenzar paralelamente con la generacién de una poblacién de trazado grande
a partir de un cruzamiento entre las mismas lineas genéticas. Ademads, la linea BC basada en el cruzamiento permitio
la prueba de colinealidad de los marcadores del ADN en las inmediaciones del Mlo segin lo determinado a partir del
cruzamiento Carlsberg Il Mlo x Grannenlose Zweizeilige mlo-11 (Hinze et al., 1991). Para el nuevo cruzamiento a
una linea de retrocruzamiento (BC) de mlo-3 se utilizé que se habia retrocruzamiento siete veces en el fondo Ingrid
genético (BC; Ingrid mlo-3; Hinze et al., 1991). La linea se caracterizé previamente para llevar un segmento de ADN
introgresado relativamente pequefio en el cromosoma 4 de la cebada. Ademads, la linea parental donante de la Malteria
Heda mlo-3 muestra con respecto al ADN de los polimorfismos Ingrid parentales recurrentes con la mayor parte de
los locus RFLP identificados vinculados al Mlo. De este modo, buscando polimorfismos solamente entre dos plantillas
de ADN, a partir de lineas Ingrid Mlo y BC7 Ingrid mlo-3, esperdbamos aumentar la densidad de los marcadores de
ADN con los AFLPs alrededor del Mlo de una manera objetiva.

Las mismas dos lineas se cruzan para establecer una poblacion de segregacion para el trazado de alta resolucion de
los marcadores del ADN, representando formalmente unos ocho retrocruzamientos. Los individuos F, se anotaron para
la resistencia del mlo después de la inoculacién del oidio con el K1 aislante (virulento en el Ingrid Mlo y no virulento
en el BC; Ingrid mlo-3). Inicialmente, solamente una pequefla fraccién de F, (77 individuos) se analizaron para la
recombinacion de eventos con marcadores de RFLP flanqueadores. El andlisis de cuatro recombinantes identificados
(designados como 8-32-2, 7-38-4, 1-34-1 y 1-49-4) indic6 la colinealidad del orden del marcador en este cruzamiento
comparado con el cruzamiento Carlsberg II Mlo x Grannenlose Zweizeilige mlo-11 (Hinze et al., 1991) analizado
previamente. Varias de las 77 plantas de semillero F, que exhibieron un fenotipo susceptible y una heterocigocidad
para los locus de marcadores del ADN flanqueadores probados (bAO11, bAL88/2, y bAP91; Hinze et al., 1991) se
maduraban para proporcionar ademads el material de la semilla autofecundada que segregaba para el Mlo/mlo-3 en la
generacion F;. En total, el material de la hoja se cosech6 para el marcador de alta resolucidn que trazaba a partir de
2.026 individuos derivados de la generacién F, o F; autofecundada.

Los candidatos a marcadores de AFLP se identificaron probando todas las combinaciones posibles de cebador Pst
I/Mse 1(1.024) que se extendian en secuencias gendmicas hasta las posiciones del nucleétido +2 y +3, respectivamen-
te. De modo parecido, se ha analizado casi 1.900 combinaciones de cebador Eco RI/Mse I (+3/+3). Cuatro plantillas de
ADN se incluyeron en este analisis: Ingrid Mlo, BC; Ingrid mlo-3, una fuente de ADN de dos individuos F, fenotipica-
mente resistentes del mlo, y una fuente de ADN de nueve individuos F, fenotipicamente susceptibles. Los individuos
F, resistentes y susceptibles que se incluyeron como fuentes de ADN en la bisqueda de AFLPse habian seleccionado
del andlisis RFLP mencionado anteriormente de 77 segregantes F,. El ADN de F, combinada nos permitié controlar
si los polimorfismos del candidato detectados entre la plantilla de ADN de los parentales eran rasgos hereditarios en
el F,. Todos los marcadores identificados del candidato de AFLP se han reexaminado con ocho plantillas de ADN:
Ingrid Mlo, BC; Ingrid mlo-3, fuentes de ADN de individuos de tres familias F; que sean susceptibles homocigéticos
fenotipicamente (Mlo Mlo) segin los experimentos de inoculacién de K1; ADN de tres individuos F, resistentes. Un
total de 18 cebadores Pst [/Mse 1'y 20 Eco RI/Mse 1 se confirmaron en base al procedimiento de seleccién.

El nimero de marcadores AFLP identificados fue itil para asignarlos primero por asi decirlo para los intervalos del
marcador basados en el mapa RFLP alrededor del Mlo. Se esperaba que este enfoque permitiera tanto la evaluacién
de la distribucion de los AFLPs entre los intervalos RFLP previamente identificados cerca del Mlo como la seleccién
de un par de marcadores AFLP flanqueadores con los que los recombinantes se podrian identificar entre los 2.026
segregantes. Para la asignacion del AFLP utilizamos esos cuatro recombinantes que se habian identificado con los
marcadores RFLP fuera de la pequefia muestra mencionada anteriormente de 77 segregantes F, a partir del Ingrid
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Mlo x BC; Ingrid mlo-3 (dos recombinantes en el intervalo bAP91-bAL88, uno en el Mlo-bAO11, y uno en el bAO11-
ABG366). Se encontraron un total de 18 AFLPs para ser situados dentro de una distancia genética de aproximadamente
3,5 ¢cM incluyendo el Mlo.

Construccion de un mapa de AFLP de alta resolucion alrededor del Mlo

Se utilizé un procedimiento de dos etapas para construir el mapa del AFLP de alta resolucion. Primero, se cribaron
los 2.026 segregantes para los eventos de recombinacién entre los dos marcadores del AFLP en los lados opuestos
del Mlo y posteriormente se utilizaron solamente los pocos recombinantes identificados para trazar todo los AFLPs
identificados en el intervalo objetivo de 3,5 cM. Se eligieron los marcadores Bpm1 y Bpm9 del AFLP, detectando cada
uno fragmentos alélicos de ADN en el Ingrid Mlo y el BC; Ingrid mlo-3 y situados en sitios opuestos del Mlo para el
cribaje de las plantillas de ADN de los segregantes para los eventos de recombinacion. Alternativamente, la busqueda
para los recombinantes se habria podido llevar a cabo con los marcadores bAO11 y bAL88 del RFLP flanqueadores.
Sin embargo, aunque la conversién en los sitios polimoérficos amplificados escindidos (CAPS) fuera acertada para
ambos marcadores, se toparon con dificultades para exhibir los alelos de ambos locus simultdneamente a partir del
ADN gendmico purificada de forma rudimentaria. Se cribaron un total de 2.026 individuos (los segregantes F, o F;)
simultdneamente con los marcadores Bpm1 y Bpm9 del AFLP y se identificaron 98 recombinantes. El andlisis del
AFLP se llevé a cabo posteriormente con cada uno de las 98 plantillas de ADN de los recombinantes para identificar
los alelos de cada uno de los identificados de los locus de AFLP. Los recombinantes se han autofecundado y los
experimentos de inoculacién con el K1 aislante del oidio se realizaron utilizando al menos 25 individuos de cada
familia recombinante para deducir los alelos de la generacién anterior en el locus Mlo. Los datos obtenidos permitieron
la construccién de un mapa de alta resolucién alrededor del Mlo basado en mds de 4.000 eventos meidticos y una
resolucién de al menos 0,025 ¢cM derivados por medio de los dos puntos de las estimaciones. El resultado esencial ha
sido la identificacién de un marcador del ADN cosegregando con el Mlo (Bpm16) y dos marcadores flanqueadores
(Bpm2 y Bpm9) a una distancia de 0,25 y 0,4 cM, respectivamente (Figura 1).

Construccion de una biblioteca de YAC de la cebada de gran tamaiio de insertos, aislado del Bpm16 que contiene
los YACs, y la delimitacion fisica del Mlo

La evidencia genética indica que la resistencia del mlo es debida a la pérdida de la funcién en el alelo en estado
natural del Mlo. Por lo tanto, se decidi6 para establecer una biblioteca de YAC de gran tamafio de insertos a partir
del cultivo Ingrid Mlo en el vector pYAC4 (Burke et al., 1987; Hieter, 1990). E1 ADN de la Megabase adecuado para
los experimentos de clonacién del YAC se prepar6 en cantidades de miligramos a partir de los protoplastos mesdfilos
de semilleros de cinco dias de vida segtin un protocolo modificado descrito por Siedler y Graner (1991). El ADN se
digiri6 parcialmente con Eco Rl en presencia de metiltransferasa de Eco RI para obtener fragmentos de ADN después
de la electroforesis en gel en campo pulsante (PFGE) preparatoria en el rango de tamafio de 500 - 600 kb. Después
de que la ligadura con Eco RI digiriera el pYAC4, el ADN se transformé en la cepa de la levadura AB1380 y se
seleccionaron las colonias que llevaban el ADN del pYAC4 recombinante en el medio completo sintético solidificado
que carecia de triptofano y uracilo (Sherman et al., 1986). Se probaron cuarenta colonias de levadura aleatoriamente
seleccionadas para la presencia de ADN de la cebada utilizando ADN gendmico del ADN marcado de la cebada en
experimentos Southern. Se encontrd el tamafio de los insertos del YAC después de las separaciones del PFGE para
variar entre los 500 y los 800 kb. En promedio se esperaba que una distancia genética de 0,2 cM para representarse
en el clon individual del YAC recombinante. Se han generado un total de ~40.000 clones que representaban cuatro
equivalentes del genoma de la cebada.

Se han aislado cuatro clones del YAC (designados como 303A6, 322G2, 400H11 y 417D1) con el marcador
Bpm16 cosegregando con el Mlo. Su tamafio de insertos se determiné por el PFGE para ser de 650, 710, 650 y
820 kb, respectivamente. El andlisis del AFLP habia demostrado que tres de estos clones (303A6, 322G2 y 417D1)
contienen también ambos locus del marcador flanqueador mientras que el clon 400H11 contiene solamente los locus
Bpm16 y Bpm2. Estas conclusiones sugirieron con fuerza que el gen Mlo se habia delimitado fisicamente en los clones
recombinantes 303A6, 322G2 y 417D1 del YAC.

El YAC 303A6 se eligi6 para los experimentos de subclonacién en el vector pPECSBAC4 del BAC que contenia un
sitio Eco RI tnico (Shizuya et al., 1992; el vector pPECSBAC4 se encuentra descrito por Frijters y Michelmore, 1996;
presentado). E1 ADN total de la levadura de este clon se digirié parcialmente con Eco RI para obtener fragmentos de
ADN con un tamafio medio del 50 kb y ligado en el vector del BAC digerido y desfosforilado del Eco RI. Las colonias
de bacterias que contenian el ADN derivado del YAC 303A6 en el pPECSBAC4 se identificaron mediante replica de los
experimentos de hibridacién de colonias. Un conjunto de la colonia que contenia las membranas se hibrid6 con el ADN
del AB1380 de la levadura marcado y el conjunto de replica se hibridé con el ADN del YAC303A6 marcado purificado
con PFGE. Los clones recombinantes del BAC que contienen el locus Bpm16 del AFLP se identificaron posteriormente
utilizando el fragmento Pst I/Mse 1 de Bpm16 gendémico clonado de 108 pb como sonda en los experimentos de
hibridacién de la colonia.

Un clon BAC, el BAC F15, que contiene un inserto de ~60 kb se escogié para estudios detallados adicionales. Se
encontré que el clon BAC recombinante contenia ademas el Bpm?2 del locus del marcador del AFLP, pero no el Bpm9.
En este punto, el ADN del inserto F15 del BAC indic6 la acertada delimitacion fisica en la orientacion telomérica pero
no se sabia si el inserto contendria secuencias que limitan en la direccion centromérica. En vez de construir un céntigo
de BAC entre el Bpm 16 y el Bpm9, se eligi6 la opcion para desarrollar nuevos marcadores polimérficos a partir del
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BAC F15. Un polimorfismo alélico Xba I/Mse I (designado como Bxm?2) se identificé entre las lineas parentales del
Ingrid Mlo y el BC; Ingrid mlo-3.

Un andlisis de los 25 individuos recombinantes que llevaban los eventos de recombinacion dentro del Mlo que
contenia el intervalo Bpm2 - Bpm9 permiti6 el trazado del Bxm2 en la orientacién centromérica a una distancia de
0,1 cM del Mlo. Solamente se encontraron cuatro de los 16 recombinantes disponibles en el intervalo Bpm9 - Mlo y
ninguno de los 9 recombinantes en el intervalo Mlo - Bpm2 para exhibir un evento de recombinacion entre el Bxm?2
y el Mlo. Se concluyé que el Mlo se habia delimitado fisicamente en el BAC F15 entre los locus Bpm2 y Bxm2 del
marcador (Figura 1).

Identificacion del gen Mlo y de los mutantes del mlo

Se inici6 un proyecto de secuencia al azar para determinar los céntigos de la secuencia del inserto de ~60 kb
de BAC F15 antes de que el marcador Bxm2 se identificara y se mostrara para delimitar el gen en la orientacién
telomérica. En paralelo, se generd un mapa fisico (Figura 1). El mapa fisico indicé que los marcadores Bpm2 y Bxm2
flanqueadores son separados fisicamente por ~30 kb. Los céntigos de la secuencia se buscaron en las regiones de
alta probabilidad de codificacién utilizando las versiones UNIX del paquete de programas STADEN. Solamente un
contigo de la secuencia de casi 6 kb, incluyendo el marcador Bpm16 cosegregando, revel6 una extensa regién con alta
probabilidad de codificacidon.

Las reacciones de la RT-PCR se realizaron con el ARN total de la hoja derivado del cultivo Ingrid Mlo utilizando
una serie de cebadores deducidos a partir de las regiones que indicaron altas probabilidades de la codificacién y
obtenidas en cada caso un distinto producto de amplificacién. La secuencia de los productos de la RT-PCR mas
grandes reveld un solo marco de lectura abierto extenso de 1.602 pb (Figura 2). La posible proteina deducida de 533
aminodcidos tiene un peso molecular de 60,4 kDal. El producto de la RT-PCR de ~1,7 kb se utiliz6 como una sonda
de hibridacion y se detect6 una sola transcripciéon de ARN de ~1,9 kb de longitud (Figura 3). Una comparacién de la
secuencia gendémica y del fragmento mas grande de la RT-PCR revela 12 exones y 11 intrones, cada uno flanqueado
por las secuencias del sitio del empalme caracteristicas (Figura 1).

Ya que el marcador Bpm16 se encuentra situado en el extremo 3’ del gen descrito anteriormente (ex6én 11) y se
cosegrega con el locus Mlo, comenzamos una secuencia directa de la PCR de varios alelos inducidos por el mutdgeno
disponibles de resistencia del mlo. Identificamos en 14 de 15 alteraciones probadas de nucleétido de alelos del mutante
que dan lugar a alteraciones individuales del aminoécido, cancelaciones o cambios del marco de la secuencia en estado
natural (Tabla 1). Sospechamos que el mlo-2 del alelo del mutante se encuentra situado dentro del promotor o de las
secuencias no translacionadas 5°. La region es de notoria dificultad para secuenciarse por medio de la secuencia
directa de la PCR de la plantillas de ADN genémicos pero es probable que los experimentos que utilizan una serie de
cebadores anidados solucionen este problema. En resumen, la secuencia comparativa del ADN gendémico a partir de
diversas lineas de mlo mutante y sus respectivos cultivos en estado natural de Mlo proporcionaron una prueba evidente
que el Mlo se ha identificado.

Recombinantes Intragénicos

Habia sido la intencién proporcionar una cadena de evidencia para el aislamiento molecular del Mlo que no se
basara en experimentos de complementacién por medio de las plantas transgénicas de la cebada. Habiamos elegido
desarrollar una herramienta genética inusual para confirmar que el gen identificado representaba el Mlo. Se razoné que
si las mutaciones observadas en el gen descrito anteriormente provocaron la resistencia al hongo del oidio, los eventos
de recombinacién entre los sitios del alelo mutante deberian restablecer las secuencias en estado natural. Se predijo
que aquellos recombinantes intragénicos pondrian de manifiesto la susceptibilidad en el ataque del oidio.

Se concibié un esquema de cruzamiento implicando los alelos de resistencia del mlo, el mlo-1, el mlo-5y el mlo-
8. Los alelos mutantes se originan a partir de los fondos genéticos Haisa (mlo-1) y Carlsberg II (mlo-5 y mlo-8). Los
cruzamientos intermutantes se realizaron segun se representa en la Tabla 2 que genera en cada caso por 1o menos
10 plantas F,. Las poblaciones F, se obtuvieron por autofertilizacién. Las plantas de semillero F, se criban para los
individuos susceptibles poco comunes después de la inoculacion con el K1 aislante del oidio que es virulento en cada
cultivo en estado natural del Mlo parental. Los individuos F, susceptibles se identificaron con una frecuencia de ~6
x 1074, En cambio, si los nimeros comparables de progenies a partir de las autofecundaciones de cada uno de los
mutantes del mlo se probaron para la resistencia al K1, no se identific6 ninguna planta de semillero susceptible. Esta
conclusién indicé con fuerza que la mayoria de los individuos susceptibles derivados de los cruzamientos intermutantes
no era debido a los eventos de reversién espontdneos de los alelos mlo mutantes.

La herencia de los individuos F, susceptibles se prob6 después de la autofecundacion en las familias F;. Cada uno
de los individuos F, segregé a los individuos F; susceptibles y resistentes que indicaban la heterocigocidad para la
resistencia/susceptibilidad que conferian los alelos en los F,. Las progenies F; susceptible homocigéticas se aislaron
para la mayoria de individuos F, susceptibles mediante la autofecundacion de individuos F; y la identificacion posterior
de familias F, en quienes solamente detectaron a los individuos susceptibles.

Se ha realizado un andlisis molecular de los individuos susceptibles utilizando los marcadores del RFLP conoci-
dos por estar firmemente vinculados (< 3 cM) a cada lado del locus Mlo (Figura 4). El marcador WG114 del RFLP
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traza en orientacion centromérica al Mlo, el marcador ABG366 traza en direccion del telomero. Los alelos del RFLP
detectados se representan para los cruzamientos intermutantes mlo-8 x mlo-1 (A) y mlo-1 x mlo-5 (B). Se analizé
el ADN a partir de los individuos F, susceptibles (indicados mediante un *) o a partir de la progenie F; suscepti-
ble homocigética (S) y resistente homocigdtica (R) obtenidos a partir de los individuos F, susceptibles autofecun-
dados.

La progenie F; susceptible homocigética de la planta F, nimero #1 susceptible del cruzamiento mlo-1 x mlo-8
(Figura 4) revela el alelo WG114 derivado del mlo-1 parental en orientacién centromérica al lado del Mio y el alelo
ABG366 del mlo-8 parental en la orientacién telomérica al Mlo. La progenie F; resistente homocigética de la planta F,
nimero #1 de este cruzamiento revela en cambio solamente los alelos del marcador flanqueador derivados del mlo-1
parental. La conclusion indic6 con fuerza que la susceptibilidad en la planta F, nimero #1 es provocada por un tipo de
sobrecruzamiento de recombinacién en la meiosis precedente de un cromosoma que da lugar a una restitucién del alelo
en estado natural del Mlo mientras que el segundo cromosoma F2 del individuo 1 contiene un alelo funcionalmente
inalterado del mlo-1. Los alelotipos de los locus del RFLP de la progenie F; susceptible homocigética de la planta F,
nimero #2 susceptible son idénticos a los descritos anteriormente. Sin embargo, los alelos del marcador flanqueador
de la progenie F; resistente homocigética de este individuo se encuentran en ambos casos derivados a partir del mlo-
&8 parental. Se concluye que un tipo de cruzamiento de recombinacion restituy6 otra vez un alelo en estado natural del
Mlo en el individuo F, niimero #2 susceptible.

Nueve individuos F, susceptibles se recuperaron del cruzamiento mlo-1 x mlo-5 (Figura 4). Para los individuos F,
numeros #1 a #7 susceptibles se analizaron en el nivel del ADN tanto la progenie F; susceptible homocigética como la
resistente homocigética. Observar que solamente el ADN de los individuos F, susceptibles heterocigética se analizé
en el caso de los individuos nimeros #8 y #9 (marcados mediante un *). Se observaron los siguientes patrones del
alelo con respecto a los locus del RFLP flanqueador: (i) La progenie F; resistente homocigética demostré en ambos
lados del Mlo o solamente los alelotipos de los locus WG114 y ABG366 derivados del mlo-1 parental (los individuos
nimeros #1, #3, #6, #7) o solamente los alelotipos derivados del mlo-5 parental (los individuos nimeros #2, #4,
#5). (ii) La progenie F; susceptibles homocigéticos demostré en cambio o solamente los alelotipos de ambos locus
derivados del mlo-5 parental (los individuos nimeros #3, #5, #6) o demostraron diversos alelotipos en ambos lados
del Mlo (los individuos nimeros #1, #2, #4, #7). (iii) La progenie F; susceptible homocigética con diversos alelotipos
en ambos lados contiene siempre en orientacién centromérica el alelo WG114 derivado del mlo-1 y en orientacién
telomérica el alelo ABG366 derivado del mlo-5. (iv) El individuo F, nimero #8 susceptible heterocigético revela en
cualquier lado cerca del Mlo solamente a los alelos derivados del mlo-5 parental. El individuo nimero #9 susceptible
heterocigético revela en los alelos en orientacidn centromérica derivados tanto del mlo-1 parental como del mlo-5
parental mientras que solamente el alelo derivado del mlo-5 se detecta en orientacion telomérica. Una interpretacion
global de los datos sugiere que la susceptibilidad en los individuos F2 nimeros #1, #2, #4, #7 y #9 sea provocada
por un tipo de sobrecruzamiento de recombinacién que restituye el alelo en estado natural del Mlo. Los tipos de no
sobrecruzamiento de recombinacién pudieron haber restituido el alelo en estado natural del Mlo en los individuos
nlimeros #3, #5, #6 y #8.

Una compilacién de los alelos detectados del RFLP flanqueador de todos los individuos F, susceptibles aislados o
la progenie F; homocigética se representa en la Tabla 3. Observar que el individuo niimero #3 del cruzamiento mlo-1
x mlo-8 no se representa en la Figura 4. La compilacién revela que (i) los tipos de sobrecruzamiento de recombinacién
(CO) y los tipos de no sobrecruzamiento de recombinacion (NCO) se encuentran en una proporcién de 7:5, (ii) los
tipos de cruzamiento de recombinacion se encuentran resueltos unidireccionales, y (iii) los recombinantes del NCO
no se observaron con los alelos del RFLP vinculados al mlo-1 parental.

Los recombinantes intragénicos del tipo CO aislados de los cruzamientos mlo heteroalélicos se utilizaron para
probar si habian sido restituidas las secuencias en estado natural del gen candidato del Mlo. Para los tres alelos re-
levantes mlo-1 mlo-5 y mlo-8 se ha identificado los sitios de mutacion del candidato de los alelos (Tablas 1 y 4). La
secuencia directa de la PCR del ADN genémico de los recombinantes intragénicos susceptibles derivados tanto de
los cruzamientos heteroalélicos mlo-1 x mlo-8 como de los mlo-1 x mlo-5 revel6 la restitucion de las secuencias en
estado natural (Tabla 4). Esta observacién sugiere con fuerza que el evento de sobrecruzamiento intragénico tuvo lugar
entre el nucleédtido -1 y el +483 en el primer cruzamiento y entre el +3 y el +483 en el segundo cruzamiento (segun el
sitio de inicio translacional). De este modo, el andlisis molecular de siete recombinantes intragénicos a partir de dos
cruzamientos heteroalélicos proporciona la prueba final de que el gen candidato descrito anteriormente representa el
Mio.

Ejemplo 2
Homodlogos del gen Mlo identificado

Las bases de datos disponibles de la secuencia tag expresada (EST) de la Oryzae sativa (arroz) y la Arabidopsis
thaliana se buscaron para las secuencias homdlogas de la proteina. Cinco clones de ADNc de la Arabidopsis se
identificaron con los que se dedujeron las secuencias de aminodcidos mostraba una sustancial similitud a la proteina

del Mlo. Notable es el clon 205N12T7 del ADNc que revela una probabilidad aleatoria de 1,2 x 107, Ademds, se
encontré al menos un homoélogo significativo en el arroz (OSR16381A).
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Una biblioteca de BAC de arroz (Wang et al., 1995) también se ha cribado con un fragmento genémico de la cebada
marcado que contenia el Mlo. Se aislé un clon de BAC que contenia un inserto de ~23 kb. El posterior aislamiento
permite la subclonacién de un fragmento de arroz gendémico Pst I de 2,5 kb que demuestra la fuerte hibridacién
cruzada con la sonda del gen Mlo de la cebada. La secuencia del ADN de este fragmento revel6 notables semejanzas
de la secuencia del ADN dentro de las secuencias del exén del gen Mlo de la cebada (Figura 5).

Finalmente, el clon de la cebada genémica A de 13 kb derivada del cultivo Igri (Stratagene) se aislé con un frag-
mento genémico de cebada marcado que contenia el Mlo. La secuencia de nucleétidos derivada de un fragmento Sac
I de 2,6 kb subclonado revela otra vez amplias semejanzas de la secuencia en gen Mlo (Figura 6). La localizacién del
homélogo del Mlo de la cebada dentro del genoma no se encuentra dentro del ADN de BAC F15.

En resumen, existe una prueba concluyente para los homélogos del Mlo tanto en una especie de planta monocoti-
ledénea como dicotiledénea.

Discusion

Cualquier especulacion en cuanto al modo de accién del Mlo y el dcido nucleico y los polipéptidos del mlo no
deberia proporcionar ninguna limitacién en la naturaleza o el alcance de cualquier aspecto o realizacion de la presente
invencion.

En plantas, la resistencia a los agentes patégenos se determina con frecuencia mediante los genes de resistencia
dominantes, cuyos productos se supone que reconocen los productos del gen de avirulencia derivados del agente
patégeno. Este modo de defensa al agente patdgeno sigue la hipétesis gen a gen de Flor (Flor, 1971). Recientemente,
varios genes de resistencia del tipo “gen a gen” se han aislado molecularmente (Martin et al., 1993; Bent et al., 1994;
Jones et al., 1994; Mindrinos et al., 1994; Whitham et al., 1994; Grant et al., 1995; Lawrence et al., 1995; Song
et al., 1995). La sorprendente conclusion es que las proteinas deducidas comparten notables dominios estructurales
similares aunque provocan las reacciones de resistencia a los agentes patégenos tales como virus, hongos y bacterias
(Dangl, 1995; Staskawicz et al., 1995). Los genes aislados codifican para las proteinas que contengan una region rica
en leucina (LRR), con o sin un sitio de unién del nucleétido sujeto (NBS), indicativo de la unién del ligando y la
interaccién proteina - proteina o codifican una simple serina/treonina quinasa. Una combinacién estructural de la LRR
y el dominio de la quinasa se ha divulgado en la proteina deducida del gen de resistencia Xa21 del arroz (Song et
al., 1995). La similitud estructural de los genes de resistencia en una defensa del tipo “gen a gen” hace posible la
existencia de unos mecanismos de resistencia subyacentes comunes.

La resistencia mediada por los alelos de resistencia recesivos del gen Mlo difieren en varios aspectos de la resisten-
cia “gen a gen” (véase los comentarios introductorios anteriores). El aislamiento molecular del gen Mlo y la secuencia
de varios alelos mlo inducidos por mutacidn descritos en la presente invencidn, confirma las interpretaciones anterio-
res de los estudios genéticos mutacionales y mendelianos combinados (Hentrich, 1979; Jgrgensen, 1983). Se concluye
que los alelos defectuosos del locus Mlo median la resistencia de amplio espectro a los agentes patégenos tal como el
patégeno oidio. Esto es contradictorio con la implicacién de un evento de reconocimiento especifico de un producto
derivado de un patdgeno tal y como se ha propuesto para los genes de resistencia especificos de la raza.

Los efectos pleiotropicos de los alelos mlo han proporcionado algunas pistas hacia el desarrollo de un concepto
molecular de la respuesta de la resistencia de amplio espectro observada.

En primer lugar, las plantas del mlo que crecen asépticamente exhiben en una alta frecuencia una formacién
espontdnea de las aposiciones de la pared celular (CWAs) en las células epidérmicas de la hoja (Wolter et al., 1993).
Esas CWAs se forman habitualmente en respuesta al intento de penetracién del agente patégeno directamente por
debajo del apresorio fiingico. Se cree que las CWAs forman una barrera fisica contra el ingreso del gente patogeno y
que han estado implicadas en varias ocasiones en la resistencia mediada del mlo (Bayles, 1990).

En segundo lugar, en una fase posterior, las plantas desarrollan pequefias manchas necréticas en la hoja detectables
macroscopicamente. La respuesta espontdnea de la necrosis de la hoja se ha estudiado extensivamente con una colec-
cidn unica de 95 alelos mlo inducidos quimicamente (Hentrich, 1979). Los alelos se clasificaron como cualquiera que
mostraba un fenotipo de la infeccién gradualmente diferente sobre la infeccién de una mezcla de nueve aislantes del
oidio. Esos alelos mlo que dan lugar a un fenotipo de la infeccién intermedio (es decir, desarrollo de un considerable
nimero de colonias fingicas de esporulacién sobre la inoculacién) no mostraron ninguna necrosis espontanea percep-
tible en la hoja mientras que la categorfa de los alelos de resistencia mas efectivos exhibe una necrosis pronunciada en
ausencia del agente patdgeno. De este modo, existe evidencia sélida de que la categoria anterior de alelos mlo retiene
la actividad residual del alelo en estado natural y esos alelos parecen que no exhiben ninguna necrosis espontdnea
detectable en la hoja.

En tercer lugar, una expresion constitutiva de genes relativos a la defensa se ha observado en las plantas de semillero
del mlo que han crecido en condiciones libres de oidio, en hojas primarias con 10 - 11 dias de vida; esto incluye los
genes de la familia PR-1, las chitinasas y las peroxidasas.

Hemos demostrado que el mlo en la cebada confiere resistencia creciente a diferentes tipos de roya amarilla (Pucci-
nia struciformis) cuaando una a una mezcla de polvo de talco y esporas se sopla con aire sobre las hojas de las plantas de
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cebadas del mlo después de la aparicion de la expresion constitutiva de los genes relacionados con la defensa (plantas
de semillero de mlo con 10 - 11 dias de vida).

De este modo, parece ser que las mdltiples respuestas asociadas a la defensa se expresan constitutivamente en
plantas del mlo.

La relacién temporal de estos eventos es interesante: la aparicién de la acumulacidn constitutiva de transcripcion
relativa a la defensa se detecta en plantas de semillero de 11 dias de vida y precede a la formacién de CWA que es
seguida por el aspecto de la necrosis en la hoja visible macroscépicamente. Lo que es importante, sin embargo, es
que la resistencia del mlo se puede probar experimentalmente cuanto antes en plantas de semillero de 5 dias de vida
y se encuentran completamente funcionales en este tiempo. Concluimos que la proteina del Mlo tiene una funcién
reguladora negativa en la defensa de la planta y que las plantas con una proteina defectuosa se “preparan” para la
aparicion de las respuestas de defensa.

La secuencia de aminodcidos deducida del Mlo no revela ninguna homologia significativa en cualquiera de los
genes de resistencia de la planta descritos hasta ahora, apoyando la idea de un mecanismo de resistencia molecular
distinto. El gen del Mlo no muestra tampoco similitudes llamativas en ninguna secuencia caracterizada de genes de
planta o mamifero en diversas bases de datos. Sin embargo, las secuencias homdlogas altamente significativas se
han identificado en las bases de datos EST y genémicas tanto del arroz como de la Arabidopsis thaliana (Tabla 5y
Figura 5). Esto sugiere con fuerza que la proteina del Mlo represente a un miembro de una nueva familia de proteina.
Un motivo de localizacién nuclear posible (NLS) se encuentra dentro del exén 12 proporcionando la indicacion de
la localizacién nuclear de la proteina (KEKKKVR; Nigg et al., 1991). La importancia de este motivo se sostiene
mediante un motivo de la quinasa de la caseina II localizada 14 aminoécidos en direccién del NH, terminal (SIFD;
Rihs et al., 1991). Las pruebas funcionales pueden examinar la posible localizacion subcelular de la proteina del Mlo.

Las mutaciones se han descrito también en la otras especies de plantas en la que las respuestas de defensa a los
agentes patdgeno parecen ser expresadas constitutivamente (Walbot et al., 1983; Pryor, 1987; Jones, 1994). Se ha
sugerido que esta clase de mutantes, llamados lesion mimics (Les) o los mutantes necréticos (nec), afectan al control
de las respuestas de defensa de la planta. Los mutantes lesion mimics heredados recesivamente se han analizado
sistemdticamente en la Arabidopsis thaliana (Greenberg and Ausubel, 1993; Dietrich et al., 1994; Greenberg et al.,
1994; Weymann et al. 1995). Los genes afectados se han designado como acd (muerte celular acelerada; acdl y acd2)
o Isd (lesiones que simulan la respuesta de la resistencia a la enfermedad; Isd! a Isd7).

Cada uno de los mutantes exhibe, en ausencia de agente patégeno, caracteristicas HR tales como modificaciones en
la pared celular de la planta y la acumulacién de transcripciones del gen relativas a la defensa. Las hojas del mutante
acd? se han mostrado para acumular elevados niveles de dcido salicilico y de la Arabidopsis phytoalexin, camelexin
(Tsuji et al., 1992). Lo que es importante es que los mutantes acd y Isd exhiben una elevada resistencia a un agente
patégeno bacteriano (P. syringae) y fungico (P. parasitica). El mutante Isdl es excepcional al conferir una acentuada
resistencia al agente patégeno en un estado de prelesion, en contraste con los otros locus defectuosos que exhiben una
elevada resistencia al agente patégeno solamente en el estado positivo de lesién. En este sentido, el Isd/ se asemeja a
los mutantes del mlo en la cebada. Otra caracteristica llamativa del Isd! es la extension indeterminada de lesiones en
contraste con los otros mutantes donde se encuentra determinado el crecimiento de la lesion.

Procedimientos experimentales
Material de la Planta

Una compilacién de los mutantes del mlo y sus variedades madre analizadas en este estudio ha sido descrita por
Jgrgensen (1992) [mlo-1, mlo-3, mlo-4, mlo-5, mlo-7, mlo-8, mlo-9, mlo-10, mlo-11]y por Habekuss y Hentrich (1988)
[mutantes en el cultivo Plena 2018 (mlo-13), 2034 (mlo-17), 2118]. Ya que el mutante 2118 no se ha asignado a un
nimero de alelo hasta ahora, sefialamos aqui el alelo como el mlo-26, segiin la enumeracién vigente en la base de
datos Grain Gene (gopher://greengenes.cit.cornell.edu:70/77/.graingenes.n dx/index mlo).

El mapa de alta resolucidn se basa en un cruzamiento entre Ingrid Mlo x BC; Ingrid mlo-3. Las plantas F, se
autofecundaron generando una poblacién F, de segregacion de aproximadamente 600 plantas. Las plantas F, fenotipi-
camente susceptibles que mostraron heterocigocidad para los marcadores del RFLP en los sitios opuestos del Mio se
autofecundaron y se generaron ademds segregantes en la generacion F; para el trazado de alta resolucion.

Pruebas de Infeccion con Oidio

El aislante fingico K1 (Hinze et al., 1991) es virulento en todos los cultivos utilizados en el presente estudio
que lleva el alelo Mlo y los avirulentos en todos los genotipos probados del mlo. El crecimiento de las plantas y la
inoculacién con la Erysiphe graminis f sp hordei se llevaron a cabo segun lo descrito anteriormente (Freialdenhoven et
al., 1996). El genotipo en el Mlo de los recombinantes utilizados para el mapa de alta resolucién se determiné después
de la autofecundacion y posteriores experimentos de inoculacion en las familias F; o F, que comprenden al menos a
24 individuos.
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Andlisis AFLP

El ADN gendmico para el andlisis AFLP fue aislada segtin Stewart y Via (1993). El anélisis AFLP se llevo a cabo
con modificaciones de poca importancia segtin lo descrito por Vos et al. (1995). Para el cribaje de los marcadores de
AFLP vinculados al Mlo utilizamos las combinaciones de enzimas Pst I/Mse I con los cebadores de amplificacion que
llevaban las bases selectivas +2 y +3, respectivamente, en las secuencias gendmicas de los fragmentos amplificados.
Para los cebadores de amplificacién Eco RI/Mse I utilizamos las bases selectivas +3 y +3, respectivamente. Se ha uti-
lizado un conjunto de cuatro plantillas de ADN: a partir del cultivo Ingrid Mlo parental susceptible, el BC; Ingrid mlo-
3 parental resistente, una fuente de dos individuos F, resistentes (mlo-3 mlo-3) y una fuente de nueve individuos F,
susceptibles (Mlo Mlo) derivados del cruzamiento Ingrid Mlo x BC; Ingrid mlo-3. Los fragmentos genémicos amplifi-
cados que representan los marcadores Bpm2, Bpm9, y Bpm16 de AFLP (Figura 1) se clonaron y se secuenciaron como
sigue: las piezas de gel (fijadas mediante secado al vacio en papel 3MM de Whatman) que contenian los fragmentos
gendmicos amplificados se identificaron por medio de autoradiografia y se extirparon posteriormente. Se agregaron
10 p de agua, se hirvieron durante 10 minutos y después de la centrifugacién se utilizaron 5 ul del sobrenadante
como una plantilla para la reamplificacién no radiactiva (30 ciclos) con los cebadores de AFLP selectivos. Se aisla-
ron los productos de amplificacién después del gel de agarosa utilizando un equipo de aislamiento de ADN (Jetsorb,
Genomed Inc., Estados Unidos). E1 ADN se hizo reaccionar con polimerasa Klenow y T4 polinucleétido quinasa y
posteriormente se clond en el sitio EcoRV del pBluescript SK (Stratagene). Las reacciones de secuenciacion se lleva-
ron a cabo utilizando un equipo de reaccién de secuenciaciéon DYE Terminator Cycle (Perkin Elmer) y se resolvieron
en un secuenciador automatizado ABI 373 o uno 377 (Applied Biosystems).

Biblioteca de YAC de la Cebada y Construccion de Subbiblioteca de BAC de la YAC YHV303-A6

La biblioteca de YAC del cultivo Ingrid de la cebada se estableci6 utilizando el vector pYAC4 (Burke et al., 1987;
Kuhn and Ludwig 1994) y la cepa AB 1380 de la levadura. Los detalles de la construccién de la biblioteca y su
caracterizacion se describirdn en otro lugar. El cribaje de los clones YAC que contienen el marcador Bpm16 se hizo
mediante el analisis AFLP. Para la construccion de una subbiblioteca de BAC de YAC YHV303-A6, se utiliz6 el ADN
total de este clon de la levadura. Después de la digestion parcial Eco Rl y la electroforesis en gel en campo pulsante
preparatoria, se recuperaron los fragmentos de ADN en el rango de tamafio de 50 kb y se subclonaron en el vector
pECSBACA4. Se identificaron los clones que llevaban los insertos derivados YHV303-A6 mediante un procedimiento
de hibridacién de la colonia en dos etapas. Se utiliz6 el primer ADN marcado total de la cepa no recombinante de la
levadura AB 1380 como una sonda para eliminar la mayor parte de los clones que llevaban el inserto de ADN derivado
de la cepa del huésped. En una etapa de hibridacién posterior los clones restantes se sondearon con el cromosoma
recombinante marcado YHV303-A6 después del enriquecimiento mediante la electroforesis en gel preparatoria en
campo pulsante.

Secuencia de ADN del BAC F15

El ADN del BAC F15 se aislé mediante una preparacion alcalina de un plasmido a gran escala de lisis seguin
Sambrook ez al. (1989). Se nebulizaron 50 ug de ADN purificado mediante un tratamiento a alta presién con gas
argdén en una cdmara de reaccién durante 150 segundos. Los extremos del ADN cortado y reprecipitado se hicieron
romos mediante un relleno mediado por T4 polimerasa de ADN en la reaccién. Los fragmentos de ADN en el rango
de tamanos entre 800 pb y 3 kb se aislan de los geles de la agarosa utilizando un equipo de aislamiento de ADN
(Jetsorb, Genomed Inc., Estados Unidos), subclonado en el vector pBluescript SK (Stratagene) y propagado en la E.
coli DN5a. Se seleccionaron los clones que llevaban un inserto derivado del BAC F15 mediante hibridacién utilizando
el ADN cortado del BAC F15 como una sonda. Las reacciones de secuenciacidn se llevaron a cabo tal y como se
describid anteriormente. La evaluacion de los datos de la secuencia, la construccién de los contigos de la secuencia,
y la valoracién de las probabilidades de codificacién se llevaron a cabo mediante el paquete de software de STADEN
para los usuarios de Unix (4* edicién, 1994). La valoracién de las probabilidades de codificacion se basé en una
evaluacién combinada de frecuencias de bases posicionales irregulares, preferencia de bases posicionales y el uso del
codén de la cebada en los contigos investigados. Las biusquedas de homologia se llevaron a cabo utilizando el software
BLAST.

Secuenciacion Basada en la PCR de Alelos en el Mlo

El ADN cromos6mico de la planta para este propdsito se aislé segiin Chunwongse et al. (1993). Las secuencias de
ADN de los alelos Mlo de las diferentes variedades de la cebada, los mutantes mlo, las lineas BC, y los recombinantes
intragénicos utilizados en el presente estudio se obtuvieron mediante la secuenciacién basada en la PCR. Siete subfrag-
mentos traslapados del gen (cada uno de 400 pb - 600 pb de longitud) se amplificaron mediante PCR (35 ciclos, a 60°C
de temperatura de apareamiento) utilizando los conjuntos de cebadores especificos. Después de la electroforesis en gel
de agarosa preparatoria y el aislamiento de los productos de amplificacién utilizando el equipo de Jetsorb (Genomed
Inc., Estados Unidos) los fragmentos se reamplificaron para aumentar la especificidad. Los productos resultantes se
purificaron posteriormente de los nucledtidos y los oligonucleétidos (Jetpure, Genomed Inc., Estados Unidos) y se uti-
lizaron como plantilla de ADN que secuenciaba las reacciones (véase anteriormente). Todas las secuencias del ADN
de los alelos mutantes y las regiones correspondientes de las lineas parentales y los recombinantes intragénicos se
derivaron de ambos cepas y se confirmaron dos veces en sistemas independientes de experimentos. Ademds, los alelos
mutantes mlo-1, mlo-3, mlo-4, mlo-5, mlo-7, mlo-8, mlo-9 y mlo-10 también se verificaron en las correspondientes
lineas BC en el cultivo Ingrid.
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La RT-PCR y la Répida Ampliacién de las Terminaciones de ADNc (RACE).

La RT-PCR se llevé a cabo utilizando el sistema de preamplificacion SUPERSCRIPT para una primera sintesis de
cadenas de ADN (Gibco BRL). El ARN total (1 ug) de hojas primarias de la cebada (cultivo Ingrid) de siete dias de
vida sirvié como plantilla. La primera sintesis de cadenas de ADN se ceb6é mediante un cebador oligo(dT). La regién
de codificacién del gen Mlo se amplificé posteriormente utilizando oligonucleétidos 25L (GTGCATCTGCGTGTGCG
TA) y 38 (CAGAAACTTGTCTCATCCCTG) en una sola etapa de amplificacién (35 ciclos, a 60°C de temperatura de
apareamiento). El producto resultante se analizé mediante secuenciacion directa. Las terminaciones 5’ y 3’ del ADNc
del Mlo se determinaron mediante RACE (Frohman et al., 1988) utilizando el equipo de amplificaciéon de ADNc
MARATHON (Clontech). Los procedimientos experimentales correspondientes se llevaron a cabo principalmente
seglin las instrucciones del fabricante. Para obtener los productos RACE especificos, fueron necesarias dos series
de amplificacién consecutivas (35 ciclos, a 55°C de temperatura de apareamiento). Para este propdsito, se utilizaron
dos juegos de cebadores nidados en combinacién con los cebadores adaptadores del equipo: oligonucleétidos 46
(AGGGTCAGGATCGCCAC) y 55 (TTGTGGAGGCCGTGTTCC) para la terminacién 5’ y cebadores 33 (TGCAGC
TATATGACCTTCCCCCTC) y 37 (GGACATGCTGATGGCTCAGA) para la terminacién 3’. Los productos RACE
se subclonaron en el pBluescript SK (Stratagene). Diez clones de terminaciones 5° y ocho clones de terminaciones 3’
se escogieron para el andlisis de la secuencia del ADN.

El término “AFLPs” se utiliza en la presente invencion para referirse a los “marcadores AFLP”.

La Tabla 1 resume los sitios de mutacién identificados de diversos mutantes dentro del gen Mlo. Se encuentran
indicados el origen, el mutdgeno y el efecto previsto de la mutacién en el nivel de aminodcido.

La Tabla 2 representa el resultado de los cruzamientos heteroalélicos mlo y las autofecundaciones de las respectivas
lineas mlo para aislar los eventos de recombinacién intrangénicos.

La Tabla 3 resume los genotipos en los marcadores RFLP flanqueador en la progenie F, susceptible o F; homoci-
gbtico a partir de cruzamientos intermutantes. CO y NCO indican los recombinantes de tipo sobrecruzamiento y de
tipo no sobrecruzamiento deducido a partir del intercambio de marcador molecular flanqueador. La Tabla 3 resume el
andlisis de la secuencia del ADN de los recombinantes intrangénicos susceptibles de tipo sobrecruzamiento (a partir
de progenie F; susceptible homocigética) y las correspondientes lineas mutantes mlo parentales. Se representan las
secuencias que flanquean los sitios de mutacidn identificados.

La Tabla 4 representa los resultados de la secuenciacién directa de la PCR del ADN gendmico de los recombinantes
intrangénicos susceptibles derivados tanto del cruzamiento heteroalélico mlo-1 x mlo-8 como del mlo-1 x mlo-5,
dejando ver la restitucion de las secuencias en estado natural.

La Tabla 5 representa diversa Arabidopsis thaliana y dos tags de secuencias expresada (ETSs) del arroz con
homologia a la proteina Mlo.

La Tabla 5A representa las secuencias de aminodcidos, con “secuencia problema” indicando la parte de la secuencia
de proteina Mlo con la que se ha encontrado homologia, con la secuencia de aminodcidos prevista de cada EST
identificado marcado con “secuencia introducida”.

La Tabla 5B representa las secuencias de nucledtidos de la EST que codifican las secuencias de aminodcidos
representadas en la Tabla SA. Se representan el niimero de acceso GenBank T22145 (definicién 4153 clon 97N8T7 de
ADNCc de la Arabidopsis thaliana, NCBI identificacién de secuencia 932185), nlimero T22146 (definicién 4153 clon
97N9T7 de ADNCc de la Arabidopsis thaliana, NCBI identificacion de secuencia 932186), niimero N37544 (definicién
18771 clon 205N12T7 de ADNCc de la Arabidopsis thaliana, NCBI identificacién de secuencia 1158686), nimero
T88073 (definicién 11769 clon 155123T7 de ADNc de la Arabidopsis thaliana, NCBI identificacién de secuencia
935932) nimero H76041 (definicion 17746 clon 193P6T7 de ADNCc de la Arabidopsis thaliana, NCBI identificacién
de secuencia 1053292), nimero D24287 (secuencia parcial de ADNc de arroz R16381A, nID g428139) y D24131
(secuencia parcial de ADNc de arroz R14081A, nID g427985). Las secuencias de Arabidopsis son de Newman et
al. (1994) Plant Physiol. 106 1241-55. Las secuencias de arroz son de Minobe, Y. y Sasaki, T. presentado el 2 de
noviembre de 1993 al DDBJ.

28



20

25

30

35

40

50

55

60

65

ES 2317 652 T3

Tabla 1. Alelos Mutantes mlo.
Alelo Variedad Madre Mutageno Evento Mutacional Efecto en el Nivel
en el Mlo de Amino4cido
mlo-1 Haisa Rayos X T 5 A trp'® - arg
mlo-3 Malteria Heda Rayos v supresién de 2 nucledtidos marco de lectura
(1188 - 1189) después del phe®”®
mlo-4 Foma Rayos X supresién de 11 marco de lectura
nucledtidos después del trp'®’
(478 - 488)
mlo-5 Carlsberg II EMS ¢t > a met' — ile®
mlo-7 Carlsberg II EMS G > A gly*® - asp
mlo-8 Carlsberg II EMS Al > G met! — val®
mlo-9 Diamant EMS c*® > T arg'® - trp
mlo-10 Foma Rayos v supresién de 6 faltan 2 aminoacidos
nucleétidos (phe'®®, thr'®)
(543 - 548)
mlo-12 Elgina NMU ¢’ > A phe?®® > leu
mlo-13 Plena EMS ™ > A val®*® - glu
mlo-16 Alsa EMS G —» A alteracién en el
borde de empalme 3’
del intrdn 9
mlo-17 Plena EMS c¥? > T ser’ - phe
mlo-26 Plena EMS ™ 5 leu’” — his
mlo-28 Nadja NaNs c*® > T thr?? - ile

Los numeros de nucledtidos y aminocdcidos se dan segun el sitio de inicio translacional

de la secuencia de ADNc del Mlo.

* Numeros de nucleétidos

genémica de ADNc del Mlo.

segun el

EMS = sulfonato de etilmetano, NMU

a

nitrosometilurea,

sitio de inicio translacional de la secuencia

se encuentra en el marco con la secuencia de codificacidn.

NaN; = azida de sodio.

El codén de inicio siguiente se encuentra en las posiciones de nucleétido 79 - 81 y
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Tabla 2

Cruzamientos y autofecundaciones intermutantes de la progenie F;

Cruzamiento de prueba resistentes susceptibles frecuencia de

progenie F, susceptible

mlo-8 x mlo-1 5.281 3 5,7 x 107"
mlo-5 x mlo-1 915 0 —--=
mlo-5 x mlo-1 14.474 9 6,2 x 107
autofecundaciones resistentes susceptibles
mlo-1 12.634 0
mlo-5 5.498 0
mlo-8 8.435 0

Tabla 3. Genotipos en los Marcadores RFLP Flanqueadores en la Progenie Susceptible

Derivada del Cruzamiento Hetercalélico mlo

Cruzamiento Susceptible Genotipo Genotipo Parental Tipo de
de prueba Planta Parental en en Recombinacién
la Orientacién la Orientacién

Centromérica al Telomérica

Mlo! al M1o°

mlo-8 x mlo-1 1 mlo-1 mlo-8 co
2 mlo-1 mlo-& co
3 mlo-8 mlo-8 NCO

mlo~-1 x mlo-5 1 mlo-1 mlo-5 co
2 mlo-1 mlo-5 Cco
3 mlo-5 mlo-5 NCO
4 mlo-1 mlo-5 co
5 mlo-5 mlo-5 NCO
6 mlo-5 mlo-5 NCO
7 mlo-1 mlo-5 >CO
g* mlo-5 mlo-5 NCO
g* mlio. + mlo-1I mlo-5 co

! deducido a partir de alelos del marcador RFLP WGll4 (véase la Figura 1)

* deducido a partir de alelos del marcador RFLP ABG366 (véase la Figura 1)

CO = tipo de recombinacién de sobrecruzamiento, NCO = tipo de recombinacién de no
sobrecruzamiento

* Los genotipos de los marcadores RFLP flanqueadores se han determinado en individuos F»
heterocigéticos susceptibles; en todos los otros casos se probaron la progenie F;

heterocigdtica susceptible derivada de los individuos F: susceptibles
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Tabla 4. Restitucién de las Secuencias Mlo en Estado Natural mediante Eventos de

Recombinacién Intragénicos

Secuencias Sitios

de Nucleétidos

Flanqueadores

de Mutantes

1

Genotipos Nucledtidos -3 a +3 Nucledtidos 481 a 486
Haisa Mlo CCGATG AATGGG
mlo-1 CCGATG AAAGGG
Carlsberg IT Mlo CCGATG AATGGG
mlo-5 CCGATA AATGGG
mlo-8 CCGGTG AATGGG
Recombinante Intragénico mlo-1 x mlo-8 1 CCGATG BAATGGG
2 CCGATG AATGGG
mlo-1 x mlo-5 1 CCGATG AATGGG
2 CCGATG AATGGG
4 CCGATG AATGGG
7 CCGATG AATGGG
9 CCGATG AATGGG

1

Figura 2)

Los numeros de nucledtidos se dan segun el sitio de inicio translacional (véase la

TABLA 5A
>EM EST1:AT1452 T22145 4153 clon 97N8T7 de ADNc de la Arabidopsis thaliana. 11/95
Longitud = 382
HSPs de cadena positiva:
Resultado = 248 (115,9 bits), Estimado = 2,9 x 10%, P = 2,9 x 107
Identidades = 47 / 100 (47%), Positivas = 67 / 100 (67%), Marco = +2
Secuencia problema: 242 KYIKRSHEDDEKVWVGISLPLNGVAILTLF LD INGVGTLINISFIPLVILLCVGTKLENT 301
KY+ RH4EDDFK VWGIS W ++ L44NG T WI4PIP +LL VGIKLE +
Secuencia introducida: 2 KYMMRALEDDFRQVVGI SWYLWXFVVIFXLLNVNGRHTYFRIAF IPFXLLLAVGTKLERY 181

Secuencia problema: 302 IMEMALEIQDRASVIKGAPVVEPSHKFFWFHRPDWVLPFI 341
I +4+A E4+ ++ T4G VV4P . + FHF +P Vi+ I
Secuencia introducida: 182 IAQLAMEVAEKHVAIEGDLVVKPXXEHFWESKPQIVLYLI 301
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>EM EST1:AT1462 T22146 4154 clon 97N9T7 de ADNc de la Arabidopsis thaliana. 11/95

Longitud = 390

HSPs de cadena positiva:
Resultado = 212 (99,1 bits), Estimado = 4,2 x 107%°, Suma P (2) = 4,2 x 107°°

Identidades = 47 / 83 (49%), Positivas = 58 / 83 (69%), Marco = +2
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Secuencia problema: 242 KYIEREMEDDFRVVVGISLPLNGVAILTLFLOINGVGTLIRISFIPLVILICVGTKIEMI 301

KY+ RV4EDDFK VWGES IW ++ L L+#NG T WI4FIP +LL VGTKLE +
Secuencia introducida: 2 KYMMRALEDDFKQVVGI SHYLWXFVVIFLLINVNGWHTYFRIAF IPFALLLAVGTKLERV 181
Secuencia problema: 302 IMEMALEYODRASVIKGAPVVEP 324

I+ B+ & I46 VWP
Secuencia introducida: 182 TAQLAMEVAERHVAIEGDLVVKP 250

Resultado = 52 (24,3 bits), Estimado = 1,9, Suma P (2) = 0,85

Identidades = 9 / 32 (28%), Positivas = 26 / 32 (50%), Marco = +2

Secuencia problema: 18 WAVAVVFAAMVLVSVIMEHGLHKLGHWFQHRH 49
 +FA SV HEH + 4L H +H
Secuencia introducida: 122 RIAFIPFALLLAVGTKLERVIAQLAHEVAERH 217

Resultado = 49 (22,9 bits), Estimado = 4,2 x 107°°, Suma P (2} = 4,2 x 107%°

Identidades = 8 / 17 (47%), Positivas = 12 / 17 (70%), Marco = +2

Secuencia problema: 323 EPSNKFFPHFHRPDWVLE 339
E S++ EWP 4P Vi4
Secuencia introducida: 244 ETSDEHFRFSKPQXVLY 254

>EM EST1:AT4418 N37544 18771 clon 20SN12T7 de ADNc de la Arabidopsis thaliana. 1/96

Longitud = 585

HSPs de cadena positiva:
Resultado = 277 (129,5 bits), Estimado = 1,2 x 10’“, Suma P (2} = 1,2 x 107%

Identidades = 51 / 96 (53%), Positivas = 71 / 96 (73%), Marco = +1

Secuencia problema: 236 SKEDFHKYIKRSMEDDFKVVVGISLPLWGVAILTIFLOINGVGTLINISFIPLVILICVG 298
SHFDP KYY4RS4E DFK VV.IS +W VA+L L + G+ + +H: FIPLV44L VG
Secuencia introducida: 127 SREDFRKYIQRSLEKDFKTVVEISPVIWFVAVLFLLTNSYGLRSYLWLPFIPLVVILIVG 306

Secuencia problema: 296 TKLEMIIMEMALEIQDRASVIKGAPVVEPSNKFFWF 331
TKLE+XI 4+ § 10+  VHGAPVV4P + FWE
Secuencia introducida: 307 TKLEVIITKLGLRIQEEGDVVRGAPVVQPGDDXFWE 414
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Resultado = 121 (56,6 bits), Estimado = 1,2 x 107", Suma P (2) = 1,2 x 107*

Identidades = 25 / 45 (55%), Positivas = 29 / 45 (64%), Marco = +1

Secuencia problema: 196 SSTPGIRWVVAFFRQFFRSVIKVDYLTLRAGF INAHLSQNSKFDF 240
§ T WV FFROFPF SVIKVDYL I GFI A + + F
Secuencia introducida: 1 SKTRVILWIVCFFROFFGSVIKVDYLALXHGE IMAHFAPGNESRE 135

>EM EST1:AT04117 H76041 17746 clon 193P6T7 de ADNc de la Arabidopsis thaliana. 11/95

Longitud = 476

HSPs de cadena positiva:
Resultado = 210 (98,2 bits), Estimado = 9,0 x 107°°, Suma P (2) = 9,0 x 107°°

Identidades = 43 / 86 (50%), Positivas = 58 / 86 (67%), Marco = +1

Secuencia problema: 196 SSTPGIRWVVAFEFROFFRSVTIKVDYLTLRAGEFINAHLSONSKFDPREYIKRSMEDDFKYY 255
+47P V FFROFF SV + DYLTLR GF +AHll4+  KP+F +YIK SH+EDDFK+V
Secuencia introducida: 124 TTTPFXFNVGCEFPROFFVSVERIDYLILRHGFXSAHLAPGRKFNFORYIKXSLEDDFKIV 303
Secuencia problema: 256 VGISLPIMGVAILTLFLDINGVGYLI 281
VGI LW 4+ L ¢ AGT4+
Secuencia introducida: 304 VGIXPVIMASPVIFLAVQX*WIGTIV 381

Resultado = 119 (55,6 bits), Bstimado = 9,0 x 107°°, Suma P (2) = 9,0 x 107°°

Identidades = 24 / 57 (42%), Positivas = 32 / 57 (56%), Marco = +1

Secuencia problema: 156 MRIHKKHETETTSLEYOFANDPARFRETHOTSEVERALGLSSTPGIRWVVAFFROFE 212

+R HKKME T S 4Y F D +R R TH4TSPV¢ K +7 ¢4V F+P
Secuencia introducida: 1 IRGHKKWEQXTLSNDYXFXIDHSRLRLTHETSFVREHTSFWTTTPFXENVGCFFROF 171
Resultado = 40 (18,7 bits), Estimado = 1,2 x 10", Suma P (2) = 1,2 x 107

Identidades = 8 / 19 (42%), Positivas = 10 / 19 (52%), Marco = +2

Secuencia problema: 269 TLFLDINGVGTLIWISPIP 287
L +HEGLWE P
Secuencia introducida: 344 SLLFNXNGWGPLFWASVPE 400

>EM EST1:AT0739 T88073 11769 clon 155I23T7 de ADNc de la Arabidopsis thaliana. 11/95

Longitud = 460

HSPs de cadena positiva:

Resultado = 175 (81,8 bits), Estimado = 1,2 x 107%", Suma P (2) = 1,2 x 107
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Identidades = 31 / 67 (46%), Positivas = 43 / 67 (64%), Marco = +1

Secuencia problema: 146 VI’I‘IALSRLWTWKKWETETTSLBYQ?BNDPARFR?THQTS?VKRHLGLSSTPGIRKW 208

+4T A +tKMRTWK WE BT ++EYQ+¢NDP RFRF TSP +RHL

Secuencia introducida: L IVTxarGKxKKR?“KSWEEETKTxEYOYSNDPERFRF&RDTSFGRRHL"?"SKTRVTL"I 183

Resultado = 121 (56,6 bits), Estimado = 1,4, Suma P (2) = 1,47"

Identidades = 25 / 45 (55%), Positivas = 29 / 45 (64%), Marco = +1

Secuencia problema: 156 SSTPGIRWVVAFFROFFASVIKVOYLTIRAGFINRMHLSONSKEDE 240
5T RV FFRQFE SVTKVDYL I, GFI AH + 4+ F
Secuencia introducida: 157 SKTRVILHIVCEEROFFGSVTIKVDYLALXRGFIMAHFAPGNESRE 291

Resultado = 75 (35,1 bits), Estimado = 1,2 x 10, Suma P (2) = 1,2 x 107

Identidades = 14 / 21 (66%), Positivas = 17 / 21 (80%), Marco = +1

Secuencia problema: 236 SKFDFHKYIKRSMEDDFKVVY 256
S+FDF KYI+RS+ DFK W
Secuencia introducida: 283 SRFDFREYIQRSLXXDFKTVV 345

>EM EST5:0SR16381A D24287 ADNc de arroz, secuencia parcial (R1638_1A). 5/95

Longitud = 400

HSPs de cadena positiva:
Resultado = 147 (68,7 bits), Estimado = 1,9 x 107'°, Suma P (2) = 1,9 x 107'°

Identidades = 26 / 53 (49%), Positivas = 35 / 53 (66%), Marco = +1

Secuencia problema: 236 SKFDFHKYIKRSMEDDFKVVVGISLPLHGVAILTLFLOINGVGTLINISFIPL 2868
+4+F4F KYIKR +EDDFK VWGIS P W A+ + +H4G L WS PL
Secuencia introducida: 202 TRFNFRKYIKRXLEDDFKTVVGISAPXHASALAIMLENVHGWHNLFWFSTXPL 360

Resultado = 45 (21,0 bits), Estimado =1,9x 107, Suma P (2)=1,9x 107"

Identidades = 9/ 15 (55%), Positivas = 11 / 15 (64%), Marco = +2

Secuencia problema: 287 PLVILICVGTKLEMY 301
PL + L VGIKL+ I
Secuencia introducida: 356 PLXVTLAVGTKLQAI 400
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>EM EST5:0551692A D39989 ADNc de arroz, secuencia parcial

Longitud =

343

HSPs de cadena positiva:

Resultado =

Identidades =

957

24 / 58

Secuencia problema:

Secuencia introducida:

(41%), Positivas =

43 HRPQHRHKKALWEALEKMKAELMLVGFISLLLIVTQDP I IAKICISEDAADVMUPCKR 100
H + H+ L ¢A+EKMK E4ML4GFISLLL T I
3 HXSEKTHRNPLHKAMEKMKEEMMLLGF ISLLLAATSRIISGICIDSKYYNSNESPCTR 176

ES 2317 652 T3

(44,4 bits), Estimado = 0,00059,

31 / 58

(53%),

P = 0,00059

TABLA 5B

Numero de Accesc GenBank T22145

1
61
121
181
241
301
361

caagtatatyg
tctttggnte
ctggatagcoa
nattgcacag
ggtgaaaccee
cccattttat
ggggtaanan

atgcgcgete
tttgtogtea
tttattcoot
ttagetcaty
ncanatgage
cctetttceo
annggtttcg

tagaggatga
tettittnet
ttncttrget
aagttgcaga
atttetggtt
agaatgentt
nc

Numero de Acceso GenBank Numero

1
61
121
i1
241
301
361

caagtatatg'
tetttggnte
ctggatagea
nattgcacag
ggtgaaacct
cnctttatee

ttgggnnnnc

atgcgegote
tttgtcegteca
tttattecet
ttageteatg
cagatgagea
cocttccaga
aaacgggntt

tagaggatga
tetttttget
ttgetteget
aagttgcaga
tttetggtte
atgcoettite
nggacctecy

Nuimero de Acceso GenBank Numero

1
61
121
181
241
301
361
421

481

241

agcaagacga
accaaagttyg
aacgaatcaa
accgttgtty
tcatatggat
gttggaacaa
gatgtggtga
cacgnttcaa
ctttnectgyg
cataggettt

gagtoacact
attacttage
gattegattt
asatcagtcc
tacgttctta
agoettgaagr
gaggegoeeceo
tntttteent
ggncggatga
nggtgggntt

atggattgtt
actaagncat
ccgcaagtat
ggttatetgyg
cctetggtta
cataataaca
agtggttcag
antcacting

ttcaatcocaa
ttcaganttt

35

tttcaaacaa
gctaaatgtt
tettgoetgtyg
gaaacatgta
cagcaaacct
ttnagantgce

T22146

tttcaaacaa
getaaatgtt
tcttgotgty
gasacatgta
agcaaaccte
nangattenn

N37544

tgtitttttta
ggtttcecatca
attcagagat
tttgtcgetg
ccattecatte
aaattgggte
cctggtgatg
geettettan

naatnttece
nagtttggcot

(51692 1A).

Marco =

11/94

+3

gttgttggta
aacggatgge
ggaacaaagt
gecattgaag
caaattgtte
ntttttennt

gttgttggta
aacggatggc
ggaacaaagt
goecattgaag
aaantgttet
nttttteett

gacagttett
tggecgoattt
cattagagaa
tgotattect
cactagtoegt
taaggateca
acencttotg
gggtgaattt
ctgaagnetn
tnece

S+

#C R

ttagttggta
acacatattt
tggageatgt
gagacttagt
tctacttgat
tttggnnttt

ttagttggta
acacatattt
tggagecatgt
gagacttagt
ctactngatce
ntigganntt

tggatctgte
tgetceeggt
agacttcaaa
cttgaccaat
aattctaata
agaggaaggt
gtttngnaan
caacttcatn
caagtttogg
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Numero de Acceso GenBank Numero

1 tgcattgtta

61 gagacaaaga
121 gacacatectt
161 attgtttgtt
241 agncatggtt
301 aagtatattc
361 ratctggttt
421 tggtaccatt

ettatgettt
caatagagta
ttgggagaag
tttttagaca
tcatcatgge
agagateatt
gteggetgtyg
attenctage

cggaaagatc
tcagtattce
acatctcaat
gttekttgga
gcattityget
agngnaagac
ctattcanct
ggaatntaaa

Numerc de Acceso GenBank Numero

1 attegtggat
61 gatcatteaa
12) tggacaacaa
181 gtngaaagaa
241 ggaagaaagt
30), gtagttggaa
361 taatggotygg
421 ttggccaagg

ggaaaaagty
gacttagget
cncettictn
ccgactactt
tcaacttcga
taagnccagt
gqgaccattgt
ttcaaggaat

ggagcaagan
cactcatgag
ctttaacgte
gactctgege
gagatatatc
terttgggea
tttgggente
ttngggacaa

Numero de Acceso GenBank Numero

1 tcntntttnn
61 tnttnttnte
121 aggctgeoca
181 tgctcacttt
241 gaggacgatt
301 attatgetct
361 gntagtaact

ttttcgnntn
nentatooon
ctygncgtetyg
atctctacgg
ttaagacagt
tcaatgttea
ttagcagtty

ontoecaceee
noeaccacenn
agacctacct
gactaggttc
tgttggeatt
tggatgycat
gaacaaagct

Numero de Acceso GenBank Numero

1 cagactacet
61 tcaatttteg
121 ttagtgcace
181 ataacttgtt
241 tgcaggetat
301 gaatgecggt

Referencias

gactttgagg
gaaatacatc
cttatggget
ctggttetot
aattgeaatg
ggtgaactea

cacggattica
aaaaggteac
tetgegttgy
acaatceoce
atggctgttyg
gtgat

T88073

aagatyagga
aacgatcetyg
ttctggages
tetgtcacas
cocggtaacd
ttcasaaceqg
tgaccaattc
agttggenga

H76041

acattatecta
acttettttg
ggatgcttct
catggatteca
aaangatete
tcatttigtaa
ggtacegect

tggggtagaa

D24287

tnnnntneke
ncgacgggen
tgncatttga
aattttcygga
agtgeaceon
aacttgttet.
gcaggcetata

D24131

ttgetgetea
tggaggacga
ccattatget
ttgtagtaac
aaattaasgsa
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REIVINDICACIONES

1. Polinucleétido aislado que codifica un polipéptido que incluye una secuencia de aminoécido representada en la
Figura 2.

2. Polinucledétido segun la Reivindicacién 1 en el que la secuencia de codificacién es la secuencia de codificacion
representada en la Figura 2.

3. Polinucledétido aislado que en la expresion en una planta transgénica ejerce un efecto regulador negativo en una
respuesta de defensa a un agente patégeno de la planta al oidio o la roya, cuya respuesta de defensa es independiente
del agente patégeno y auténoma de la presencia del agente patégeno, que codifica el polinucledtido a un polipéptido
que incluye una secuencia de aminodcidos que es un mutante, alelo, variante o derivado de la secuencia Mlo de la
Cebada representada en la Figura 2, o es un homélogo de otra especie o un mutante, alelo, variante o derivado del
mismo, la secuencia de amino4cidos diferente de la representada en la Figura 2 por medio de la adicidn, la sustitucion,
la supresién y/o la insercién de uno o mas aminodacidos.

4. Polinucleétido seguin la Reivindicacion 3 que codifica un polipéptido que incluye la secuencia de aminodcidos
representada en la Figura 13.

5. Polinucleétido segtin la Reivindicacion 4 en el que la secuencia de codificacién es la que se representa en la
Figura 10.

6. Polinucledtido segtn la Reivindicacién 3 que codifica un polipéptido que incluye la secuencia de aminoacidos
representada en la Figura 14.

7. Polinucleétido segiin la Reivindicacion 6 en el que la secuencia de codificacién es la que se representa en la
Figura 11.

8. Polinucledtido segin la Reivindicacién 3 que codifica un polipéptido que incluye la secuencia de aminoécidos
representada en la Figura 15.

9. Polinucledtido segiin la Reivindicacion 8 en el que la secuencia de codificacién es la que se representa en la
Figura 12.

10. Polinucleétido segin cualquiera de las Reivindicaciones anteriores vinculado operativamente una secuencia
regulatoria para la expresion.

11. Polinucleétido aislado que codifica un polipéptido que en la expresion en una planta transgénica produce un
polipéptido que puede estimular o mantener una respuesta de defensa de la planta al oidio o la roya, incluyendo el
polipéptido codificado una secuencia de aminoécidos que es un mutante, alelo, variante o derivado de la secuencia Mlo
de la Cebada representada en la Figura 2, o de un homdlogo de otra especie, la secuencia de aminodcidos diferente
de la representada en la Figura 2 por medio de la adicion, la sustitucion, la supresion y/o la insercién de uno o mas
aminodcidos.

12. Polinucleétido segtn la Reivindicacién 11 que estimula o mantiene dicha respuesta de defensa de la planta en
la expresion homocigética en la planta.

13. Polinucleétido segiin la Reivindicacién 11 en el que la secuencia de aminodcidos incluye una modificacién
seleccionada a partir del grupo consistente en:

Trp'®? a Arg, marco de lectura después de Phe*?, marco de lectura después de Trp'®, Met! a Ile?, Gly**® a
Asp, Met' a Val?, Arg'® a Trp, supresion de Phe'®? y Thr'®3, Val*® a Glu, Ser®' a Phe, y Leu® a His,

en el que * indica que el codén de inicio siguiente se encuentra en las posiciones del nucleétido 79 - 81 y se
encuentra en el marco con la secuencia de codificacién y,

en el que dichos nucleétidos y aminodcidos se encuentran numerados en el sitio de inicio translacional de
la secuencia de ADNc de Mlo representado en la Figura 2.

14. Polinucledtido segtin la Reivindicacién 13 en el que la secuencia de aminodcidos es la de la Figura 2 que
incluye una sustitucion en el residuo 240.

15. Polinucleétido segiin la Reivindicacién 13 en el que la secuencia de aminoacidos incluye la leucina en el
residuo 240.

16. Polinucledtido segin cualquiera de las Reivindicaciones 11 a 15 vinculado operativamente a una secuencia
regulatoria para la expresion.
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17. Polinucleétido aislado que tiene al menos aproximadamente 600 nucleétidos contiguos de la secuencia de
nucledétidos segiin cualquiera de las Reivindicaciones 1 a 9 o son complemento.

18. Polinucleétido segtin la Reivindicacién 17 vinculado operativamente a una secuencia regulatoria para la trans-
cripcion.

19. Polinucleétido aislado que tiene al menos aproximadamente 300 nucledtidos contiguos de la secuencia de
cualquiera de las Reivindicaciones 1 a 9 o son complemento, vinculados operativamente a una secuencia regulatoria
para la transcripcion.

20. Polinucleétido segtin la Reivindicacion 18 o la Reivindicacion 19 en el que la secuencia regulatoria comprende
un promotor inducible.

21. Vector de 4cido nucleico adecuado para la transformacién de una célula de planta y que incluye un polinucle6-
tido segtin cualquiera de las Reivindicaciones precedentes.

22. Célula de planta que contiene un polinucleétido heterélogo o un vector de dcido nucleico segiin cualquiera de
las Reivindicaciones precedentes.

23. Célula segtin la Reivindicacion 22 que se encuentra comprendida en una planta.
24. Planta que comprende una célula de planta segin la Reivindicacién 22.

25. Utilizacién de un polinucleétido segtin cualquiera de las Reivindicaciones 1 a 10 para la estimulacién de una
respuesta de defensa en una planta.

26. Utilizacién de un polinucleétido segtin cualquiera de las Reivindicaciones 11 a 16 para la estimulacién de una
respuesta de defensa en una planta.

27. Utilizacién de un polinucleétido segiin cualquiera de las Reivindicaciones 17 a 20 para la estimulacién de una
respuesta de defensa en una planta.

28. Utilizacién de un polinucleétido segin cualquiera de las Reivindicaciones 17 a 20 para la regulacién por
disminucién de la expresién de un gen codificado por un polipéptido codificado por un polinucleétido segtin cualquiera
de las Reivindicaciones 1 a 10.

29. Utilizacién de un polinucleétido segtn cualquiera de las Reivindicaciones 1 a 10 en la produccién de una planta
transgénica.

30. Utilizacién de un polinucledtido segtin cualquiera de las Reivindicaciones 11 a 16 en la produccién de una
planta transgénica.

31. Utilizacién de un polinucledtido segtin cualquiera de las Reivindicaciones 17 a 20 en la produccién de una
planta transgénica.

32. Utilizacién de un polinucleétido codificado por un polinucledtido segiin cualquiera de las Reivindicaciones 1
a 10, en el cribaje de compuestos capaces de estimular una respuesta de defensa en una planta.

33. Utilizacién de un polinucledtido codificado por un polinucleétido segin cualquiera de las Reivindicaciones 11
a 16, en el cribaje de compuestos capaces de estimular una respuesta de defensa en una planta.
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MAGTATTCCS
TOCPCCGAM
TGATGTCTAR
GARMPTGAMLAT
PICOTIATTA
AGATOGCCRS
CPCCGRALGA
CAMPPOGOOL
TRIEGACTET
PEGARAGTRC
GITOCTCCGRE
CCAMMGGTAT
ADGGRARCAR
TTYGATRETG
ARMUCATORS,
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ATATGTTEITY
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ATCRATOARG
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KGRTTGTATG
TGOCAMATOOT
TGTNTGTATY
TGAAMATCT
TAFTTCCTAR
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CTTATGGEGAN
TRTPTCAGAG
AARGRAMNET
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GTENIGATTT
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TARARAANER
GTPCTCRTAT
CEICRTATOC
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COTCORTOTD TAMTIATTTG ACGCOEPION
DATTCOTOMT ATPIAAARAL PPTAAGTAAT
PPIGRTTCAT TGCTARNTAT ACTATTATGT
TRCACTAMG TTVITAMIA AGAUGAATSG
CRAACOGCONC AAACATETAG GANGAAGAGA
POTAGCOALT TROCTGUCTC COTCRTOATT
GADTCGTCOT COAMTCARA COTCACAAAT
TCQOTTETTA AGOGGAACTA CTIGTATTTA
TCGEATGTOC GATTACTTAA AAAAAAATIC
TOATCATORG TOAAATATTA GGTTATATAT
AARCAATOAA ATNIMPITGTS ARACACATAT
APTOTTADGT ATAAAACATC GAATGTTAAC
TTPTARTCNG AATATAATCA TOCGATATAT
ARCGAXTACA ACAGTGOGAT COOATTATAT
FAARRTCATT TTGARGATTA CTAGATACAT
TOOAGAGEOA TTAGRGATAA GTASTTATAYT
ARGRCATATG PTCARACATA CTOUTATTAT
ACGITPTARR ACKCATATIC TITTARTTAG
TETTGTAAAR TTERATTACA TOTANTATAK
PIOGATAACK TGCOCATCGE TTOGCTTATT
ATATTTGCAA MOGAAAAATA ATPIGTARNY
CPYRACANTE TAGCAGCAAR GGOTOAMARA
CRAAANTCAAC TOTTAAANTT FAATTTPOE
CTAGTTTAGA AGARAARNTA TTTAMAGOGH
CTAATAGCTA ARTTATTGCA TOCATGTAGC
CTTITIICTS GATCASCOGA COGAGACAGA
ATARCCAGAA ARACCATACC AGTTCATCAS
TTACATATTT TTCATTGTTG CGCACAGGAT
ATATTTTTAA CTCTCAAATG GYTATGATTT
MEANTTAACA AGUGAGOGAG CAATCAGSCC
ATTETIGCTTA ATTITITTTT ARGGTAGGOT
TEPPPTTATA PICCCTCCTT GATTATATSC
TEPTARANGA TARCAAMCART ACAANTTAGT
AGCATATAGS ATTAMTTIA ACTICTGTAR
AACPGTTAAY ATACATTAAA TPIGTTTTTT
TATCTATATA TTTGTAAAAT GATATATTAA
ATPITTTAGA TAACKCGCAN ACTRGABANG
PICTTGTOCT ATCTOCACTT GCAGAGUTGR
CTCOTTOICS CCGTOR0ACA GOUUOCTALY

Figura 8 (continuacién)
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TAPTAATICT
ATACKTATAG
HTAPTATATT
TTTICAAGTA
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TGANCTCTCA
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PRGTGATRGA
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TCRNCTTAGES
TITAPTTTIT
TROCBCRIAA
TOCAKGATOT
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BGCABNTTRA
AGCTTOTTON
TGAASAMATCG
GTGGGEATCT
CGEGCTOGTC
TOTTAATTGH
CPTATTANAN
AGTROTTTIT
GATARTGOIITG
ARCGGAGGGGT
TCCARBALCCT
AARRTGTCTT
GTGPTCOTAY
MECECANTTT
GAAGOLCATG
AGATGMGCGT
GTCORETTGC
CRCGETGEOC
CLCCLrTECG
TOECRTOCYC
CRNCCIITGRC
LLACTTTANT
GUACTTHTAT
TECETGLTEY
COCTACTTA
ARBAEATITA
AGTGRTARAMA
THATARARTLG
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ACACAGGTGA
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TTATACCATG
GCATGTTTAT
DTAAGATCAG
GATCCTRACC
ACTOTGTGHC
TEARACCACG
GECUCBETCC
COCGATOGTG
GGCARCARRA
CACCAGTAAG
COATGCATGS
COBCCGECRT
GOTTROTCTC
GCACCACCEA
TTGCTGGATC
COCRACTTGGE
COCCATOGAG
CRLPARGTEOT
ATGGAGAGTG
TTTGGTAGEG
GOBCCTCAGC
AGTTATGCTG
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CGGOBCTORC
TGEEGEABGC
ATNTOCCTGE
CTCCAAGGAG
CCGGCGATGG
CHTOTGOECC
GOTAATGAGE

ES 2317 652 T3

TGAGAMAGGC TGGARGCATA TGCTCTTAGC AGGGACGCGT
ATAGGRAGGCR TAAGCDCGAMG AGATATACAT GAGGAGRGHT
TCTATOTTAT TTACAGTTTA AACACAAGGA GATAGARAGA
TACACKNIGTT ATACKRAGTCA COTATARTAL ARGAGTITATT
CCCTCCCOTC TGATATGATA AGTOSCOGGG AGAGAGAGAG
FTECOOTOGOT GOACTSCALE CACNIGTTIA CTICTCCGAL
GTGARACCGG COGCGATETC GUACTCCCCT GACTTTOCTC
CETCOGGACA ATTARACOGT COTGTACCTGE CEGGLETCGA
ATGTGGCGCC GCTTTGTCTG CAGCGAGCTG COTSGUUGAT

CTGCBETCAC
TAGGUTGTOE
GOCACCCREC
TGACGAAGAC
GRECGTAGCG
GATGECTEEG
OGRTOOCGEET
CARCGOGCTICC
TARCTGTTT?
TATGAGCCCA
TGTATGGECT
ATRGCTGAGC
AECCUNTGCA
GCACCTCTTC
GTAACAACAL
ATGTCTATAC
ACAGUTGCCA
GTACETCETGC
GOTGEAGARG
TCCTCATCGT
GLCGGOGAGR
CAAMGGCARG
AGRCCCACTG
RAACAGETGA
ATGGACCTGA

ANTTGETTOT OCAGGGCAMS
CHRACTGOACK TATTCATOTT
COTOETCACE ATGADCOTAR

ATACATGCAT ACUCCGOATA
TECGGCACCA CeGEETOSCC
GEUGABACUG QGEORCTGLT
TICGOCOBGC CATCCATARA
CCACACACAC CACACTTCAC
TRACCTCTGT TIGARGTCCT
COGGCGEGAG GTORGGAGCT
ABTOTGOGOC GICATGATAC
RCARGCTCOGG CCACGTACGT
AMAGTTCCOT COCOBACTCA
GAGGAGAGCA TGCATCARCT
CCAGCACCOC COLAGMIGLG
COCTOGO0NC GTCECCOCaY
AYGCATONCC ACCARALMAC
TTACCATGCA TCARCAGGGA
ARCACACOOG TGCACCTACT
AGTOETIOCA CAAGTGECGC
ATCARGECEG AGCTCATGOT
CAOGUAGGAT CCORTCTCCA
RGATGCTCOC GPGCAMCIT
GACAATCACC GGAGECTTCT
COGGTICCTG GLTRCCCORGE
GCACCTAGCG TUGBCCACRAR
ATTTOTICHC TICTIGECTT
GTGEFOGCTGA TETCAGCHEG
GCCETCTCAA AGTGAGUATC
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TCTIGTACAG
NTACTCGMGC
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AAGGRAGGOG
CGGETCAAGG
CAGATTTTGG

CHGGANTEEC
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TAATCCTTGG TTTCCAATCC ARTTCCAAAG CTGGCAUTGA
GCTTCCTGCA GATGAAGCAR TGGAAGAAGT GGGAGTCGGA
CTGCAGTATC ACTTOCCCAA TOCTCAGCTT CAACTTTICT

GGRTGCATTY
GATACGTTGA
CGCANCOAGAC
GGOGTCAGAT
CAMGOTGGAC
CGCAGGGIAA
GACGRCTTCA
GCACARATTA
ATAGATTATA
CATCTGTOCT
CCTCTICOTT
TRPCOTOCGL
ACCROCETCS
GTTCCTCTICG
GATGTACAGY
CGTETARCAT
PCATCGGABAT
GTCCOGRCG

TGECTCATTT
TAGGCTARCT
TGEGGTATGT
COCARNTTOR
KPGCTACCAC
TAGUCGCCOR
GUOCALGCAGR
COCGAGRCGC
COACOACCCC
TOEGCOTOGRT

KATRGANGOD
TEICOTRCTA
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ACARACARACG CACGCACGAT
ACCGATTGAR TOCTCGCAGH
GRCGTTOETE AGGLGECACT
GGETEETGEC CPTCTTCAGE
TAOCTGACCT TGCGEIAGHG
CAGGTTCGAC TTCCACAAGT
AAGTOSTCEY CCOCATORGE
BTACRTCUAC CACCACATAG
CRAGTGOLEG TACGTACGTA
CTTGOOGCAR TCTCAAGOTC
GATTTORRCG GTAGLCECCT
TTCTCTOCAT AATTICTGAA
FCTTCTOGCA GGGATORGCA
FGGTARGTOC ACAATTIGAM
ACCTCCAAAT TTAATTARCA
TAGARTCOTCY TGTEGETTGE
GRCCCAGGAG ATCCATGALC
TCGAGOOCAG CAACAMGTAC
TTCCTCATGED ACCTUACACT
COTETGGACA GTGGETACGTA
CCARCARARGE ACCCUAANTT
TTCEOETARA COGACTACAMA
GTTTTTCCET ACGTTITOGT
TLEACGTIGT PECATCGORG
GAGRARATGG CAATGAGCAT
GATCTTGTEC AGCTACATCA
TEAGUTCACA CATGRAGAGA
CTGACCAACT GROGARAGAT
GGUCATGOTG ATGECGCALA
COTCECOEET GCACCTGCTC
CABAGCGIRL COGLETCOCC
GUATCCGGOG COCANGRTAL
CBOCGELGIT COACGOTCAC
CAACGTTGAC CGATCAGRCA
TATCATTTCA TIGATAGACH
CTATGTACAC AMGGGCRCAG
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CAGTTCTTICA
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TACGCGCOAT
GTAGATAGAT
COTCTCATAT
TCOTTCGRIGE
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GGGAGAGCTETY
TTCTGGTICA
CTNCCHEAAT
CAAGTACTIG
AATGGTCOGT
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AGCHTCTICG
GGLCCAAGGAG
TGOGLGECEH
CARCANGGOCG
GAGGGCCEAG
CTCCTTRIGR
ATCCOOBETG
AGTTCCTTTT
GTAGARKTTA
CARMGGATCR
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TTGATCTIGT TACARGAGCA
PTRARGTDGTA TETCACAANT
COANMGAGOTE AGTIIGTGAT
CELEFPCAARS ATEAMCTTC
TOPCANCAAR AGAACTGTRA
AGLTC

CTAGAMAGGG ATTGOCTOTCC ATTGATOTTG
PETPGOAGRR.  ARARPGTAT FICATOUCAA
GRTTOGTOCA ATAMNGAATTG CANGTITCAL
TABMLTACGOE CCAROURALG GAOTOTITCA
APGGCANIAD. TTOUMGATARS ATCCGRAGGG

Figura 9 (continuacién)
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GOAGATCIHHT
GTOCTCTONG
COATERCCNE
TATLTGLACT
ACOGTCQOAL
CAMERTCTTS
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ATGCTHLTGR
CPTCARGRTE
RGOCACGCTA,
TERECOG60G
GGUGUTOATG
PECTOLCOLT
COOCTOARAL
GOAGTATOM:
CETCGTTCGT
AGATGGATEC

GGACTACCTS

ATRGOAIAGTT
TICARAGTIG

CTGTACTOTIC

TIRTTCCTCY
KTOXRTPRGAEE
ALCRCTRTG
BCTGUATIPT
EYRE E R
COATCANRLT
TTLALCTGOT
CROATGGGLT
GOOROREN TS
PASE e e
TOGRGOCGET
CECAMIGLRCE
AGGALATGT
GROCOGCLLS
TYCTGATTITT

CGOOBAMGTSG
GLCCCOCATGR
BEYELTEATN
GCTTCRIATC
TGCAPCOCTR
AGNPGOCATC
COEHOGGOGE
TOCHGCANRG
GTTCOATETT
TGAMEIARTG
PIEGLANTCE
GRALRTHH AT
TEGCATTOTY
RECNTCOGAE
COGACTPOCRC
TCCTTOOCAT
TUCCATAYCC
CHTCANTLETE
PHGETCCAAGR
CTTGAKCCAA
CTETPIATA
TCGTATGG A
ATTTCOOTGA
S PG AGCTAL
CORMCATGAN
ARCTECAGGA
GTTLOTCOOG
COGELTOMOT
CUGAGTCTAN
COOGHTGONE
MATRGCAGOTE
PL T RIS
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GOOGOOGETG
MCGCOAGMGC
ACGTCTG0G0
CACCAAITGE
CAGCOTICHIC
ACTGOCAGT
PCLCGETGED
CCToTOCAGE
TETTCACETC
HNTCANOGOGT
CAAGAGGTCG
ACCTCTROTD
GECACTOTIC
PEOTRCCAAG
RCUGELAGKG
TACTTETEET
ACTCTTOCRS
CLOCTHGOPT
AAGGETCCTON
COOUETOTAE
TCTTCOACGA
ARGUAGARGN
COOOOGEHEG
AGOUCOGGGE
GETGAGAALS
TTOTGAOGED
LECLTCCRGA
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CEGOGEGRGG
GTCTCLLOCG
CARGCTCOEGE
CGUTGGAGAR
CTOCTCNTCG
GGECCCOGAS
GORAMRGGERA
GAGROCO RS
CARARACHRGGC
ACATATICAT
ROCKTGACES
AP RGO
GOTTCACGOA
AECCCCRERG
GEIGACC FAG
ATOTCLOBOH
TIGEEAEGGACE
COTGGLGLTE
PCTOGATGTC
CPERAGATES
COTEATC MG
FTCARDCGGOT
ARCOCGTTIC
CRAGARATEE
TLOGGCT A
CLCOTOGTCA
GUAGACGSCC
AGAACGUCLG
MGOCEAGEG
GUOGTCUGAD
ARLERCLLOO0
YEGACETCES
PEYPLGLTTC

PORGGAGCTG
TCIPGATACT
CADTGRETTOC
GATGANGGOG
TEAOGCRGGER
RAGRPGOPCL
GERACANTORD
GOCEETTOCT
ARGHTGROGE

CTTCGTCOTE

TARICCOTCT
FCLLTEEAGT
CORGALGANE

TORGATCGET
ICOACTACT

GRGUARCASC
RCTTCHRANGT
CTCATCCTOT
LGTGETTOCT
PEATCATGGR
SOTGRCTOCCE
TOMOTOOGTC

ROEAPGGUTOA
ThOCKROGAGR
COUTTAGATE

CLURGATGES
ABGGLUCCTGA
ATMOCGTOC
TCLLETOGTS
GROCCCUCRGH
CHPLORGONT
CETCOTECEC

AL ATGUMNRT

Figura 11
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TCHGACRIGE
COTCTCOGTL
ACRALTCRCG
GREPCTENTGC
POCOGTOTCC
LTI RGO
CGGAGRCTTE
GHOTEOORCG
TEATGTCALC
GCCOTOTICD
CARBATCAIS
ATCASTTOOD
TIGHTERMGE
CGGTGCCCTTE
TEACCTTOON
TTOSALTNCD
CGTCGTOOGE
TCCTTGATTT
OTCETEATCL
GATIGOCENG
COGTCERGCT
CTUPPOCTO R
FPTOGTO TG
ALEATEGCAAT
PRGFCEAGCT
CTCHEACATS
CCANCTORCG
MIGOTGRTGE
GUCGLTLE AL
GUHBTCLCoET
CUGROGCECN
GGOGRCTOGAC
GTTGE

CEMCTORGC
CGCRTOERGC
CARGRMAGCT
PGEIGGECTT
ASENPOCTGN
TTMEGNOGGT
TCTGHOTCCA
EOCGGMITOO
FCLCARGCATG
AOGECTIGTR
CRNPEGRAGA
CARTCATOCR
GGEMCTEES
TICAGGCAGT
GUARGCTrT
ACHALTRENT
ATOAGTCTCK
CGALGLORTL
TCTIRTGRGERT
GAGATCCATG
CACCKACANG
CEHIACTTOAD
HERGTOSOCR
GAGENTLLCC
AcATchcch
AMCAGIMGCN,
ARPGKTUGOE
COOAGATOON
CTECTCERTN
GTCOOCOMIG
MOGTACCTICC
GUTCACATC
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GTTGGTACAT AMAGALTCT TCCTTTGICY
TCTTTACTTA TTGACTAMT TCTOTCTGGT

COGAGGAGAA
GAGTTTGTAL
CACTATTTCG
AGCCOTTCAA
TETTRCTGAC
AATGTCCTTA
TEEERCAMGT
TITTACCTAT
GPGCRAGTTG
TGAGGCATTG
ATGTGACHTT
CAATGGAAGHA
AACAGCTCTC
TTARAGAGCA
ACGCANTCCYT
COTGRCTTTA
AGCTTAATTT
CAAGTTGTTG
GCIGCTARRT
CCTTTEOTTT
CAGTTRGCTC
AGTGETGARA
TICTOTACTT
TTEFETCT?TIT
ACRGITGAGA
TECTTTGCAG
GOARGTAGCT
TCTINGTTGG
CTAGTAATES
CETTCTGEIT
TCAGCTCAGL
TTACKRCOTGA
GGATCATCAT
ARGTTATROT
GATTAGAATT
TTGTGRATGC

GOGARTETCGC
GGTCATCATC
GTACTGTTCT
AAGGTTAMG
GGTATTCCAA
TGCATATGCT
GAACATAAMA
TOTTGEAACC
CTTACTGTAG
CACCATCTAC
CIGTCTCCTT
AATGOGAGER
AGGARRAGAR
TPTTCTIGET
TPCTCARGCA
CETCTIEETY
CCACAMRGTAT
GTATTAGTTG
GTTANCGGAT
GCTTCTIGCT
ATGARRGTTGC
COCTCAGATG
GATCCHTTTT
CEATTICGET
TACATTGTTC
TTACAGTACA
TCARAGARAGT
GCACAGARAG
AGRCEAAGEA
CTGCTOOTRE
AGAGTARCRA
TEATARCRAC
CAGATTTTAL
GACTTGATT?
GOORARTTGA
CCATGGATAT

PIGAATTCAC
GOGATTTCAC
TAANGAAGAAG
AAGAGCTEAT
GEGCTCATTT
TCCATGTTCTY
ACGTTACNC
RCTAGGCOGTC
COALRAGGOT
KTATTTTCAT
ACCGTGATTT
TTCGATLGCA
GHETCACTICA
ATTGGECAMRG
ATTCTATGAT
TCATTATGAC
ATGATGCGOG
CTATCTTICE
GECACATATA
GTGGERACAL
AGAGARACAT
AGCATTTOTG
ATCCTCTTCC
TACKTACGEC
CARAGATTCGT
CTECCTCTTT
TATATTCGAG
TGAAACRARA
AELTOTCAES
TEOTGEGTOCT
GRAMCARLGC
TGAGCAGAGH
CTRCARGETC
TTTIGTTTITG
ATCTGTTTGT
GTTTCIGITC

Figura 12
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GTTGTTAGHG
CCAAMATICTG
CTOGATTCAA
BRAMAGAACAT
TRCTTGCTGA
AAAMGTACCAT
CTTCGETCCIC
TTGERAGCAL
GATGAGARET
TGTACACAN
ATTCAGTCAT
TCTGTGADGA
ACATTGTAAG
CPOTAGAGGA
NTCTTTGTOG
TTTCTGRATA
AGTTGERGCA
GTAGCCATIG
GPTCAGCARL
AGANIGOTTT
TTCGACTOGT
TATCEEEEIC
ACGCCATCET
CAGANTGTGC
GAGAGACCTA
CTGGTCOTGE
GOPGCAGSTT
AGCGEACACA
TATTRTCTIT
COETTTIGCTG
TTACARAGTT
ATNTICTATT

CCCABATTCA
ARATGGGTCA
GTOGICGCCG
GCGTIIGCTT
CCCTTTACGE
TTTATRTCGC
TCTGAAMGAN
GARCOMGAMNGC
TPPCAGKRCTT
ACRTGETECT
TECTTTOGCT
GCORTATOCC
ANGGATTCAC
PIGACCOCGA
CATGCTITTA
CCTOGGRATEG
ANTCAGATTA
GGAARLCCCA
TGATTTCARA
TCATCTTTTY
GCATTTATTC
TGTGATTGCA
AAGGAGACTT
CCTCAARTTG
TGAGKTTGCG
GOATTATG
TICATTCARG
CTCACAGATG
AGGTTGETCT
AANGCDGUNG
TCOTGRTTCT
TIGCAGGAAT
AACARTGAGA
TCCRTTTAGA
GTTTATACAT
ACCATCTTTIG
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LEETPTHAVA

MLLGFISLLL

LAGMGEOGDY T

RUKHERRERW
EWIVAFFROF
FEVVVGISLP
IMEMAQEIQD
MAHFVWTHMAT
OMGSNMEXTE
ESREASPVHL

DREFDRRWMAS

VVCAVLVLVS
TVAQAPISKI
SKFDGKVALM
ESUINSLEYD
FGSVTRVDYL
LWEVGILVLF
RATVIGGAEM
FEEQTMEALM
LOVTGRVGRP

SEADIRDEDY

Figura 13
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ARMEHGLENL SHKTTAEVLI
CIPKSAANIL LPCKAGQDAT
SAKSMROLHI FIFVLAVFRY
PAIDPSHERP THOTSPVERH
THROGFINAH LEONSKFDEH
LDIHGLETLI WISFVPLIIV
VERSHKYFRF NRPOWVLFFI
IWLEIVEVIV GISLOVLOSY
PUREKAMERK KVRDADAFLA
PSPITVAEPP AREEDMYPVP

EFSAQR
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MAGPAGGREL
LEEALEXMER
AOGGKGKDNE
HOLEIFIFVL
SRORFTEQTT
INMAHLESLOGNR
GTLLHMEWVE
YPWFRRPDWY
KVVLGVARQT
KEKKKARDAA

AEKEGGEWOH

ES 2317 652 T3

BSDTPTHAVAV
ELMLVOFISL
RRLLWELOGES
ANFHVLYSVY
LVEBRRLGLSS
FUFEXYIKRS
LVILLWVGTE
LPLMHLTLFQ
LCBYITFFLY
MLMAMGGEGA
PAEKVPPCLG

VOAVMILAVSY
LLIVIODPYS
ETHRRFLAAS
TMTLERLEME
TPOVRNVVAE
LEDDFEVVVR
LEMVINEMAQ
NAFQHMAIFVH
ALVIMGSHM
TPEVREEPVH

WRESARSPALD

Figura 14
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AMERALHKLG
RICISKEAGE
AGVDVCARDS
CHKEWESETA
FROFFTSVTE
IELKLREFVAY
BIHDRESVVK
TVATFGLEAC
ERSIFDEQTA
LLHKAGARED

A IPGADEGE

HWFPHICHREEDS,
FMLECKRYIXG
KVALMSAGEM
ELEYOFANDP
VOYLTLROGE
LILFLDFDGI
GAPAVEPSHK
YHEFEMAMEIA
KALTHWRIMA
DPQSVEPASPR

STOR»
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EFTHFRVIRG
ELMULGPISL
YTAREHETQT?
IFIFVLAISH
VTLIWHHHAF T
INTHORGMER
HTYFWIAPIP
BEUFEXPHEV
REVTOVEEOV
KONBRIMLE AN
HNPGDTRIEY

VCTVIVAISL
LLEVFOGLES
LPIVCTTRRL
VIFCVIAVIF
HEERFLGIGKRD
ERLLLAVGTY
LYLIHPYLEG
LOEYSTLRY
ONGUDEGSB0OM
TP
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AVERLLIYEG PVLEKKAQKP
EFCVEENNVIM HMLPCSLOSK
LARRRANVOUG ¥CSEXGXVEL
CETRTHOWKK WELSIADEKF
EVILCHTQSE LYOFYDEVTR
LEBUOPELWIG T SWYTAMIFVY
LEBVIAQLAH EVAERHVAIFR
BAPETAPPIW IWVTYLEIDSO
AIVEOMGSEF KOILELDMNG
GPGPNECSCR APFAMGPGIGT
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LISTA DE SECUENCIAS

(1) INFORMACION GENERAL:
(i) SOLICITANTE:

(i)

(iii)
(iv)

)

(vi)

(vi)

(vi)

A)
(B)
©)
D)
(E)
F)
(€)

A)
(B)
©)
(E)
(F)

A)
(B)
©)
(B
(F)

A)
(B)
©)
B
(F)

NOMBRE: John Innes Centre Innovations Limited
CALLE: Norwich Research Park, Colney Lane
CIUDAD: Norwich

ESTADO: Norfolk

PAIS: Reino Unido

CODIGO POSTAL (CP): NR4 7UH

TELEFONO: 01603-456500

NOMBRE: Schulze-Lefert, Paul Maria Josef

CALLE: Sainsbury Laboratory, Norwich Research Park, Colney Lane
CIUDAD: Norwich

PAIS: Reino Unido

CODIGO POSTAL (CP): NR4 7UH

NOMBRE: Panstruga, Ralph

CALLE: Sainsbury Laboratory, Norwich Research Park, Colney Lane
CIUDAD: Norwich

PAIS: Reino Unido

CODIGO POSTAL (CP): NR4 7UH

NOMBRE: Biischges, Rainer

CALLE: Sainsbury Laboratory, Norwich Research Park, Colney Lane
CIUDAD: Norwich

PAIS: Reino Unido

CODIGO POSTAL (CP): NR4 7UH

TITULO DE LA INVENCION: Métodos y Materiales para la Modulacién de una Respuesta de Defensa

en las Plantas

NUMERO OF SECUENCIAS: 56
FORMA DE LECTURA DEL ORDENADOR:

A)
(B)
©
D)

TIPO DE MEDIO: Disquete

ORDENADOR: IBM compatible PC

SISTEMA OPERATIVO: PC-DOS/MS-DOS
SOFTWARE: PatentIn Release #1.0, Version #1.30 (EPO)

DATOS DE LA SOLICITUD VIGENTE: NUMERO DE SOLICITUD: PCT/GB97/02046
DATOS DE LA SOLICITUD PREVIA:

A)
(B)

NUMERO DE SOLICITUD: GB9615879.5
FECHA DE SOLICITUD: 29 de julio de 1996

DATOS DE LA SOLICITUD PREVIA:

A)
(B)

NUMERO DE SOLICITUD: GB9622626.1
FECHA DE SOLICITUD: 30 de octubre de 1996

DATOS DE LA SOLICITUD PREVIA:

(A)

NUMERO DE SOLICITUD: GB9704789.8
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(B) FECHA DE SOLICITUD: 7 de marzo de 1997
(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 1:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 533 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal
(ii) TIPO DE MOLECULA: proteina
(iii) HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:
(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare
(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: Mio

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 1:



20

30

35

40

50

60

65

Mol Ber
1
fer Typ
Leaw Het
Hie Los
sS4
Het Lag
L4
Tle Yie
Pre Cys
Tyr Cys
Fin Lew

330
Hei Wal

143
Ias Trp
Fro Ala
Leu Ely
Arg $ln
Ala 3ly
i}
izid Law
GV 1iw
Ang 1ie
vai i
28
Mat Ala
3105
val val
Val Lew
Als Hip
Him Thr

3T

Lasy Gl
388

Tar Bl
Ber Lys
el Arg

Fro Ser
454

Rim lew
485

Bra thr
Vil Val

Eor Ala

Gar Phs
530

Ang
Aim
i
3%

ke
val
»la
fopn
B
115
Hiz
1w
gl
Br%
Lea
128
Phe
Pl
Tye
e
A5
s
Lan
)
Ein
Fhe
Ene
3ss
3in
Fhe

Bt

Ahap
4315

Ary

=2

Ala

sar
51%

Lye
Yal
F{-]

Rig

Ala

Ty
Pha
183

Ber

Tis
iie
]
289
By
Ly
Blw
Pro
Fhe
e

val

Iie

Sy
Ty
430

Thr

Gy

Fro
His
B0

Ser

[EX 33
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bive
5
Als
Giy
L
Phe
Ile
45
21y

Gly

Iie
Gia
185

Bar

Lya
345
Bge
Wal
o]
Il
Hap
azs
tle
TrE

Gy

sar
40%
Thix

asp

Ser

Eay

&ly

GLy
val
Lex
g
13w
gl

Thr
Lo
Tl
Ala
L5
The
Pha
THY
Ser
Aia
*30
Axg
im0

Bky

Wal G

Gl As

e

B

Hie

Thy

R

Ber

isc

L]

Hext

Ser

Gly 3

470

thr

Vel

Ala I

Vai
Val
Hig
Gl

5%
Ser

Glu
R
Fhe

135
Lau

ki
Pro
wval
28
Bis
Ser
Ty

Thr

Lare
Leawn
vai
Sar
k¥

Tye

My

Fro
Phe
Lys
FY:]

Ala

Szr
ely
&ia

AZe

Val

sy

Hig
Gly
299
Lay
Hat
5Ly
L
80
The
ey
Fhe
Thy
Al
1143
iie

Bt

Lyw

Mab

= Met

Arg

[V R
528

Al
Al
2%

Law

Lowis

Blu
pri
Lt
PR 1]
hrg
Lew
ki
388
Tla
Lys
Eer
lna
VAl

ELE]
21

Ala

Giy
Gl
e
Aap
44

Lyw

Ada
Lo
Giw
16
Thy
Arg
%ol
Bln
AB:

250
Als
tep
(& ]

Ber

Fhe Tep

Len
s
Thy
Mt
Thr
E52
RS ]
3%

51l

Bray

Ary

3 Glu

Less
405

Al

130
Fhe
Pro
by
phe

Kagx
[ 604
‘rhr

fe3 33}

Ber

Adia
454

A

hap

Sln Leu Pro
¥et Val Lea
Hia Tep Phe
45
Lys Mot Ly
[
Tie Vol Thr
&
Ala Ma #up
Py Sy Lys
Swye Thy Gy
12%
Yal she #ig
pX 8]
Lya Mer Ary
15%
Tyr Gl Fhe
Jar Phe Wal
Trp val val
205
Asp Tyr e
229
Apn Ber Lym
218 ¥
Aop Phe Lys
¥le Lo Thr
e &Ssr Sha
285
Sy Mer Ile
300
Wal Iiw Lys
315
Phe His Aeg
Hln Rax Ala
Gy Lans L
i1
¥al Wal Val
280
Pro fems Ty
385
Iln #he Asp

Ale Lys Slu

Mt Tis §ly
445

Arg Hly RSer
46100

Asp Asp Pro i

474

Arg Asp Met

Pro Ann Aep

Tis Pro Sey
535

%in
Val
3

333
Ala
Gln

Val

Tye
119
Hey
Wikl
Thr

Aia

Ly
L5G

Als
The
2he
Val
Lesn
208
Ile
Tie
Gly
Bro

Phe
5%

Lys
Gly

Ala

Eln

Ly
A %3

Bowp:

TyE

Arg
534

Aie

-

Ser
Kis
Gly
fimp
Mot
9%

wal
Sty
Fhe
Trp
Asan
148
e
Lok
sep
Yol
255
Phe

fro

cye
Lew

Leu

Froy

Rxg
FECTH
Pro
B

Txp
Asg
His
Tyr
122
Rig
Phis
Arg

244
val

Lan
Gla
330
e

Mot

Als

Val
09

ThY

Lye Lys

Thig

- Pro Val

Zer Ala

Prao

43¢

Val

488

Arg Arg

Asp Ehe

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 2:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 1602 pares de bases
(B) TIPO: 4cido nucléico
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
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(D) TOPOLOGIA: lineal
(i) TIPO DE MOLECULA: ADNc
(iii) HIPOTETICO: No

(vi) FUENTE ORIGINAL.:
(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: Mio

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 2:

ATCHOUGACA AAAAMIGCGT GOUBGOGONE BABCTGLOGS ARMGIUGT GTCOONIEGTS
GREGGETGOTET TORCONCOAT GHINMWOETE TUCGTOUNDIE IGGRATRCGE CRICTCALAAG
CERCGHGNCATT GOTTCTAGCA CCOGCACAAG BAGGUCCTGY GGRBGGUGCT SGRERAGRTI

ANGOOGRAGE PORTIIMREY  GGGUTTLATA TCOUTGUIOL IOATORTOAL GUARRALTOL

ATCATOCCCA AAATATGOAT CTOOGAGRAT GUOGRCTRCG TOATHTGOON CPGUAAGILS
BECACOGNGE GOOGCARGOC CACCARGETRC UTTGACTADT GUCORGARRG CAAGITLENG
CTCATETOOR DOGEUAGTTT GOAUCRGUTG CACOTOPICA TOPIOain? OoUsaerm
CNTGTCACOT RCAGOGTCAT CAUTATAGCT CTAAZCCOTE TCARAATGRD AXRCATOGRAG
ABATGOGAGE CARAGAITAL CRIOTTGEAL TACCAGTTCR CAARATGATOC PRCACGETIV
CGOTTCACGE ACCAGRCSTS GTICGTGAM: CRCCACTTIG GOOTOTCCAD CACODOTORAT
ATCAGATCGRE TEGTGGOOTT CTTOAGSUAG TTOTICAGRY CAGTCALCAA GOTHRACTAL
CIYACOTDCR GOSCASOUMT CATCAADGOG CATTTGTCGD AAMKCARGURA GTTOGROTIC
CACRRGTACA TUARGREFTC GATGEAGGAT GRCOTDIRRGE PUGTCGTIES CATOAGLOTC
TOQOINIPEGES SIEPESCEAT COTCACOOIC PICCTTEACE TCAATGOGET TOGLACEIT
ATOPQIATTT CTTTCATIOD POTOOYCATT QTOPTETGTS TIGGAMCRY SUTIGAGAT:
ATCATCRTOE REATOGITCYT OGREATUUAL GAUCGHHOGA GUHPCATOMR SHERITNCT
GTOETCRAGE CURGUARUAR FrICrroPss: TIOCACDGET CUGRITGRAT COTOTTCOTTO
ATACACCTIA CUTTOTIOCE GAACDOGTTY CAGATEICHC ATTITOTOTG GACAQTGRNC
KOGOOCOOUT TOAAGAANTG UTACCACKSS CRGATIHKIC TOREKATCAT GAMKGTERTE
GPREGECTAS CTUTCUAGTT DUTUIGLAGD PATATGAICT JOIONITOTA OSCRUTIGTY
ACACAGATOR GATCAMADAT SARGROGETOD APCTIOGNS AGUMAALETC CARGROGITC
ACCARCTOOC GUAACMOGEC CAMGTDAGAAG ARGARAGTOU (GAGAUALGEA CATGUPIATG
FOTOAGRTUEA TOOGCOACGHT RACACOUAGC CURESCMIET CONUEATEON BRUCOGGEED
FCATCACOLG TRIACOTGOT TCACAAGOGD ATCAZEOLRGT COUALGANCC CCAMEAGOGCE
CUCACCTPOMC CARGRACCCA GUAGSAGOOT AGCOACATET ACDDDUTTOT QOTRICGCAC
CCBOTHCACA SACTARRTCL TRAOGACAGE AGHAGOTOLG COTDGTOGTC QGUITTOGEAL

GECGACATCE LORATGOSMEA PTPITCCTRC ABDCAGCGAT GA

EQ

160
g
$30

111

1149
1300
1260
1320
1340
1440
1808
1548

1602

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 3:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:

(A) LONGITUD: 2098 pares de bases
(B) TIPO: acido nucléico
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: ADN (gen6émico)

(iii) HIPOTETICO: No

(vi) FUENTE ORIGINAL:
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(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: Mio

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 3:

QUGGSAGOTCA THDTCRIGGS DTVCATATOD DTROTROPRA
NICQOCARGR TRPGUATIN OGAGEATGON GODGRCGTCA

ACCERGEGUT GUAMICOTAR TRMITACITT GACTACTGOD
CEGRCTALCE GOTTCACEAT SATGRAGAAR TUARTAICEA
SETTETCOND TIGGUTTGGC TTAATIORIG TGIGSTATATG
CUPCRTETON ROQUIGCAGCT TRORDCAGLT GOACGTOTTY
COATRTOACC TRAOAGCOTCA TOROCATAGE TLTAAGILOT
CPRLPICTTC TTOTRPIACY GUACOTUTAT CTRTCANIG
TTRAGTAMRA TUTGTTOCATA ATOTOCTING OUATARTCOT
AMGOARGANR TOGOMIACAS AUGACCATITT CTIGEARTRY

PTCTIONS AADCARACTT

TOCCCOATTT POUARTORS
AGGRIACGRTS AGATRGAGTG AACTGATGTR TETPTUATITT
ERETRIPINOG OPTORARMND CAGROEPOHT TUFIGARGOG
COUCPGERTET CRGRTEREG STGAGRTIIIT TAGUTTCTTS
BRTIUPTROC GPADRRRCTC ACGDIATTIA OOTTGCOTRY
LIEGCOTICT AR ACTT CTTUADGTER QTCACCAAZG
DCHFTCTTCA TCAADDITRACG TQOITOCOOT TOTRGLTONS
CESFCEMMGCT TOTCARGTTE TOCTICIGAC GRTRBARPIC
EPPOTseecs GOOGCATTIG TUGCARALE GORKIPPOGA
GHPOGETGRGR GOACGROCTI, AAGETCRTCG TOGBUNTOAG
PETACDACAL CACACCCCAT GOATAGATIT TAMCMATTION
CARTATACTA TGAACTTGOT CTTIMEICTICT TOTOOTIONA
PEPFTROGOA GOUPCTCHOT GTEREAGTS SUGATRONIA
GOTATGASCT PIOTCOTOTE CUOTTTCTCY ATIGoTeIas
ATTOGTOTCS TRATCACCCGT TCATTTTICA ACCATTTOTT
CALGIPOATL TOOATEMCYY TORICOTTCT CRTGHYAMGT
CRATAGOARK COCARTTPTOA TOGCANIGOA ASCODACACT
AATTETCORT GOETUITCCT CAKCAGATUC TOTTODEIOY
TOATCNTOOA SATHICUTS CAGRTUCKIG ROUHOITERG
TOETORAGUT CRGUARCARG TICMONRNT SOOARGN
TACACOTRAL GTDOTIOCAR AACGOPPEIC AGRTOGUEIA
UBUURARY AMITTETUAE PTARUATINGG  DOTCRAIRUA
GOTOTEALGE AGRTPTACTT (I IETAGE CORCIRTONN
COURIRTCGRE BUTGAGCATT ATRMACGTEE DERENIGEICT

SETRTRTGSD CTPOOUCUT FRIGUHITUN PORUR MBS

PLGPORDRCN
TRTGRICOTG
COGAMHITEAG
ATTTTRTORY
TEATTROLAGR
ATCTTOETE
CTCAVITEA
TROCTROTTG
o Loy Ly L g
CREFTOOBIRR
GATGRICCAT
TICTGTOCTT
CEALCTGHAN
TCTRCOCOTD
GATGTTTOTY
TREACTALCT
QAT
LOWPETPTET
GTPRIGTTOCA
TEICASGTTC
CERTORTGRG
COTPOPITT
AGCTRAATAA
TTTCTROTCA
GUREGNTTTOT
TARTATTAN
TEOARCUANG
CRFPCATNIARSG
SURRCTCRAETC
TITICTITGS
CTIRRCFTGROG
CPPGARZAI
POOTOPUCRS

AETRBANCOG

GOACOOCATL
fat bl e conny
BEFPTCTTCT
GCRAGHTGEL
TEROGOTCTT
QECPTRECYY
TICATCAGW
AR TOREAN
APETOAEIN
FERAAGATY
TUASAIOITG
DTEPCCAGIA
ATCPRTOINRT
BODTPRICAG
SNOCTTEAGE
CXRCGRTTRG
PODPORAATT
TRERTCRALS
PICCTIOCTC
CRCATGRNTAN
ACKTPTHIC
TCRCAPLRAT
ARCRCTDICA
TREFFTTTRS
CORTORAAAS
TCAMAA T
CIHIRGMTES
THARGLTOOUG
CTOPICTTCA
ATREITGETRG
CTERTGARCT
TOUTACCACA
TTOUTUTRIN

TUCRHIAK

34
Tae

18¢

340
L]
480
%44
B
134
ki
TEG
(2.4
S04
b330
1639
18840

1140

13469
1324
1380
1440
1500
1880
16829
1689
1749
14809
1863
1928
1Thaa
3048

Fails]

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 4:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:

(A) LONGITUD: 2177 pares de bases
(B) TIPO: acido nucléico
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: ADN (gen6émico)

(iii) HIPOTETICO: No

(vi) FUENTE ORIGINAL:



ES 2317 652 T3

(A) ORGANISMO: Oryza sativa

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: homdlogo Mlo

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 4:
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GUAHAGDDEA TOOTOCTGEG CITURTRTIC CRECTICTCA COSTOSUACA GBOEUCCATS &0
POCARANNTCT BEATCOUCKA GTORROTOOC AAMCATOTTAT TOCOSTACAK CORCAGHCCHA 130
CADOURATOS AASARMAMGT AGCAAGTIHET CHOCNGTCUT THECOGGEGE CRROGGOTEG 180
GACTACTECT CHARATTOSA TOTGAGAATA ACHOCKOUTYS CUGETAMGCA CRADCTLGAT 235
NCMATHACTY ATTTRACTAT ARTTOATTTT TCTPORUTTT TUTGCAGKIC AMGEIGICGT KEH
THADGIOGHE ARAGRGEATG. CACTAGORGL ACATTTICAT CTTCSTOOTS GOCGTGETTRC SR8
AUNPPUPADDTR CMECATOATS BOCATSEGTT TRNFNEDT CARSRIGAMIT TRGTCGITCT $28
GTCOCTCATS CRCATCITTT CTCTAGTICT AGCARNATIG TUMPROLTRN ARRTGGAYG 489
TTICGACKAS AMACOCCAATT TATTARTYTG CORZTTAAAT ATATAATIAT TAATCTITIOT 559
TOOTTTPAGK TCARGAARDG GAAMIAAGYRS GAGTCRCAGR CCAMADTCATT SUASTATOAD £349
TEIGUARNIOG GPAGTGANTT SARATCRON CRAMCTATTT CATTTCAGAL CDTTTATGAY 27143
AATCZPCTRGA  ARCRGGAGGR GUARATCAGS PGRARMATAT GATOGATUCE TOCRGAIICT T
TCACGATICON GOTTCACOCA TCAGACGATOS TTCOTGRAGE COIMPOTHES ATCAYTIOIA THG
ACCACCODTS GOCTOARATC GATCCTGAOT TATCAATOTC COAATACKIC CTRGTTTINT 40
ATTOTTCOAN UPERNITAGY PEPIOCRATT CAATODETAT TTUTDIAAR AAASAATRTT GO
CATGOOGTGT PRETTETTAG GTACATICT TEAGGUARTT CPPIEISTUIC GTOACCARGD SEQ
TOGAUTRCCT BROUATGUEE  CAMBIOTICA TUAATGTATA TAUTARTUAR AICINACIAR Lezd
TTOAACAPLS ATGATGUAAA CAUBANMIROCA IRFITPPIPPT TTOMEAGYTe TODATY & 1080
TTARTGETTT TAGUTTOTIC TLTTTIGUAG SOGUCATITG TORUAGAATH GCARITITOGH 1744
CRRHICACARA TACRTCARGE GUTUTIPGHE SRADGACTN ASMFITOICGE PIGOIATUASG 1264
CTCOCTOCIY GOTTTATTAR TTATAGGACT CTTATATICA ACATTTTTIT TATARAGAAN 1369
CATATTTAGT CTOOAGTTST GTATRIGTAT GTSHATCITG ACALATTING CTGGITTIE 1330
ACCTTOCOTC TUTOSTTONY OOUARTCCTY GTALTCITOS TCEATATICA TRUTRATIOT 1380
TEPOCTATTT CATIOPIPPE TITACTOPOA MAMCCTIGTT CTOAMTIGIY STIATANTCA Lh4D
CEATUGATIT PRIPICRACT TUTIOODORD GTIOPAGSGTOT TROORTALYT APPIGGATCT 1590
DTITTOTTCC TOTOATCATA AGRAGIUAART TTOOLUTENT CAANAAAMNMIA CGTTARCATAR 1564
TTARTTAPG TUTTAATTTAT CRTGARAATT AATHTGATCA TATARITAKT CHAMAMALAT 1€i¢
TOATGTGAAT GUTACCUTTG TOTOMIATCD TRYTETTAST TOUOCACCANG CTAGRGATIG 1680
PORTCRPOGA BATSOCOORA GACKTACREG AUACOGUCAD TOTGATICAG GUAGCADCTA 170
PGOEPGRACY AAGORACANG FACPIOIGHT TORSCOGICC TOACTGHINC TIGPEOTRCA 1860
PAOADOTEAS AUTCTICOOA TETACATETT TAAMACOURAD GRACCGOATOR ATCQATOAY 1H60
RCARCGUATT PICASATOS GUATIORYAT GOALTATGOT CIOTATGUTA OTTCOTTAGT 1526
PEPHCCRTT ATCASTTODT ARGCAAATTA AGTHOTGATGE ATGLACTOAC TAATGAGACH 1E88
AARARTGACA CRZCTTUPTS APCGATCTSS TIGTTIIOIG TOTGACAGES AMCROUTMERY 2048
CPGABGARNY GUITCORTGE BRATATINGS CTGASCHICY TORAXCTIAT TGIGRGGATC #3109
TOPCTICAGE TRUTADOOAS CTAGATCACD TTOROGCTOT ACODGUTOOT CAUACAGETG ENES
ARCAAGUART POACARM 2177

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 2431 pares de bases
(B) TIPO: acido nucléico
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 5:
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(i) TIPO DE MOLECULA: ADN (genémico)

(iii) HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:

(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare
(vii) FUENTE INMEDIATA:

(B) CLON: Mlo

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 5:

GRECPCRIGE
GUOAMIATAT
GREBFCCGCA
ACLRGURGCY
TOTCETITTS
CATANALS
PITCADTTAS
ACPTANSRCTO
GAAGRANTRL
COCROTOPR
CRCGRTOAGR
EPIRCEGET
LTGOTATCRS
TRGPCAGG IS
CUTGAGGGUR
OCAARGTALC
DETTCCATTC
CAGLTTCCRD
TONPGACRCA
TCTICOTTGA
TAAATAMRAC
DTACTORTRE
GATTTCINCK
TATTARCTICK
ARCORAGLTG
CRTCRMIGGG
CTEEETCOTC
TOTGEDEAALA
APGROOONTS
GRAGHBATOD
FOHCOMTPC
ARRMSCOGTRA
TOCADITU0G
ARGARIRANG
ALIOBBOG0T

LENRBEGACH,

PO

GORTUPOEA
AECCCHECAA

TCACGATGRT
CCTTEGCTTA
TR NGOTTOC
AGTFPOANTCR
TTRTADDGON
TOCATARTT
GAZACRGRGA
ARPCPOONCT
GTEARTOAN
CROGCREC A
AT TGOS
GOOTPOPTORA
GHUTTOATCA
DOAANTTATT
ATCRACROGY
DTTCOTOTGC
ADBATAACAM
PEPRECNT
CATCAATGST
KOTPGOCARTT
T PHRCAT
TOGAMMGTAM
AAATGTCART
CAGADGETCA
GO
TTOTTCATAL
CTGATROGC
RIPRARCTT
TREEMCRCGE
CPCPE AT
TATETETOT
REGRTREGNS
TOTGAALET
COFROGUOGAT
TFECCGALGA

TUETHROUCTEYY

CRTARROCET
BHRRTGUORC
GTACHTPRAL
GRAAMATCA
ATTHETETET
ACCRECTGOS
CURTRECTCY
CRTLTRTODR
TOCDOCBGUA
CORLTTLOTT
FOTPOGARRE
TEXTGTATOT
ACGICGPICE
FETTTTTTAG
GRORLTTOTE
ATTTROGIG
CTROCAO30
EGANTGORGGA
NOCAIACCRL
THRTACTATOA
TPRGUREC
ATOOACTTTY
COTCTCETRA
GUICATUTG
CRBCAMNCCC
TEIONATOCS
PCATGIAGAT
PCEABCCUALG
ALCVGQACHTT
ACCONIGARLY
LIGROGOAGH
AERPOG T
ATRVGRLCTY
GPGLCTHECTT
STCCRNIENG
GIRTATGUTG

GUORAITG

Eh RGBS

TETERIIEGUG

CICOPUNTOD TOAIGUAMEIA

GROFPIATET DOUOCTOIM
TACTGUCOUC  ACGTOMTAG

ATHODEAMLY TTTTOPIGTT
STETETENET TIGCAGLECK
COTCTIOATY TIORITGOTCG
AAGEUGICTS ARAGTGRAGCT
TCAGGUETAC TTACTIGYEC
TAATCOTOTC ORCOIECAGS
CRRLTACCAG TITGCAMNTG
CRERDOVORT GATOCRTTTA
TOATEELTIG TOTCLYTICA
TOAAGOGRLA COPRAGLITTT
CPPOPTATET GHOCTETEAT
CRGRTCRGPE AMOCAABETGE
PO AGUTORGO0 R
GCATTIETCG TARMATAGTUA
CORCTTCANG GTCETRATCS
ACTTGEICTT PSCLOTPIET

FOCCGOTRIG GOUTETGR0R

DRCOATPCATS
faxnts o lue
CARAMRCTOGR
TUETRETGAT
BAFSErETT
COGTOTTOUA
FPOCTPe T
ATCHCOCTTR
TGAERACNTS
FTCAGGATCC
EARRCGOAGS
GATCETECAC
TOCABOROTT
GUTTETPROS
ACTACOTGRS
PPOETGLORK
REPPTOEALTT
GOATCAGGTA
CENTICRTST
COPHCALEA

ATCCTCACCC

TOCTOTCCSE TITOTCTARY GOTPInoass

TCACCGOTCR TTPTICAMK ATTTCTTTRT

MITICTITOA TOOCTOTORT
BATTTGATCG CANTGHARAC
TCTTCCTOM CAGKTCOTRON
GRLCCTORAD ATCCMGGRIC
CHRCRRGTIC PRCTGETION
SYTCCAGME GOGTTICAGA
TYGTCAGTTA WCATGOGEIGT
PEIACPRGTE TTOTRGOOCN
GRGURTCNTG ANGETOETRG
SUCOCTCEAL GLBCTUOTIA
TOTATGORGK THGGRTTARA
CECRCCAALT GUOGERNCIRL
APGEITUNMGA PORPUGRHGA

GRUPCRTOALY COFRMIRDY

%

2

GURUTCACTT CRCCRAGERT

CAURICERRIGL ACAGATTARR

DOTAATGOA
CORCALTTAN
fatiatiicyard
SEICGACCOET
PEHGCATTY
CAAGGOACLG
TRNLCGEITY
CACARGITAAT
CERTRRAGRLG
CRCTRAGGIG
COUARUAIUG
GUPACAURRG
CURGUAGHAG

TUUTARLGRD

H
124
184

SO
BT
F28

1330
E380
1444
1508
L1587
LER0

16840
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BAGHGGAET CCOUOTCEH! GTOGHOTCNC GAAGCUGACA TOCCCAUTES AGATPITRCT 2400

TICAGICAGE SRTSRGAUARR GTTIOPETAT P 2435

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 6:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 2281 pares de bases
(B) TIPO: acido nucléico
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal
(ii) TIPO DE MOLECULA: ADN (gendémico)
(iii) HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:
(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare
(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: homdélogo Mlo

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 6:

GAGETONTGD TGFTEGHOTT CATAMNCTG CTCCTCATOS TCALGCAGHAE TOCOSTOTRO LY ]
AGOATOTEON TOPCCAMIGA UUCUGGUGAN AMMATECTOC CUTGUARGLD TYAIHALGEL 129
GOOGHCEETE  GCAMGECAA TGACARTCAL COGHEECTTC TUTGECTONR AGGLGANAGT 184
SARACCCACD GOORGTTCOT SoOTICCO0s GUOOGANTOR XOOTCTEIS CAAMIRGOSTE 249
AGCROUTAND GICHCCACAA AUCRUARACT ARCTARATGAG CATGGACOTS ANTITOTTCT k1ev]
CTTOTTGECT TOBCTTEACT ARATTGGTTS TOOACGOURN SOPGUCSUTS ATGHRONICSS 380
SARRCRTGOA CURACTGIAC ATRPTOATCT POCTGUINGE COETCTTOOAD GPOTTOTATA 220
SUGTOGTCAT CATGACCOTA ACOOGTCTCA AMGTCAGTAT CATACTCGAS CTGTPIFTCN A&0
ATARTLOTTSG GTTTOOMTY CRATICUARA (WITGHUMITG STOUTROTIC QRCTTONTSC 40
AGRPGARGOA ATGHRAGRAG THEIATTOET AGACOSOOTD SOMHRIARTAT CRATTOGOGA (g
ATOGTCAGDT TOCRCTTTITS TTACTOAMAD CCOADGCATT TACAACRAAL GUAUGURDGR E60
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TURAPCRTON
oeEeossTORE
CASUELAG
GETGGATAC
CRPCGATPYC
CATCAGOTAC
GRTRUGNTNGA
CTTERCACNY
PGy
FLTOURTARTY
ONTOGRCRCT
SRCABIPED
APICTTOOG
ATERRGATEE
GREOCCMITER
CPTRCROTCT
ASTACTTGTC
GGG A
CAANTTCGTT
GARANTCOOA
WTACKTCAD

CARNOTTOGAC

CROTETGMS
COPTCACECA
[ Tt S e pies
CTGRCCTIGE
CACRAGTRCH.
GOGUORTION
TCHATARATA
DISTCOPLTY
PTROOACGRTR
TTEPEAALTY
CIDTTOTACR
CURATTGIGR
TEYRACATTA
LOCAGRANAT
ACRRGTACTT
FOORGARCGE
ATTTCALTTA
AAACGAACGT
GROGTISTTG
ADEAECRTOG
PPOCRGCRTY
GAGCAGALRG
COARGALTHCG

GIOHIOEHTG

- A
AGATTTTGRC

ES 2317 652 T3

CHATACETIG
[asd Yot ined Tave]
TRETEGCCTY
OLAFGECTY
TPCARGAGRT
TPTCTOTRCA
NATTATACAS
GOOGCAATCT
GOOGECDTGT
GTCCOGTATA
PEPCCTRET
FRIACHITAL
RATCOTOTDS
SORTIACCGN
CREIOTCARNE
GTTPCAGAT
MEOPARINIC
TPITCCETAC
CRATTOERMAGC
CORNIITORT
ACGLPOGYP
COARGGOGEC
GOORTOCTGA
CRCCHRIMIT
ACOBRUOANGA
GREIPGEART
TICAGCACGC

AACCUGRTTG
TIEGTGRGS
CTTCRFHCRG
CHTCAROGLG
GITORMITAT
CRARTPAMTH
GIGCCGETAD
CAAGLTCOTEG
COATHOCUDG
THRACCRCAIL
TETOTRETG
CTCCARAMTT
POOSTNRATR
GAGAGUGING
CRECTQRACT
GUDPCRTTICG
ARERAANCGAN
GITPIOETCC
CERLTHOOOGR
GUIGRGROTA
CACGCAGATS
TUACCAACTS
PERICHOAGRT
ACAROCODRE
RIRIAREHEOKS
EGLOTOGTS
AMCEIPGROC

AMTCCTCCG
COGLALCTTEE
TICTICACGY
SAPOTOTORR
GAUTICAMG
CATCCRIRL
GTACGTATRET
TRCGTORGGE
LPOHCCOPeYT
ACCFPCHTeY
GTRAITOCAL
AATTRACADE
COAMGOTRGA
TUARGOTCD
CRATCCTOTT
TGEARACALT
BACRCAMANT
GUTTIOanCr
TRRABGAAAT
GROQUCUAGA
GOCTCACAIX

GGARAGATS

[UCQLEETCS

CEEHOGTEONG

GRICAGROAA

CAGRTIIUCAT
GLCTCTODAG
CCLTGEATCAN
Rl e art e Vel
POEIOGICS
CALATRIEET A
CTCATATGET
TOCTCRTOCT
COPCCRoTTe
PEPCSTREEG
ARTETCAKTA
TORTTICOTS
GATGETGATS
TCCOIUeaTD
TCTCATGCAL
GETAUNIACA
TUAATOONAC
SMTUOCAGC
COTRCCADGA
TOTPORNC G
TEANGRGRAG
GOCRAGGAGA
[enctlacia:y
GROGRCOSNC
CRTCCROOEC
GROGOTCAUA

FPTCCTITTT

240

g1y

ftredn
2088
114
1204
160
1320
1380
14440
1500
1560
IHEL

BE 3T

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 7:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:

(A) LONGITUD: 1917 pares de bases

(B) TIPO: acido nucléico
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: ADNc

(iii) HIPOTETICO: No

(vi) FUENTE ORIGINAL.:
(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: Mio

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 7:
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AECTECTCCG
LTI
SUCAFECALC
FTCTECTTOE
GOHTGEOGED
TOMTOOTONT
BSUACCGGUN
TRITRCTT
BOATCTCCC
ACCCAFUAS,
COTTOCALTS
FCATCROCAT
CCACCTOOTY
CETOHPTCet
CCTPCPTOAM
BCTPCRTCRA
HETOORTGRA
COATCOTCAS
TONOTCTCGT
CCCIHEAANT
ACARITTOTT
TOORGERCHD
AETPGUTRTTA
ANFPICUTOTG
ACATGAAGAG
DIGOURBA
ACGERMIROT
THTTTOREAA

CODARDRLGER

ATOUTAXNCGA CRBGROBAGG POOSCUMIGT COTORBCUCT CHARGCOOAC ATORCCASTH

CAGHTTTTTC CTRCABCORS GGATHAGACK AGTTTCTATA TTICATGITAG TOUUAATGTA

LCROCAARCT
LPPFCRICET
TCQIEITTGE
TELAKIGCARG
GLGEANGTTPG
COTETOCETS
CRAGANGGCL
CATATOCCTR
CEAPEOCECC
GITACGTPGAC
COTGCATITT
ACPCTRRGE
GRAKTACORS
CRAGUGOCAL
GUAGTIITTL
CHOSCATTTS
GRACGACTTC

COPCTTCCTT
FUTCCTCTTG
CTEGETTCCAC
GTTTOAGATG
CROGHIRENTS
CRBOTRTATG
BROONTCL TS
GRRAGLAGANRL
RGOTHALES

GONUNTOEG:

LOOTRGUERT

ES 2317 652 T3

MAMCRCACME
TOPTROTIGL
PIOGUOTGCA
RABIIRERTTT
COBIRERCGT
DTCATORAND
CIFDGGEAANG
CTOCTOATOR
GROPPCATOT
THETRCCRG
TPCATOTITCE
CHTCTCRAMA
PTLOCARATG
CPGEGCTICT
AGATCAETON
TCOCRARNCA
ARGGTOGTOGR
CACKICAATG
TGTGTTGRGAA
L atiseineyaty
CRCLCCGACT
GRRATTING
TR TERGON
ACCTTTOOOTY
CRCGRATASR
FICTORGACN
TGETUGOCGA
pusc ey RT Tne]

BPGTR

CAGLGPADDT
PLCCRICGEREC
PUPECETEDS
KRGO TG
COPDETOORD
ACOACOTOCA
SHHPOERGAR
TCACGLADGA,
HHCOCTEURL
AGGORCANGET
PGUTOFTET
PRAGRBCA TG
APCCTGOALR
CORMBTAICT
CORAGCTRRN
GOAMPIICEN
TOGGCATCRG
GG TPOECAT
DCRMGOTRGA
PCARKAIIIC
THUHACRGT
TCATORNIET
POTROGOET
CURCCARIR
COANIATGCT
LCGREI0G

ALECUOALRG

GUGTACGTAL
CROGTORATA
CETALCIGET
ACTIINTGINGG
BLTGROOTG
CRRGDIEEC
SGRIGARRHGOG
LCCCADTRTD
GROGOEITRCC
GHCECTCATY
CIPOCATSIC
GAMGRAATGG
GTTCUGETIC
TGHGCRTCAG,
CPALCTRASC
CPICRCRAG
COTCCORCTG
GOPCATOTGE
GATGATCATC
DOOCORTRETY
CPPCATACRD
RO B
CAATEOTRRGE
CIPOACAL A
EPCACCARL
QATOGCTOAE
CHMRETORTON

TR

HHR PIETER TR

GUASTOBETG

CETCCGLTIT
COCGRQRCIADTD
JGALGOOE0C
[EEEE AT LR
GTRTTOGONG
CRIEETID
GRGDTCATRC
GUCARCKTAT
SREFFOCHA
TUCADRCGOM
Fl s et e e
et lae Tar Tebtery
ACCCAOCAGA
POGETGGTER
TTGAROEONT
TACATCANGA
TOCERTGTEG
ATTICTPNA
ATGBAGRTCS
GEBLUTTAGOR
CTGHICTTET
SEHITTGAMAGR
CPREITINICL
APAHRNTT IR
PLICEBASLR
ATGATOORCE
ST A

TS RN

CRIRGALTTHAA

TABCCANCNT AGGHIOTGRT GATICHTACKH ATAAGRAATA CAATITITTA CTOMITC

4z4
1Y)
B a5
SLG
60

TR

963
1022
LR
1243

1E09

IRDD
PRRD

381

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 8:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 533 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: proteina

(iti) HIPOTETICO: No

(vi) FUENTE ORIGINAL.:
(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: Mio

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 8:
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Gin

Sex
16%

Liys

Pro

Lau

Arg

EREY

REE

Big

iy

ALy

Val

Mo
39%

Val

“al

Ala
His
Lo
3185
Zhr

Fra

Him
5%

Bro

Wal

Ser

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 9:

By

R ]

Het
Ly
%3

Btz
Ilwe
Cys
Ty
Lew
EE 2]
Val

Ty
HAla
Gly
HBin
250
3Ly
Lys
Ilw
Ile
Tin
238
Rl
Wal

Ty

Hiw
Thr
376
Gin

LBin
53
Arg
Ser
458
EE M
Thy
Wak

Ala

A
Ala
PERAY
3%

Lys

Vel

hle

Pro
115
His
Ile
[ £11
Arg
Leu
195

Bhe

Phe

5
fomui

p#=151

Giu

Phe

Phe
35%%
Fin
Pl

Het
Ala
Axp
4318

Arg

LELE]

Bexr

ala

Ser
H1i%

Lys

wal
23

Hig

Ada
aiy
Lyu
Arg

198

Gl
Wal
Thr
Ty
Phe
180

Ser

Fhim

269
Gy

3w

Pro

pL1H

Val
ile
Loy
Gly
P2

420
Fhr

Qiy S

Hiz

Pra

Hig

500

Her

iye
%

Al

Fhe

1le

Giu
i85

Arg
Ser
.Y 2]
Asin
Lys
2%
Pro
Val
(52 ]

Tie

Ser
33%

Ile

TEp
iy
Cys
Ber
465

Thi

Asp

Lye

Avg
485

Pro

Bor

ES 2317 652 T3

GLy

Vel

Lemrii

Trp

Il

-

Cyw

" Thr

Lys

11e

Ala
1%

Thy

Fhe

Thr

Suy

Ala

230
Ary

Giy

Vai

Qin
X4

Hig

The

Sex
3150

An

AEn

Mes

Ses
Qly
[ $4Y
Thy
Wal

Aba

Val
Val
Bis
Ein
5%

iy
lie
Gin

Val

Phe
135

Lo

Thy

The

Pra

Tep
Thr
Gly
8%
Asp
Lys
foen
Val
Ber
75
Ty
o1
Pxp

Lomrg

Pz
455

MeT

i3 121

Hiwm Arsg Lei Ast oo Rean

Lels Giu Ala Asp il Pro

Pro Ala
Fhe Ala
ih

Ly# Lau
40

Ala Leua

Bl Loea

£
3
%
pyl
ook

105

Ala Lew
10
Val Leuy

Ser Axyg
Sey Ly
Ris Gln

18%
Gly Ile
B3]
The s
Lsa Bar
Mot Giu
iy walk
zeu Zle

280

Phe Lys
Arg Ala
Phe Phe

The fww

345
Als The
h 124

Ile ¥el

Mest The

Laem Rrg
ReEy s
325

¥ek Alx
LE i

Met Pro
Tly Aew

ale Slw

LY

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:

11

hryg
b2

Hia }

Ghy
Biu
Lo
Asp
0

Lys
Mt

Aka

Fatrsa

iy
b 2]
Thr
AT
Was
fin
Asp
250
Ala
Trgp

i

Trp
330

P

Bra

Las

Sar
19
b %4
Gla
Ber

By

Ala
L%0

H@lu

g
Iie
ke

Aia
I
Ser

val

s
158

Ty
Rag
Axn
33
Asp
Iie

Ile

Gl

¢ Wal

1%

Fhe

Bln

Giy
Val
Fro
3194
Ilw

kla

ek
Reg
%5
475

Reg

foes
Vai
Trp
Mz
&9

Val
Ala
Bex

Thr

Bhe
10

Hex

¢ Gk

Pl
Yal
Tyr
239
Sy
Fhie
Faig
Ber
¥t
Iny
pat.
#Hin

Ran

Lea
Wi
380
L
e
Lys

11w

Gly
449

Ay

hag

Pro
Loy
Fhe
4%

Ly
Y
AP
l¥s
Gly
135
Kig

Axg

Val
¥al
]
fbz
Lyg
Lys
The
Fhe

283

Yl
Lya

Arg

Ly
145
el
TyT
Aspr

Gia

Gy
£45
3er

Pr

Mot

Anp Ao

ser
5%

Giu

Vad

Ala
Ul
Wak
Tyt
110

Her

val

Fha

Val

[y

Pre:

¢ Phe

158
Lys
Hly
Als
Biu
Lyn
425

ARp

Soy

Hin &

vy

L3R+

Ala

Thy
1%

2153
Hism
22873
L0
Mot
Hh

¥ali

Loy

Thr

Tep

BEr

175

Bhe

Loty

Asgp

Yal

205
¥he

Asp
3%

(<28 3

Cys

Loy

Gl
£1%

Lys

Ala

Bro

¥al

L
ey
Ty

Aap

His

Lys
L&D

Axp

Eis

Pha

Arag

Fhis

IHD

Wal

B2 5]

Lt

23 4+

Pro

2206

Trp

Mt

Ala

Val
400

s

Lys

Ala
4R

> Wk

Xsp Fhe
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ES 2317 652 T3

(A) LONGITUD: 7175 pares de bases
(B) TIPO: acido nucléico
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii)) TIPO DE MOLECULA: ADN (genémico)

(iii) HIPOTETICO: No

(vi) FUENTE ORIGINAL.:
(A) ORGANISMO: Oryza sativa

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: homdlogo Mlo

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 9:

GRATTCRATT ARGGRIAKRCA MOGGRIGATA GACTTRAGCT
ARTTAMCIGT ACTTARGTIG MNOSUAAANCT CRATOCGATIG
ATGATOTGEC ARGTTGASCC GRUCTACCTA ATTTTUTICG
GTANCCAUTA. APUTAGMIAL CRIGCOTRAG TTATCAATTA
ASCTDCATIC TIEATEIMIA GIGUTMETAT TAEASTNTT
ALCCAOGADG ATGAGBATET ACCTCMITTA. COTAASTOMA
GAACACTTAC TITATTRAAMG AAGTATTIOUC CHAGGTACAR
JCTCCAGIAL TOOTCCEAAR. COTFROTCRT TOIPacoey
TOATOTCTAA TOTATGAARAS TOAOTTETRT TUTATTTTOY
TAGCTCATOC PIVTATAGCA ACTTAATOIT COGTTETAGS
CRUTUACAND CACCATOGTS AACCARTALS MIATOGOUAD
ADGOUTOIDA ACDUTOPTTY GTOORAMICE RGUARAMDAAD
TINTOTUTRA CAAGTORGRD CATATGCCOD TOCATTATON
TTTOEACTET CADGTRLRGN CPPOCARTOD TTEDICTONN

ATTTRATICL TRGHETGASTG CTAQRACTAR TATGATAGAT

BEOCCCRTTY QANTATRCTTO QUOTRITGOD CUANIGOTAY

TUTTOTOTET CUAAARTUGS AUGEAARUAN VARBRAKIG

TETDTRTTPE TIPS TAGIG PUPIUig PR RABUTIGATY

12

ABAZAGENTT
CTPIGGACRS
ARRGCACACE
CTACTCTAGT
ABTHERRTRG
TRASTCORRN
GRGRGBATAMG
PEPICRCCAL
TETETETITE
TTORTAGTTA
HIATLEANA
CTCTATCTAG
ATTASITOAA
ATATRATTIC
GTCCTCOTGE
OO AT

RBGOGRTEITT

SRTRTOIATT
LEGOPCPROT
BUAPRCERAG
CTOGCOTAGA
PARAGTGACAS
Foos s r B0 % Lk
CROGTONATA
BOAMITARRR,
GRAGTGARAT
RFTCOHTARS
GOPGRRCAETT
SREAVTOTETT
TEPOAIINGT
TUGARLET AL
POOTHAGAAA

aTETETI s
TTTTTOAT AL

TRPTEIANE
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BARCDETGAN
ASTOUIGERTY
ALAAARTTOS
ATTAAGGATT
THICATOIRA
CORTTOOCNG
FTPTTTAATA
CTPAGCTA
TG RGETE
TOGETCTRCIR
GCIATETAOG
kiisigirrieivd
GREOCURTRG
GUORECERCR
TAMNTATTTG
TTEAMITAAT
KRR
TLMARIARLY
POTAGCOACT
CTDITATTIA
GHSIINCE DA
ARBPORBOLALT
ATTATIACOT
ANTRTANTCR
DRGIATERTRT
ACHOGTATAG
AABIBLRLTY
AOCOTITAMR
TTTAATTAIA
TPEGCTTATT
AABBCTTTTA
PEARASATOT
CPRGTPTTAGK
AATTATIOUA
COGAGAOARA
ANTREADGA
CPTRTCUIGAN,
BLARRTTABA
RTTTTTTLY
CRTTATATEL
ATGTENTAGE

ABRCHINTTY
EFRICGTATTA

TRRCSFOAA

SURIARITGA

TORRRGATIT

ATORMGAGTTO
GUATTAAAST
ARCTTGETIG
BRETROCTE
TRAGTTOETC
LOEBATRCRCG
AR
GETOALCCAS
BRINTITREGN
CRFPIPATIG
LERNRRIGEN
CPTFPGAMI A
POCPIIATT
AT RARS
POCECTYTGA
PATTARTRCD
PPETACRTAT
s Vlne e v a
PG TGO
COTCRCARAT
ATCATGENAG
PRLEPPIGO
KAACANTGAN
ATAALANCATC
TGRRTATY
BPATRILAGT
RIGGATGAM
ARGERCATATG
ACHCKTATTS
TLTAATATAR
THOUEANTAR
CTRAMATCANS
ACARAAAKTA
PEATPTAGT
STCASRETCA
ATATTTTTAN
BLUBARGAG
PRI RHHTE
PRTPCAANTE
TRATYTCMG

OTHTTART
PERITARAET
AUTAGAARRL
T TG

GUATCRCCAR

UE BRIERANGRALE

ES 2317 652 T3

CTTETAMAR,
TOCTCOATAC
ACCTRDOARC
AGATTITCRC
AGRAMIDGET
CIOXTPIGACA
O

FORGCTCALL

ATPTARTTYG

GARATUAZATT

COTAANTACA

AFTTOARCDG

COTCTTATET
TRCTCALCAA
CRCEINETOR
LML
PANFOVETCH

BAGALTILS

RN T
LTINS
(BB et vk e
OTORAPTANC
OORUTOOTTC

ATATCHOTTT

T AL
COCUTATGA
PRI
APCOTEPT
CWTASBCRAC

CROECTPUAGT

CYTTTITALR
PIPROTALCA
PROAC AR
AAMSATTTRG
CLPOETOATT
HNFOCATTTA
RARCPAICHE
FORATCATOGE
ATATTPIOIG
CRATSTTAM
PRTIXFEARAG
AT PARGAL
ki erierterie 4
TOCARRTETA
TTTTARTTAZ
COFPMETUGNTT
COTRANTORT
CTTARCGATE
TCTTARAATYT
TITRANIOGS
BATTTBRIES
TTARTCNTRA
PUACKERLPT
DTOTCAARTG
CANPLRGGRIT
CRRGEALITA
GUTRDINDTT
AGUBTATR R
ATRCATTAN
GAYRTRTTAN
OREURRAS
DPTORTATOD
GTCOROTONG

ple e e

ARIETTTEAL
PITGRTPCORT
PETLTAAATA
VARCARGAGS
TTTTCNANGTH
TRITTOOOTT
FOEENIT
PHRARTETTR
AMRCACATAT
AGRTTAMAE
AERTANTTAL
BANARCCAPT
TTRGAGATAN
DHCTRTTAY
ANTGTANTAN
RONTTETHG
ATATTTCURR
RGBT ARK
TRANTTTIEG
GGRAGASGAX
LHALCING T
ATARRCCRGAN
TRCRTIGTNG
TTTANTEATTT
ARABBLRGHG
TrACATGRTT
PTTTARMALA
HUTRARTITR
TTPRTTTETT
LA TAY
o b L
ARCRTOTTAT

PGNP0

13

TEADOOETAL
TOCAMCAARTT
COCRRECTE
CUBOCCCECE
RAGTETERAL
LU REARGRTL

SRR TG

SRR 4

FATTRATEVN
SHATORATORA
BORADAAGEC
TEACCUTOAL
LaF S it i of
TEPRARTAT
AGROGAATGG
ATATTATATT
TTTTHREGTRA
TCGCTTT TS
GRTTRECITRA
CIVPTRTATAT
TAGRCRLTITT
ATRTEPTITT
AACTIARTRCA
TTRABIATTA
STAGTTATAT
SHPNPEALATA
TETGATATIT
TTSHE3ATARCH
ROGAAAALTS
TR ARKAR
CITRTANGTA
AAGEGART MAHN
FERPTIETCTS
ARKCUATROD
BRI RGRTY
TEAMITCTLA

AXRTARBATT

RARBRGATOS
pETT ST ]
DOPETTATE
TCRGTARCE
COCOATCRRG
RN R
TOUATOADAS
TRYCIHIATCA

SHNEITHIOE

SRS

SEPBEFTITERG
TOECPEEG
CRTHAL
TOPCTATTCE
ATHTARAARA
ACTATTATGT
TCARACATET
GG TN
GROTGETCCT
Flecesetinl)
RBRBBKNTIC
STTGRAARLL
GRARCITAL
PPRITARTCAG
AUAGIGONAT
CTAGRTACAT
GRETTTTGMS
TIGAGTTTTA
PTETTITAAAA
TGTOCATON
APTTCTAAAT
TABMNIETYTTA
TRETTOOTAR
CTAATAGCTR
GRTCASTUGA
AOTTCATOAL
FUALC RGP
TTT TR

BPTTIRGTIA

PUPPPTTRTA
TRAACANCAAT
ECTIPGTAR
TUARCIT AR
TAAKIAANTA
EPCEGPOCT
Fer e Ty
FERCUETEORA

PPGGE

T SPM AN S
B RANTTAET
RPTRC RS AT
ARTIEARTTE
ATTATTTAGA

BRI

L

RS

2340
2499

2480

o b
2760
2829
ZBAR
543
1603
ey
3120

3180

IE
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SARCTACTAC TOGAANTICG
TGCAKTRRCT ARTTTAACTA
CTGATGTGE CARMGAZLAY
CAPGETROCT ACTGCATONT
TETCOCTCAT GCACATGT?T
GTPTOGACAR GAMACTTAMNT
PEFPRTEMA POAMGAARTG
TICGUARTOS GTAGTGANTT
AATGTCTTCA NAGAGIADRGNA
TCACGARTCA DRTTCACGOA
AGUADOOUTG GOLTCAGRYG

ATTCPIGEAA ETGGOCTAGE
CATGUOGVAT TTUTTUTTAS

POGACTACTT GACURTGOG
PICAACATDR ATGRDCCANL
GHETPTACT PCTTCTOTTT
CARATACATY RAGRUGTUTT
COTCOCTTTA PrAATIRTAL
TAGTCTCCAG TTGTOTATAT
COTCTOTCET "TOGTCGRAAY

ATTTUAYTCT TTTTTITALY

BYTTTTIVIC AAOTITYIND
PROOTOPUATY OTASANNG
TECTPTEANET TATOATGARK
FATCOUNCOE PIIICNGE
GORGATHCT CAAGMIRTALC
RCCRACTRIS ARETRIITICT
GACACTCIIC CAPYPACATG
FIRYCPIICK CARFPRALAL
RYCORIGLGE CORMIGURTU
GACTATGOTE TOTRTGOTAC
QTGTEATOCA TUCACTERIT
TEETTTITCT OTBACAGGIA
TEBGCATOGY GUAMITORYTY
TOOOGOTOTR CROROTOGTS
TOTTAATTAGR TOACACTOTT
ATKTVTAETGY BATTATOATT
TATTTTOOAT TIUTACAATT
ACKRORTUAT CTATTANGAN
TUABARDUAL TOORAANDY

BAAATGTCTT TOOTTTATTY

SROGETTRTROL ONTORCTTOC
ARCQNPCAMG GOSOTGATSGR
TECCGNDGD TTOCTGEICS
CORNGIURNIE ST AOITGE
CROGETOROT TOACDATTES

LN LRCE i

D OTETRGRCGN

ES 2317 652 T3

ADITGAGRAT
TARTTGATTT
GOALUAGLTG
CROCATOLET
TCTCTAGTTC
TTATTALTIT
GRAGRAIIGG
ANIAXTCTCC
CORRATCAGC
TCNIRORTCG
GRICITOAGT
TCTPCCANTY
SURGLRTICT
CRBERETTON
CREALACTAG
TARRGRGOGA
TEOAIAIEN
QROTCPTNTA
QTATGTOOAT
TTTTETNCTS
CTOAMBRCIT
SHMHOETGTAL
RAAPPTCCCE
ATERETRIGA
PORTCTITY
BEGHRCRGRET
GOTIOAATTTG
TETARMALOY
CUMATIRALY
AECADOAN N
TTRLUTTASTT
ANDANTNINA
ACACODEII
GUGFEATOT
BRI
AATTTIIMGA
PRATEHETPY
CPTTTANT AR
MMBENIIOT
PEEPPPOPP
CLNRNENTT
RGHTOOERTY
ROTGERGEGBA
RORDIMNOTET
PGORGETUR

CACLTGAGNG

AACACCRAP
TIETTOOETY
CACATTTTCA
TRECARGRTT
GUCAGTAART
GSRITORCAGN
CTAACTRTTY
TEAMAAATAT
TROATGRACT
TATCANTOTS
CAATCCATAY
TUAGBGURITTY
TURATEFTATS
GRUPPBEPPT
TITETORUIASG
LPTIRBRAITT
TECBRC AT
CPTCACHCAT
TPOCTUEATR

TETTUPIART

TICTSCAEGE
TCTPORTGLT
CICNFICCTY
ATATAATAAT
CLAMDTONTT
CATPPONGAR
GATOGRICCR
TEEIATOTGOC
LAPNTACHICG
TTTTTUAAAN
CPTVRCUNCC
THRITANTOMN
TOGMTDEPOT
ERTAG AT
GTCGEPNAG0R
TEPTTATARR
TTORCTRRTT
TLOALGOTRS

THITUTTATA

ACBACTTORK
TAMGETOECS
OOO0GTETTD
TTRIOGTTC
CAAMMIGEADT
TAATCTTTC?
GGAATATOAS
CLPTTATGAT
HESORGAICOT
HTCATIOTOA
CTTPETYITNY
AAARAATATT
FICACCRNGG
HBTTERCTAM
ATITRGTAMT
TCRRCTIICS
PRGOS
GRARCATATY
R Tt i
TLOPTETIOT

ATTRCCATOS

BPCTTGEEAY
LIOCRRAIIXS.
TURTREAROY
FERGGRADT
CAOTODERTY
LOUTRATINGS
BREOOTTCANE
AMONTAIAT
GRADGORTTT
GTTOCCATTR
PAANTCGAAL
TEAAGRAMTG
CPCPPCROT
ACHAACCTRTT
CROACETTITT
THPCHITRAS

CRTAATGOTC

MITTRTTTGN
AUMTPTAALR
ARTGRACRAS
BAGOUTAGNGN
CRSHFIMGTRD
CRIITRITT
BOTCRACTRE
LONTCCRTPE
CRERTOGCGD
TCASTTCTTR
ARCTIGTTICR
CUPTCUATERA
GRTNPGUAGC
CACA2ATTCT
GACTATIIGT
AGTRCPPPPY

RAACXTOTUT

STRTYTIG
TARTUAAPEL
CNPTICRTRTG

AAPCGATORT

CTHTOETTOA

TCRTRUALT?
ARATRETROY
CAGGOTALTG
ATTTCATATG
ACCXAATTAR
TCGRPOIGET
AMTATTTOAS
FRONPOACOT
ATTMIOCGTT
LTTHITRARA
ARNTANTETH

CCAMBAGTTS

TTTTTTTITTY
STRAANTTICH
RACCCRTON
CRITNTOMAG

ARG GG

TOCAADTT TG
BPTRACTRD
SNTGCCUTTY
ARGRCRATHY

GRGRRGIAGE,

CAARRTTIET
CARGPODICRT
GTATIEITAY
TR

FIRTTOOAAR

ERCTTIC0G

GG

TRURTETHOC

T ORGERITONS

14

RGO
CAIADGUOOSC
[RECHLI RN

TR ETCOT

[ SR e ey L
COBGOTCAKT
[Exrate ey ety ad

CIOHHLCHAL

4530
4BED
B3RS 1
Blo0
E1BE
5228
5388
5340
500

S50

£

an
W
ko
k=]

HEAD
506G
2 v
ERIE
SBRD
5240
a0048
EOB0
§lan
BLAG
E24T
£330
B35
5428
4B
L2 1

BATD
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ATOCOCCGRIT CTGATTTIN OTPOAROGEA CAAIRGTGRAC GLRGHRGIGATS HHITTCINTA £843
PEGRPICIGT ACCAARCKTA GHAGTTTAAT ATATATATAR TTUTTACGOT AXAATOTAAY G300
TATTCTRGE GOACTTATAT TACGTCTTATA GRUGCCATTGE TTCCTGATTA SBACAAGETOA BIBO
TRCATGOTET TTRATTATAL AGONTATORI COUMICTAAR ARBACTTACT DOCTACTTAN Than
TAGATGADET COTPIATTTT TARTNETRPY COTCTTATTT AAAAAATTTA TGOREATGTY TO80
TARMACATAA ATCATHCTTA AMOTACTTTT ACTOATAAAS CRAUTTACAN TAMANTAMANT Fide

TATASTTACE TAATTTTITT TAATAAATOG ARDGE TLTE

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 10:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 4105 pares de bases
(B) TIPO: acido nucléico
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal
(ii) TIPO DE MOLECULA: ADN (gendémico)
(iii) HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:
(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare
(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: Mlo homologue

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 10:

TURTACORTG TAIARAGGS TCGARGCATE TOOTOTTAOC ACCOACLOLT GONICTPIAY B
ATMYENAGCHA TAASONOAMI AGNTATAUAT SAGUGAGARIEET TTAMGETIAG POTATOTIAY 12
PURCAGETA RALRCAAZIA GRTAGAMGA SRTOCTAAMDC TACADATOTT ATACSASTUR A
DOTATRATAC ARGRGTTATT TOGTOTARA SOCUTCOUCDY PHRTATGATA AGTIGCIGGG Fi 14
AGKGAGNGAG ACTOTSTEED TECCCTOSCT SORIPGOIMT TRACATGTTTA CPTOTOOUAD 36
TGAANCCACG GTARAACEEG: CORCORTETE SCRCTCOUDT GRUTIHICTD GOOGOHRETIC s34

45

50

55

60

65

15



20

30

35

40

45

50

60

65

ES 2317 652 T3

DFFOCGEALA. NTEARMIOGT CTOTRCUTGC
SOTPIGRCTE CAGUGAGCTG CUTGHIOGHKT
ACCOCHUATA COCUGAIODT CADCAGTARG

GCOCAPICNNG CORTOIATES: GUOMIODECC

CINEOGTOGA COUGATCOTS ATOTGHOGUC
GOCAMCRANA CTEUGHTCAL ATACATGCRT
TARGOPOTOE TRLOGCACTR  CORICTOGOC
BOCRAMCOG COEOGITENT GOCTHOUALG

LONSOGHONT TORIGAARS TPOUSCOH TUATNR TAART MG ATG Y Be TTHONOTY

FDCGOTOOEE ORACACHNIAL CACRCTTOAD
TRACEIFTGT TTCRRETIIT AUCRPTANTT
GPCGHGRGET GRUGGRAUADNG COGROGTRN
TOETITCCET COULATINAS CALSOOOPON

CACTAGTACT TAACTITTTTY TSATOTTIIC

TELGICR IO GUACTALLGR GREDITAGLE
TIFITGEATS CATOCOTERE COGLDOEGAC
SCHRPRGOGET AFTUGLGOC OTCNTGATAC
ATARCOPEGG CURDMHTALGY GUTCTCGETT

GUACATEPTT GEIMICOTHC KIHMRGMTTSE

TATHGABCCCA ARASTIOOOT OOUOEROCCA
GAGHAGESUR POUMDIARCT GRIGCAMAAR
COUAGREGOG RXIPGRLNOG AGTTRICCNS
THFOOOOETOE CTOCOCOICT CCACCTITTC
BICCRAACAT GTARIRRCAL ATEURTGRID
APETCPATAL TPARCCATIICS TURSIRINEIA
ARCACRCOCCG TAUAOUTROT ONTGUPITRT
CAAGTORCGE AXCAAGODOD DOGIGONIGT
COTGGEUTTIC ATATCDOTON TOUTUATOOT
CRCUAMNGES GUENRMTRASGA BGRATGUTINC
CAAMMRCARG QACANTOAMND GOAMNGITPTOT
COGGTTEIOTE GUTOUDOOEG CORERETER
TUGUURCARM TUROAMNITA (HITHRATERGT
TEASTTGAOTR ARTIGGETTGT WIAMRRRAAG
LAROTGCACA TATTOATOTT CHTROTOGRL
ATCAICOTAR BUOIPITCAR ATTOASOATC
PIPOTANICD AATICCAARG CRGRRIALI TGN
TECHANGARCT RENGTCONA ARCOINTCS
CRACTITICT TACTGARALL GHATGUATTT
ACTOTCACTC SATACGTTGEY ACCIATTGAR
CERCAGSCIGAG GRUCGHIGUNG  AFGOATADY
QOETCOPCED CTIOPITAGE CMITDUTTCA
TGCRHICAGGE CTTCATORAS GUETATITIT
BCRPCRRMRGE GFIUEPPOGALR GARALTIVA
PCCTPTCNIT GUACAARTTA XTAUNPOCAD

ATIRGRTTATA CARGIGUCGG TAOGTADGTA
LTTCCGIRG TOTCARGCTS TGRTTOOTGH

(FPRCPDICCT POPCCATOOD CTOCIEONT
CTPGTONICIT APATAATTRG BUTAITCE

GHEIGTECOTE STTOOTOTOR TOGTAAG]

SEPITACMIT ACCTIOAARD TTAATTAMS
TEGATCOTNT TOTOISTION CADCAAGITY

ATCCNTGRTD BOGAERGICT OOTCAMGGOT

ROCGOOUTER  CTGRERTOUTC

o COMRETGGATA

TAGGITRACT DUARURRAUG AUCKITAKRTT A

TTLRARETTIAS COGACRCRAAA  AITCRARTOCA

BOSTITIONT CONOTTTUON COUATCOCAD

CTTTTONITE TTIOGTREEG PETATRRGHT
FEHGOCTCRGE ATRCGIGAC COMITADOCC
BEROOCKTUUA COUTIGOONT GPOnOsiony
DPINTCCOTE CTICOTACCAR ADRIBETOTY
ATUARRCAMD TEAMIATOAML TOTATTCOATC
ATRRLY EINED TRONGSTGAGR AMCAEITUOCA
STRCGLTIN SPACLDGTR MINAGPRCCK
GUTOORGANE ANTCANMGOGE ARCTCATONT
IHECGORIGAT COCETOTOOR GAATCTOOAT
CAPFUARILT PACGRIER LOTRRRMITGS
CTGEOTIIRA DECRAGAGIS ARRCUCANDG
CEHTOTOOE0C MAXCMIGTER COACOTAGOR
MTGEACCTSR NPTTOPICTC PROTDIOGSTT
SRR TEICAGIGHG AMGCRIRCAC
GPOTTCCRDE TOTTOTACM: TRTOIDCALC
ATACTCOMOC TRTTTOTOR. TARTOCTTOS
POCTGOTRG  GOPPCCIGUA GRTGRAGURA
CTOGAITATTY ATICSOOAR TOXTTAICTT
ACBMCAMMINE TRIGCACGAT CANICRTOAT
TOCTCOOAGA TOCATOROGS DalTEETYCN
PRGOS CROTACODDL BROGICAGRY
COTCGHNEAD CARGGIOUAT TACOTGACCT
CUCKBGICAA CTROGTTOOAS TOOCACKAGT
ARFTOFPOXET CUGCRTOARS TACGLGCCRY
CRACCACATAG GTAGATMAY AGATOGRTAG
CEPOTCHRTAT GRICTPRGEOR CATUTOTOCT
CORTIOTOAT DOROPICCE? CATTTOBATG
TCPCCTOOGS TICTCTCRAT ARTPTONGAR

TUPTITOOCA GROATOGGCA CTEFTONCTG

D ORUARTTEGAR TAGRURRCLT GTCCRATIGT

PHTCATEP PEATOTOTTG COTGTARDAT
SAGATCGORCA TUATGGRIAT CGRCORGGRG

SUPLCCRONGE TORAG

ARG CARCRAGTAC
TTCOTORIE ACCTCRTSCT CPTOUAGIS
SPMAFUEITA CRAMETACTIC TUACTTORT

CUEP COCOTLINETT TOGGUTATIT

AUGUROGHTA GUAARIGRAL GTWPTTOOOT

COSRAATTOR TTRADSTTGT TOORICGECAS

16
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480
h40
&30
BEG
AU
a4

B4

%O
1564
1620
168U
1He
1858
1888
3924
1989
2040
FING
(158
2220
228v
2340

24400



20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

BITAOREDNGE GUTPTGAAGARA
BPGOIRKIGG TAGUCORCCA
GPCACGOAGE TOGHUTCACA
CTEACCAMT GGUGRANGAT
ATGOOGCAGR TOGROGRIGH
CACRAZCOG GOOTBOGHRTD
AAGCGAMICDG GORROITGRA
PRFGUOTCHT COOOEIEoT
CAMCGTTGAS DOATONGACH
TTRATMEACK ITRGAAATTA
CAANGGATCA TTGATCTTSET
TTAAMITTGER TGICACARAAT
AUTTUOTGAT GATTOBTGOA
TARGEPACGCOA CCAAMDDMACT

TICTGATAAC ATCHGARGGS

ES 2317 652 T3

ATGUTRCCAC GROARAATGE CAATGAGUAT CESCAAGETY
GHRTCTDATEC MEOTACATCA COTTUOUGOT CTADRCHON
CATGRRIAGA MICATCTTUS ACGMICNCAC SOOCARGEOD
GOUOANGENG ARGRAGAAGE CUCGAGROGD SBOCATIG
CHORAUGCNE ABIHTOSGUT COMOBiDeaT GUACCTROTC
CASCGACLOS CAGRGONIGT DGOUGHIOUNS GAIGGBOOGNS
COATOCHGOR CROAMGGTAC CTCOTIETGR CISHTEGALKS
COAUQUTURC ATCOUCGOTS CAGATTITINE CTTCAGLACS
AGTPCCTTRT PIEPRCoOS ARTAGARICT TATCATTICA
CRGGANUGHE PEICTACTA CTRTETACAC AKERICACASG
THCARGRGUA FUMGARAGGS APTGOTCDOU ATIGATODIG
TOTIGCAGARL AMAGTETAT GTCATOCCRA CORAGARCTS
ATARGANTTG CAAGTITOAC CCATCALNA NIGADSUTIC
GACTCTTTOA. TOTCAATARA AGRACTGTAR ATGHOABRTAL

HGUTC

3309
1380
3430
1480
3540
3606
3660
3730
iea
340
3900
1560
4020
4084

419%

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 11:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 1611 pares de bases

(B) TIPO: acido nucléico

(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple

(D) TOPOLOGIA: lineal
(ii) TIPO DE MOLECULA: ADNc
(iii) HIPOTETICO: Si
(vi) FUENTE ORIGINAL:

(A) ORGANISMO: Oryza sativa

(viil) FUENTE INMEDIATA:

(B) CLON: homdlogo Mlo

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 11:
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ATRGCARGTG
SPOATCTACG
AOOORTANREA
APECTEOTGG
TECRPLUOOA
POERANTICG
PTCRTUTCG
CHOCTURMAA
TTUGUAATIG
CROEUNTCAT
TTGTCGCRGA
TOCRRASI
CTCORTATOD
TPGTIMTIIG
NEGAOTALTG
AASLHOOCTS
ATQUECGOATT
ATTHECTCA
ATCALCTRCC
TECGAGEAGC
TOONICOORT
CREAGCOCRK
KIS

POETLGGO0E

BERAGATOGG6
LOGTLCTOAT
LTRODGCAGA
GUTTCATAG
HOTCEROTE
CRBCRAITON
ATHECAAGET
PHPOGET
TERAGRRATG
ATCOTTCATS
TUTCARGOAD
PACCRANTL
KTEGCARAGTT
POGTPEGCAT
AOGOTOTNGE
GOALCAREOT
ACTOCEETCTT
TCGTATGRAL
QARTCCTGEN
SHRCPOTAOGE
AMACONTONA
AUGOOGRCDT
TEALGETOEC
SEPPOUGITA

PCRTOGOIER

ES 2317 652 T3

ATCGORHAASG
BETCATCTOR
BLTTCPUATA
CrPELITO:
CANCRIITNG
TRGONGORTON
AHIOFITOATS
GFPPOCNTETT
GABGANGTNG
ATTCRGETTS
CODTEHI0TY
HEACTAOCTG
COACTTOCAL
CRELTOOOT
CREACTTNTT
BEGRAGKTGETG
AGOACCTATS
GTTCTTCATS
TATGRUARA
AGTCATTOTG
GOTCETTACK
CHGTGRTG
GTTCOTRE0E
CPCROCALCT
LR FLRTRGAL

TTOTGATTTEY

TPGCTGEAEA
CRROROCH TG
TTToTTRTES
AT
TPEXGTOCH
TRGRNENG
TOGECAAAGA
ACCTROTGCR
GAGTCACMIA
BOGCATCAGA
AGATOGATON
ACCRTOCOIC
AXRTACATOA
CTOTOITTCS
PHGATCTOT
ATCRTOGAMGA
IYGARCUAR
CNCCTGRONT
CCBHETOTEA
GRGATOTCTC
CRAGRTGRGAT
ANCPGGAIGA
CAGRTGAGCG
CTOUASITCA
GUACTGRAGS
HROCOGNES

TLCPTCABCG

CEOOBACETE GICREPGEOT
AGERIGLCT OURCRROURS
TATCTSCACT TEOARAGIDG
FEROECOCRT CTOCARGRTC
AGAUAGICCA AGRTGUCNTC
GOSN GGACTROTGE
GCATGLACCHE GUTGOACATY
TCATCAOCAT GOOTTTAGRS
LRAACTURTT GOALSTNTCAZ
COTOEPINEE GARMGOGEOAT
TAGUATTUTT CRAGRCAGYIC
ARGOCTTCAT CAADECOCAT
AGRGEPCTPT GGRGIRCGHT
TOBERATCCT TQTACTCTTC
TIFPRCCECT CATCATCOTS
TEECCCARGA. GATACAGGALR
GURACAMITA CPTCTGSTIC
TOTPCCATAN OGURTPICAG
LGRANTECDT DUATGEAMIKT
TICAGTEY ATGUAGCTRC
DCARDATCAR GAAGALANTT
AGAVIGCGRAT GUAURMGARG
PRGRUTTORC FACGTIOGGOG
LNOCELGAET COBACGCTTG

AGGACATGTA COOSETOLNG
AUMGEIIPG GATGRCNTER

CRCARCGEIG A

10
IED
FRT ]
Lo86
Li4E
1200
1258
1338
1389
1449
1509
Lhu0

1631

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 12:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 1635 pares de bases

(B) TIPO: acido

nucléico

(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: ADNc

(iii) HIPOTETICO: Si
(vi) FUENTE ORIGINAL

(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: homdlogo Mlo

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 12:
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ATEETTO0EC

8
3
g
i

CRCTEITTOC
GRECTORTSE
AGGATOTGIA
GEOBRCRETG
CAGACCUALT
ABSEITHEAC
CCOITCTICD
CARTGGRAGA
TCHOBITED
BOCTCOGEIN
GIRIAL TR
TPOTACTTCS
BICMETCTOR
GGCALTCTTC
TGRS AT
BEPGCTOCTG
LHCPPCCTA

ATAGDGECT A

CYRCCREAEGE
TONTGRNTACT
ACARGTUEIG
TEEPGCOUEY
TCTOOAAGGA
GUAARLGECRA
BOCGRTICCT
PR R
ACGTOTTOTA
AGTCORRGI
AHFTICACGUA
PUAGATGGGT
TGALCTTUS
ETRRSTARCAT
AGCICTBET
TCTEGATGTS
PHRICATGER
COFPORAGOD
PR IR

ES 2317 652 T3

TOGECERHITG
COPRPOORTE
CAAAARGGTT
CETAPCCONG
GOACKATCRS
[ g Lelainin ot
GBGGANMCATG
CRODGTUCTC
THAGACOHIC
COAGREEAS
EPIGGCCTTC
SEHCAGEGCTIC
CRAGAGETOG
COTEETTCCT
BRPRRCTTM
TRECARANG
ACTUPPCCAG

PRSP
CHUTHIPTCA
BEGGOGUTRA
ATHTCATIH
CPGITUIACH
BULGAEAGS
LRSS TOBE

LR T

HERESTAGC

LGMRITHHEE

CURME TR

A SRR T
RAGHEHICHS
COTUGTIG

GTIGR

CEOCITRGR
SPCACBONTG
ARNERTGECC
CRUAFPOOGEAL
CEEIAGCAT

EGUEITUGAL

CPSPORTEGR
ANGATGCTOS
CGODDUINDIGG
GROCARLTGC
ACTATGRCCC
TOECTGRAGT
TORF TGRS
TICAHICAGT
ATCRALBOGC
TTGGAGGACG
CPCRTOCPCY
CTCRTRATCC
GRAGATOCATG
TROFTOYET
ARCGCETERC
TACCACGAGSE
TIOGIBCAGDT
ARGRIEARICS
AXDIMGRAGK
ACGUOBRGEDG

GACLCOUAGR

F TR

RGO
CHROTGHIAERA
QORI
hpfvictie sk ]
ADGPOTGO0
AORTATTORT
TAAMGCSTCY
ATCHRITTONC
GHHC AL TG0
TOTTCALTTE
ATCTOTOGOA
ROTPCABAGT
TOTTEIGENGT
ADLGEGNING
POAMCIROT
AGATGEOTCA
ARATGC RN
ACATORCTTT
TCPINIACAN
FUST R E RN st
TGO

COGTEODHA

LEE b e we ey )
CARAGCTORGEC
GATGAMGTG
TENORTOPRT
PIrE st et N
CRAMIMAIIC
CTTORTCCTS
CRBANTHANS
CRATIATOCK
COIOTCCARD
COTGACCARS
CCRC ARG
CHTOGIOUGS
CGACORGATS
TERREIADCRRAG
COTOGTCANS
TCACTOGETS
TYTOOTETES
ARG POGOE
OLCGOTOTAD
CERGRIEICC
RGACTEOGGLC
WG TGUAL

GTCNCEAEE

COGGIBINCR

GOTCRIATNT

AGRTRCOTOT

LEHITOINEA

DA LS

ETPPGEROITL

a0
13D
180
2405

o
b
fouk
23

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 13:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 1880 pares de bases
(B) TIPO: acido nucléico
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(i) TIPO DE MOLECULA: ADN (genémico)

(iii) HIPOTETICO: No

(vi) FUENTE ORIGINAL.:
(A) ORGANISMO: Arabidopsis thaliana

(vii) FUENTE INMEDIATA:

(B) CLON: homdlogo Mlo
(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 13:
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ES 2317 652 T3

GTTOETACAT AMAMACTLT TOCTTTOTCT CGTTTTTNGTT OCURGHTICR TUPPIALTTA [30
TTGRCPAAAT TOTCTIOTGGT QUGAGAMGTR AARTCONTCA COGMGGRGARR GGCRTITOEC 1240
TOCRATICRC ZOOGACTEGE CPOITOOCCE GASTTTETRS GATCATOGTE GOGATTTOAC -1
TOCCGETEER SCETTTOCTT CACTATTITCC GTACTETTOT WRAMMAAGAN: ARGUERMAAC 240
COOVPPACGA AGCCOTTCORA AASHTTAAM: ARGMGCTAAT CTTUTTAGGE TTTATATCORC 0%
TETTACTEAC GEFTATTOIM GOUUTCATIT CCAMTPUNY TGTHARAGAS ANTRTGOTIA 149
TGOATRIGET FUCATGTICT CTOCATICAR GACGAGAAGC TORCOCAMET OSMACATRANAR 423
ACHTTROAGE RAAMGANIAT TPICASACSTT TTUPTRCLPAT TGRYTGRARCT ACTAGRDRTC 489
TRITTOUTOA ACATSOTOOT GTGCANITTN OTTACTOTAC CORRARKKIT ARMGTROCAT B4
TEITTTOGOT TEAQSUATTG CALCATOUTAD ATATITICAT CTTUGDUNIC GUUATAYODC EOD
APEVGRCATTE CPGPIROOT AODGPGRTTT PRRIAAGIAL AASGATTUAL CAATGGAMEA 234
BATIGERGOA  TTORRTCWEID GATERGARGT TIGAUCUEEA AAUMEDINITY MBALMMGRS TR
SOGTCUASTOA PRPACACRRL CATGOTETTA THAAGAGCA TTTTUTIT ATTGOCARAL Tae
ATPDAGTCAT COTOGUATON ACGORNTOOT TIOTCAAGIA ATTUTATRET POTHTEACEA 84§
ARTCAGRTTA COTGRACTTTA LATOTIRETT TUATTATORD ACATPLTAMG GGARXCUCCA 905
AGCTTIATTT CUACAADTAT ATGATOORCC CTOTAGAGOA TGNTTTCANA CAAGTTGTTN 234

STATTAGTTE STATCTTIRGE ATCTTTRIDG TOATOTITIT CODEUT T OGTTAMNVGGAT 1GEg

GUACACATE TITOTGEATA GEATTTATTL COTTTOOTTY GOTTOTRRYY GVRGGARTAR 1380
RITTOGAGNE TGTGATTHCA CAUTTAGCTS ATIANGTTGD AGNGAMAUAT GTAGCCATTSG Lidn
BAGGAGRCTT AGTGOTIMAL COUTTAGATG AGOATTTONG GTTIAKIARR COTUAARTTS 186
TPETOTARTT GATOCATTTT ATCCTOTTCD RGAATROTTT THRAGKNTTGUR TTTTICHITY 1364
FEATTTGEGT TACATACGHC TPOGACTONT GUATTATEEG ACAQRTGAGH TACKPIIPNC 1328
DARGRTTGET TATORGEGTC TTORATICAMG TOOTTIGOAR TTACMITACHK QTGCOTORY 138G
ACGDCATCRT CTCACAGATE GHARGTAGCT TURAIAMGC TATATICOAL CAGANTGTGL 1940
AGERPNERTCT TOTTCGTIGE GUACAGAMG TOAMAIAIAA GAGAGACTCTA NAAGDTEDAG TR0
DTRGTAATEE AGPCUARGGA. AGCTOTCAGE CTOOTOUNGE TCOTCATICT (KITTOTGGTT 1560
CTQOTCOTOC TEOTHRTCCT GATGCAGGTT TTSCAGGART TOAGCTCARD AGAUTANIAA 1630
DAAATAAIOC AMIOODGRIACA AACRATEAIN TIACATOTOA ICATAAIARC TOAGIMAGA 1680
TATTATOPET POOATTTAGA COAPCAPCAT CAGATITIAG CTICAMGEIC CGETERIEN 140
GPPTATACAT AAFEIATACT GROTIGATMY TrMROTITN TIACAAAGTT AQCATOTYNG 1880
GATTAGAATY GRCGARATTGH ATCTOGPITGT ATATTGTATT ATTIGEAACA TTGTGGAT 1880

COATGEATAY GFPTICTITTIC 18R

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 14:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 536 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: proteina
(iii) HIPOTETICO: Si

(vi) FUENTE ORIGINAL:
(A) ORGANISMO: Oryza sativa

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: homdlogo Mlo

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 14:
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Hot
Tep
Hat
Lag
Pl
£5

Cyn

Gl

Ley
145
Arg
Ly
Gin
aly
The
225
Leu
Lak
Bhe
Ly
Ty
395

Aryy

ES 2317 652 T3

Afw Gly Gly Arg Sar
5
Ala Val ala Val vl
0
Glu Hin Gy Low Hig

35

lle Phe Len %¥al Leuw
kL

ki

Iie Pro Lys Ser Ala
BS

Asp Als fie dlu Glu
14

Al Gly Gy Qly Asp
115

1 Nebk Swr Alm Lys Sex

13e

Bla Vel the His ¥al
150

lavn Ly Met Lys Lys
314%

@ls Tyy Gl Fhe ada
180
Thr Ser Phs Val Lys
18%

teu Arg Tryp Tie ¥al
218

fayw Vil hep Tyr Les

3

Ser Gin Asn Ser Lys

24%
Gin Rhap kap Pha Lyw
2464
Vel Gly fle Leu Val
%

Iie Trp Ile Sar Phe
249

Lys Tasy $2a Mer Yal

38

I Thy Vsl Iis Sln

3%

Tyr Fhe Top Fhe Asn Aeg

340

Thr Liew Phe His Aen Ala

188

fle

Axdg

355

Phr Pre Gly Leu Lgs
S0

Yai Giu ¥al Ile Vai

1540

Thr Fhe Pro Leuw Tyr

Iss The Ile Phe Gl

440

Lys Lys Kle ¥Mer &lu

435

Lea Ala 4aln Mer Ser Val

Ala
455

Tye

Prax

459

Sar frd Vol Hisg Laes

258

Sor Pro fls Thr Val

485

Pro Vel Pro Als Ala

500

Asp Axy Arg Trp Met

%5

rhe Ser Phe Ser Ala
330

Giy

Cyn

Ty
ok
3%
e

Tiw
By
Ala
hy
Phe
a3
Loy
Vil

28%

Pro

Liys

Asp

455

Tt

Ala

Ala

ala

Gln
53%

Bay

Ala

218
49

Ala

cOVEE

hsn

Kla

£y
124

Lys
asp
#is
260
Phe
Bet:
Anp
¥al
Phas
1
Pro
Her

Ald

Ay

w i3kn

R134)

4 Ty

; Tie

Saar

Gin

Lys

143

Phe

Gin

o2 4

Al

Her
520

xey Glu Lew Pre dlu
0

Val teesu ¥al Leu Val
2

Bex Ris Lys Thry The

&5

Lou Ale Olu Leo Met
&4

Akw Gl Ala Fro fie
75

Ile L Leu Pro Oys

g

Ala Ber Gly Arvg drg
165

Swr s Phe dsp Gly
125

Gin ey His Ile Phs
1440
Gy (le $le Thr Mer
15%
Tys Trp Glu Ber Gin
176

Pra Smr Arg Phe Arg
p]

Leu Gly Ser Phe Ser
05

he Arg Gin Phe Fhe
330

Arg Gle Gly Phe fle
$35
fhe Hix lys Tyr Iie
250
Wal €1y $le See Leu
165

Lo Asp Iie Hie Gy
385

oy T1e Fle Val Leou
Eied
Hiv Bet Als Sln Giu
15
Pro Met Wal Gly Fro

Her
34
Alés

Tewsy

Ber
ER T

v

Tha
Gy
Thr
Pl
180
Ser
Sly

By

Lys

e

Loz

Iie ¢

Sar

Fre
1%
Ara

Gia

| £ 2E]

> Ly

55

L
Wl

Fha
oz
Ay
78
Thy
Thy

Ser
Ala
Arg
55
L

@iy

Ao

Thy

« Alas GI

&3

Wal

Lo

gy
3
~

His

Pro

Wi

Hiw

240

Bar

Trp

Phy

Trp Wal Lew Fhe Fhe Ile His Les
IRG

{5

Hor Ala Hin Phe Wal
ARE
Phe His Gln Asa s
12D
Epr Lave Gin vel Leu
383

Y&l Gln Eey 95y

Thy Mer Lys Ala Leu
425

Lys Val hrg Azp Als
£45
Ala Thy Pre Ala Ser
468
Wal Thr Gly arg val
475

Pro Pro Ala Pro Gls
480

Ger kry Gin Lou Leou
585

Ber Sor Ale Asp Lie
L%

21

Trp

Mat
420
LT

By
aly
fatss
Azps

51t

Ala

The Wet

Ber

Gur Tyr

S0

c Aon Mor
4

Als Phe

Big Sek

Arg Pro

489

Aap Mot
445

Anp PFre

Asnp Fay
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ES 2317 652 T3

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 15:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 544 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: proteina
(iii) HIPOTETICO: Si
(vi) FUENTE ORIGINAL:
(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: homdlogo Mlo

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 15:
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o

Ala

Glu

Liys

Wal

85

Arh

Fre

Ala
e
13&

Ala

Tomni

flu

Thr
Ary
225
Wal
Gln
Aap
Kia
Trp

05

Luwa

Bry
198
Lys

Fhge

Hexr

Ala

Wal

Hig

hla
54

Tyx

L

Prgy
1ag

Thr
210
Tripy
dap
Gly
hap
Val
99
My

Glu

Val

Vak

Fra

jo B3

Aln
{543

3 Mat

Gly
Ala
Ala
35

Foea

Proe

Ala

hla

Fhe

Mat

$in

195

tan

Yol

A#n

Ph

x4

Lava

Ser

wat

Val

hzn

355

Asn

Tt

val

Lay

Phe

433

Lys

iy

Bro
Val
pie]

[#-3¢

Tl
Gy
1909
Lot
GLy
3Ly
Hiw
Liys
186
Fhe
Val

Val

260

Lys

Il

Val

Wal

Lys

140

Arg

Ala

1ys

L 40 )

Tyr
424

ARD

Als

Walk

By
Faa
#35

Al
Gl
Vak
Sex
wal
168
Ghe
Ala
Ary

Ala

24%

Val

¥al
Ile
P2
Sly

Bro

Bl

Gly
505

Bl

Glu

ES 2317 652 T3

Oyn

Loys

Loy

Gly

Gy U

Asyp

Han

i34

T

Tep

Asm

sy

ase

hsg

Val

Gin

oYe

33

Wal

Faseg

Gin

Lys

Al
470

Ty
Lais
5%

e

Bl
Asp
His

215

Phe

£l

Val

P23

fasra

Giu

Pro

Ty

Mat

15

Tyr

Hla

Yal

Thr

Liys

%%

Thy

&g
Wal
Siy
44

Bl

Sar
134
cya

Gin

E50E]
Pro
200
21
Kag
Gin
Kisg
Arg
1
Azp
Wal

Mot

Ala

Wal |

3sn

Ala

Higz

kls

Thy

Ala

448

Ada

Pro &

Gla
Pt
a%

His
Lym
e
Gly
Lys
148
CGlu
Rla
Tzl
Wl
Trp

i8%

Hey

aly
Lye
265
Tia
Fhe
Ehw

Als

Vali
35

His

fis

Ghn
425

23

Lowna
39

1ie
Trp
Het

Val

£r}an
a8

Lys

Him

Wk

170
Gig

Ary

Le

Pl

#he

EEG

ks 4

21T

Tie
414
Mt
Als

A

Yal

Har
Jny
Pl
Lys
The
7%

Lyt
Lyes

Hiz

Cye
LY
Fhae
235

Iie

L
Sy
Eorss
313

GEu

Pro

Loy

Val T

Hat
9%

Loy

Aia

Gly
EV Y

Angpy

Wi

%

His

Ala

i

[x1 133

Reg

iy
144

Ehe

Bk

24 8]

ey
320

Thy

Agr

Lvs

Lys

Ile
IBG

TER

Ile

et

Her

™Hr Fro

e Wl
10

s Tep
35

Gl e

A Pro

Tt Poa

han His
113

keg Phe
2%

form Wal

ThE Lei
Thy Ala
150

#he Thr
ek

The Poe
Sy WVal
Als Big
hrg ey

276
fis Typ
285
Siy Thr

Wal Gly

Hig pep

MiL

Val

Cys

EE

Arg

G
TS

By

Lew

258

Leia

P

Loy

Thy

Arg
335

A Lyg Tyr

138

Kis Lex
388

Tht Vil

Het Sweyr

Say Tyy

His Hst

434

Agne Trp
44%

Mot Taai

Eer Pro

Thr

Ala

M

Yal

TER

Hat

FE]

Lty

Howey

B

Lapw

Arg

Ala

Laomt
pE2 10

Ary

L

s G

Vil

Ly

240

Ser

Giu

wak

{en

Liys

120

Giu

Phe

Lz

Thx

> Al

L840

The

Avg

Loy

Ada
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Lrs Leuw His

Alg Her mro

Arg Lys Val
§15

Lew Asp Ala
5306

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 16:

ES 2317 652 T3

Lys Ala dly ARla Ary Sec Asp Aap Peo Gln Ser Val Fro

485 498

Apg Ale $iw Lys Glu Giy Oiy Gly val Gln

SO0 0%

Pro Fro Oys Asp Gly Prp A¥g SeY Ala Ser

525

520

His Tle Pro 81y Ala Asp Phe aly Phe Ser

83%

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 526 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(i) TIPO DE MOLECULA: proteina

(iii) HIPOTETICO: Si
(vi) FUENTE ORIGINAL:

(A) ORGANISMO: Arabidopsis thaliana

(vii) FUENTE INMEDIATA:

(B) CLON: homdlogo Mlo

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 16:

Het Gly His
3

wal val Ala

Fia Ary Lsu
k3

ts Fro e
%}

Giy Giy Olu Gly Met Ser Leou GIu Bhwe Thre
£

340

Fly Wal teys Thy wal Tl YR Ale Zle Berx

a8 2%

Lau His Pyr Fhe Gly Thr Yal ey
48

Pyr Giu &la Lew Sln s val Lys
54

24

Lags Lagw
4%

il

£

Lag

498

#Hin Pro Als
510

Sy Pre Ala

“Thr Gin Axrg

Pry Thr Tep

Tedks AL Wal
E3o]

s Lopn Giw

fasy apt Lakw
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ES 2317 652 T3

Loz Ry Phe Kl Ger Lew Leu

Bl 4
Liyn Phe Cps val Lys Gla kan
8%
Lew Asp Ser Ang Apg Blu his
108

Ade las Glu His Fhe 6in The
115

Aryg Laps bent Ala H3w Hig Ala
130 13%

s Gy Lys Yal Pro Lew Leuw
Ld% 154

Iie ¥he ile Phe val Lwu ala
15%

The Wal $le Phe Gly Ser Thr
1AL

Asg Ser Ilw Ala Asp Gl lys
155

Arg hrg Wal Thr Mis Val His
219 23%

leni Gly Xle Gly Loys Amp Ser
225 236

e Lys Gln Bhe Tyr Asp Sey
24%

Arg S Gly Phe Tie Met The
260

Fhe Hiz Lya Tyr Met Moo Arg
275

Val Gly 1le Ser Teg Pyy Leg
299 85

Leu Azn Val Asn Olvy Trp Eis
3% E3 14

P ALa Yo Lew Lew Ala Val
335

Win bew Als His Glu Val Rla

Loy ¥al Yal Lvs Pro Ser Asp
152

Ile Vol Teeu Tyr Leu 1w His

370 1%

Tle Ala Fhe Phe The Trp Ile
385 360

Ile Met Gly Gim val Arg Tyr
44%

Phe Yis Slo Val Leu Oye Ser
420
Vval Ser Gln Mot Qly Ser Sey
43%

YaE §ln ¥al SGly Lew Val 4ly
&50 4%%

KEp Lew Lys sla dla Ale Sey
265 470

Gly 2ro Gly Bro asp Ser Gly
3435

Giy AXa Gly Phe Aa $ly Ile
(]

Als GLy Anp Thr Asn Ran £lo
518

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA:

ferm Thy Val Phe
tl]

Wk Larw Men His
=24

Giy Als Ser Glu
18%

Phe Lew Fro Ile
LAG

Ala Wai inm Vel
Heer Lew Ulw Ala
158

ile Sezr Kis val
e

Reg Ele His @ln
LAS

Phe REp Pro Gla
00

&sn His Als Phe
val 1le Lew 831y
%35

Val Thy lys Sar
280

Hin Cwe law Sy
BH5

Ala Lea Giu Agp

b T

Pep Lis Phe Vel

Thy Tyr Phe Tip

15

i v

Gly Thr Lys Leo

Fla Lys Hige val
345

in His Phe Trp
EA

Fhe Tis Leu Phe
Tep Val Thy Tyr
35%

fie Wal Fro Arg
410

e Ger Thr L
425

Fhe Lys Lys Als )

449

Trp sla Gln Lys

&st Qly Asp Giu
135

Her ly Ser sls
450

Glm Levw Sy hrg
fitedy

Tie Thz Puo B
%2

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:

(A) LONGITUD: 544 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido

25

3§13

Mat

Him

wal

#Bly

140

Lawas

Thy

Trg

The:

Iile &

23

Asp

Asn

Asp

Vet

100

tie

G

Abs 4

e

Gl

385

iy

Lz

o

Wal
$4 4
Sly

Pro

(231

Hig §

Lys
Fiy
1E%

Ty

Hix

Lyrs

kKia
20%

Pro
Phies
285
Tle

Ala

Hig

Fhe

wal

Phe

445

Lyz

Sy

ala

The

. )

T

Hiw

Lws

194

Lwatd

£Biu

Gin

Val

ko

T

Lyw

Phi

Fhye

Wal

kex
350

- Lys

Ala

A

Tia

oy

£ 314

Glu

Gim &

Rla

Aeg
254

Ao

Ile
Cys
5

Yok
Thr
Sy
Lt
val
15
Frg
Arg

Him

Thr
5%
Gl
Lz
1le
Ils
33%
iy

Pro

Fhe

Giy
415

Al

lu

Sar
“@a
ey
Thy
Aoy
(3 RS
Hig
160
f£. 23]
Gin
Ly
he
Pl
240
Lignr
Aas
Val
225
Fro
I
Aia
Hnp
Gin

Glu

Oy
450
Val

Iie

Agn

¥ £+

Ala
SR

P

17:
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ES 2317 652 T3

(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(i) TIPO DE MOLECULA: proteina

(iii) HIPOTETICO: Si

(vi) FUENTE ORIGINAL:

(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare
(vii) FUENTE INMEDIATA:

(B) CLON: homoélogo Mlo

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 17:

Mat

1955 4

val o

5

Bro ¥

Lz

Ala Gly

wal Al

Hig Ala

L

12453

1%

Pro

Val
n

Labrig

s sidy

e fle

tle
Gy
ER418]

L b

Ala

Wal

His

Ber

Gin

Ser

Gly

Ly

L4

Xla

Gy

Aja

Arg Glu

val Het
3

o Gly Hig

58

[ EY I ST

Lew Tie

A3 L

26

L
16

Tiw

Trp

Fat

Vel

e
®C

iy

s The

Lors

Hin

fotd o

| 351

Pl

Tam

Gim

1le

155

Azp

Yok

Hiz

Kla
&

R EERAY

Arg

Gly
168

Thr

Yy

Lys

Eadsb

Fags

151

Aan

Pro

Wal

Trp

Lz

Thr
1%

hla
Asg
Bk
Wa 'l
Lys
LX

AL

: Lats

Al

Trp

Hwek

Lyz

Lo

Lz

af

Loy

ALy

Min

Laag

Lagria
1680
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Ala Val

Ll Ly

Fin Tyr

Thr hr
LD

Arg Trp
#3

Vol Axp

Asp AL

Rla sl
256

Tep Meb

308

Leu @ie

Sex Yal

Trg Pl

Ehe Gin
A

Fra Gly
383

tars Val

Mat Ala

454
Fln Max
Lemz Lasu
Ala Sey

ATy Ly

Liea

Ll

il

(=3 ]

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 18:

Pz

et

Tyr

¥ Asas

Flue
%

Eomin 3

Ber

Mok

Val

Axn

385

Azt

| §:75

¥al

feu

Fhe

43%

Lys

Pro

Vad
1%

Als

His
Lys
184
Fhe

Val

I wal

RO
Ary
180

wye

Val

Vel

tys

40

Arg

Ala

vy

Lo

420

Axp

Giu

ES 2317 652 T3

&g

Ala

The

245

Phi

Val

St

Val

Tie

X&%

Giy

Pro

Phe

Lys

ly

£3:4.3

Ala

Giv

Ale
485
hla

Fro

Ile

Leuw

fatdad

Arg

Fhe

a1c

€2

Aup

al

Hhe

B

31t

Ket

Ala

Wal

Lawu

#ln

Ly®

Ala

10

Bly

[£F43

Pro

Avp
Hie
218
Eha
ke
Pl
Val
22223
295

Fomst

By

Trp

et

315

Als

Yal

fhr

Lays

45%

Thy

Al

e

L34

lys

Pra

209

Leu

AXg

Sin

Biw

dxy

288

Aeg

Val

Mot

Ala

Val

66
Ala

Thr
Ala
448

Aza

Pro

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 536 aminoacidos

(B) TIPO: aminoacido

wal
e
%%
der
Giy
Gin
Gy
Laps:
i85
Ile

Fhe

fie

Gt
Gln
425
Lys
Ary
Her
Bwg
Ghy
305

Tre

Asps

(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(i) TIPO DE MOLECULA: proteina

(iii) HIPOTETICO: Si
(vi) FUENTE ORIGINAL:

(A) ORGANISMO: Oryza sativa
(vii) FUENTE INMEDIATA:

27

¥al

1714

iy

Axg

L

Fhe

Phe

s

Pipw

Bex

A

Lo

Gl

3ic

Gl

Prom

Lym

Iie

L3 ]

214

Al

Aap

Val

Bsigy

4249

Ty

Arg

Flya

Thr et Thr Leu Ser Arg
19%

Smr Glu Thr Ales S=r Lews
134

Cys Arg Phe Thr Bis Gln
205

Ger ser Yhr Pro Giy val
220

Phe thr Ser val ¥hr e
215 340

Tie Asn Ala His Leo Ser
255

Ila Lys Arg Berx Lee Giu
e

Lew Lys Lew Trp Phe Walk
s

Sly Ile Gly The Lew Lew
ice

Lag Tep Val Gly Thr Lye
318 Y0

@Atu Ile Kis Azp Arg Siu
338

Fro Ser Asn Lys Tyr Phe
350

Pavie Mot His Lea Thy Lou
211

Wal Tep Thr Wal hla $Thr
ey 10

Mat Ala Mot Ser Ile Aia
19% [ 1udel

Lo Oy Ser Tyy Ile Thr
41%

Gly ser Hiz Met Lys Arg
4349

e Thy Asn Trp Arg Lys
945

Ala Kla Met Lea Mer Alx
80

Gly Ser Ser Pro Val Hiz
475 ARG

Asp Prye Gly 5S4 Vel Pro
485
iy val Gln Hiz Fro Ala
53¢

Swur Aly Ser Ser Pro Ala
2%

Gly Phe Ser Thr (in Avg
40
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(B) CLON: homdlogo Mlo
(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 18:

Mot Ala Gly 9ly Arg Sex Gly Ser Avg Qlu Lew Pro Gilu Thr Pro Thy
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fabirng

146

Ay

Gla

Ty

Thy

Feernd

Ala

Glu
Iia
e

Tise

Tler

%5 <d

¢ Ala

Bat

334

Al

ooty

23 SE4

The ¢

Lew
218
Lars

Sy

Glu

Vai
His
35
Pra
Sar
Fro
#la
Gy
it%
Say

Wal

Ly

Gl

Rsg

Ala
20
Gly
Lozix
Lasyy
Ly
Ile
188
Gly

#la

Pl

Aongy

Hage

Asp
259

&

Vel

Lasts

Wal

L

Ely

tars

Hew

Pl

Val

Iie

Ty

235

245

Phax

Val

Bis

Asige
L3
Wal
L0
Leps
Bl
Lys
Val
Lavas
234

Loy

Lya

Cys

Silw
Tye
Hart

135

Tl

Rry
Ala
415
Thr

Bl

Wisd

Ala

40

Alw

Val

Ay

Ala

Cys

120

His

Liys

ey

Bin

20

Mt

F

Wal

vai
25
Har

Ear

Ala

Lok

Poa ¥

iA%

Law

Fan

g

o

o f
R b

he a2
v,

28

10

15

Iem Yal Loy Wal Ser Ale Ala
38

Bis Lys The Thr Als Glu Val
4%

Gin

Lomss
#2

iy

¢ Lays

Lo

Biy

&Arg

s
270

L

“aky

Pl

His

Fer
2in
3Ly
3%

Loy

ile

Lo

849

Pro

Fro

ATy

Hags

Tl

143

S

Flag

Ty

Ber

o A ¥
Ils Sgv
Ty Loy
ATg Her

i32
Gly Syw
125
¥he Iia
st Gly
Gl Ths
Ary Phe

19y

Ser &Hnr

Ble Ligs

Lo Fro L

LT

()

Ioys

Aia

4%

Rewui

Val

Phe

Losens

Boar

1%

The

Thr

Gly

I la

|4

Eraaty

Kias

Ain

Vil

Gy

18%

Hary

Ham

Bro
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Fhe

Thr
108

rrg

Ly

Aryg

ot ]

Ao

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 19:

wal

ile
pac]

REN

Als

P

T

Fhr

390

Yal

Yo

Eg

Lags

Ala

{EQ

Fox

Hex

Fro

Asp

Bhw &

LY

Sly
15

Trgr

Theo
Teg
Fluy

E 23

Frao

Ty
Lys
435

@in

frse

Pyre I

val

ile

iie &

L Gla

Val
P
340

His

val 3

Tiw
438

Ala

Bt $a

Yal

#re
800

ES 2317 652 T3

Lot

Hat

Iiw

138

Aun

Ko

iy

Arg Yry

¢ Phe §

Wal
e
Vai
319
Hin
Arg

hlig

Lyas

x Val

i8¢

b 304 4

s Gl

Giu

Val

Tosty

4HY

¥al

Ala

Het

Ala

L

¥l

#93%

Iiw

gy

Fro

Fhow

Eor ]

378

Al

Gl

Lys

Bsg

45

Ala

Kla

Als

Zin
G35

Phe Leu
S8

Pro e
Mat i
Ris ¥ro
Armp Trp

4%

Lo Mwe
169

Cye Phe
Tie Sex
tag Val
Gln The
225
Lyn tym
440
¥he Als
Sis VYal

Ber Frao

Ala Ser
GiE

Sex Ber &

530

Arvy

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 526 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(i) TIPO DE MOLECULA: proteina

(iii) HIPOTETICO: Si

(vi) FUENTE ORIGINAL.:
(A) ORGANISMO: Arabidopsis thaliana

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: homdlogo Mlo

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 19:

29

Aep

Lie

Moy

Het

330

Pal

Ale

Hin

FEH

Thy

410

Ml

Val

Thr

Thy

Pro

&30

Arg

1le
e
Alx
3158

Val

Big

Glw
Blin
338
Wln
Lys
Arg
Pro
Gly
475

Ala

Bl

Rl

Hig
Wird
300
cin
Ggiu
Bl
il
Asy
k3]
Val
Ker
Aly
Angp
Ala
4550
axy
Bro

jEN

Apg

<3 57

285

fesi

Qiu

Fro

Fhe

Valk

33

fie

T

£y

Ly

Xla

445

Sex

Val

Hiu

Yo

iie
535

e
By
Tin
ser
Lie
350
Trp

Trp

Ty

iy
alu
Asp

518

Aia

3iy Yher
Val iy
ain Aep

I
fen Lyw
31%

Hie ooz

Thy M¥eo

Lena Hex

Ssr Tyr
4090

c HKan Nat

113

Asn Tep

Ala Pha

Arg Ger

Arg Tro

dae

Asp Mob
95

AED Pro

Asp Sey
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Met Gly Ei
H

ES 2317 652 T3

Gly Gly Glu Qiy Mer Ser Leu 9lu fhe Thr
5

10

Val Wai Ala Gly Val Cys Thr Val Tle Val Ala Ile Ser

24

25

Glu Arg Leu Leg His Tyr Fhe Sly Thy Val Leu Lyr Lys
&4 4%

s

Lys Peo Law Tyry Glu Ala Lew Gla las val Lys Qle Glu

53

5%

&4

Lo Gy Fhe Tie Ser Lau Lew Lea The Vel Phe Gln Gly

[

79

]

Lags Pl Owg Vel fofg Glu Ass Val e Mer Hig Met Ley
%40

Lz Rgp Say Arg Arg Glu Als

2%

ps

L
i
]

sia Baer Gle His Lys
205

Ala Lve Gle Hie Phe Gin Yhe Phe Leg Pro Jle Vel Oy
p¥ i 1E%

18

Aryg Leiz Lo Ala Glu His AZa Ala Val Oln Val O3y Tyr

1316

Lws Gly Lys Val Pro Lec Leu

144

150

Iile Phe Tla Pha Yal Law Ala

14%

14

Sar Leu Glu Als Leu His

i3

Ile Zer Bis Val Thr Phe

PN

Thy Val Lle Pha Gly Ser Thr Avg Ile Riz Gln Top Lysm
182

185

Asp Ser Ile Alna Xsp Glu Lys FPhe hap Proo Glu The Ala
ek 285

185

Arg Arg Vel Phr His Vel His ken #iz Als B Ils las

210

Lo Gly Tlw Gy

235

215

239

230

Lyw &sp Per Val Lle Leud Gly TFop The

238

Lea Tos Glo Phe Tyy Asp Ssr Yal Thr Lys Ser Asp Tyr

Arg Lou Cly Fhe Iie Her Tar

245

250

30

259

is Cys Lys Gly hsn Pro
265

Phe His Lyz Twr He:t Het Arg Ale Leu Gla ksp Asp Phoy
280 b3

i

Val Gy Iie der Tep Pyr bew Tre [ie Phe Yal Yal Ila

280

e 1Y

a0

Lo &on Vel Asn GLy Trp His Thr Tyr Fhe Trp Ile Als
3

3%

315

Fho Ale Lewn Ley Leu Als Vol Gly Thr Lys Lea Wiy #His

3%

#3%

Ala Lew Bls Wis Gla Val Ala Glu Lays His Wal Ala Iie
344

Loz Wak VYal g Pro Sery Asg Glo His Bhee Trp Phe 3er

E3h]

Tle ¥l dlew Tyr Lea Tie His

3740

Iiz ala Phe
EL3 ]

Tie Meb Oly

Vai Ser Gin

Wal Glo Vel
4450

Asg Lasa Livs
465

Giy Bro Gly

Gly Als Bly

Ris Giy Bsp
S1%

375

Phe Pra Trp Tie
kil

G5in Val Arg I'yr
4%

Vul Lew Cys Sey
Metr GLy Oer Sey
Gly Ty Val Giy

455

Aia Ala Ala Sgr
47

Pro kap Ser Gly
445

Phe Ala @ly 1is
£0a

Ths Rse: Aso Gla

Ind 365

Phe Lle Dasa Phee o ks

38D
Tryp val Thy Tyr Gily Fhe
385
Tie Val Pro ey Lesia Vai
Tyr Ser Thr Leu fro Lew

435

Phe Lys Lys Ala Ils Bhe
440 445

Trp Ala Gln Lys val iys
464

#sn Sly Asp Glu Gly Ser
475

Ser Sly Sar &ls Fro Al
Gin Leve S8y Arg Val Thr
595

Ile Thr Pro Asp His asn
32Q Hd%

30

Pro Thy Tep
15

Leu Aia Val
30

Lys Lys Gin

Ly Mat Toe

Lea $iw Ser

-

Pra Cye Ber

A% Wal Thy

™
oy
k=3

Thr Thy Ary

Cys Sor Glue

Hin Leu His
18€

Cye Val Lou
Lys Trp Giu
184

i Ara IR
Glu His Phe

Gily Ser Phe

Z40
Val Thr Leu
Ly L Aan
TED

fs Gin Wal
e Leix Lang

The Ile Pro
22D

Wui fle Aza
3

Gia Giy N

Lym Fro dEin

Sie Fhe Siu

ASp Bur Cye
L00

Iie Qly val
Tyr Aia Ile
430

Glu Gly Aaw
Gl Iys Axg
Ser Oln Ala

GEBO

Ala Bly Fro
445

Aryg Asn Asn
530

An0L
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(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 20:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 100 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido

(vi) FUENTE ORIGINAL.:
(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: Mio

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 20:

Lys fyr Ile Lyz Aoy Ser dMet Glu Asp Asp Fhe Lys Val Val ¥al Gly
1 % 1 15

Ile Ser Leu Pro Leu Tep Gy Yal Ala fle Les The Leu Phe Lea Asp
20 5 )

Tle Aan Gly Val Gly Thr Lew Ile Trp Ile Sey Phe Ile Pro Leu Vil
3% 40 45

Ile Lo Lau Cys Val Gly Thr Lys Leu Glu Met Tle Ile Met Olu Met
&0 55 &0

Ala Lew Gy Tle Gln Asp Arg Als Sex Val Ilo Lve Gly Als Fro Vi)l
5% 7e 5 B

Val Giu Pro Ser hsn Lys Phe Phe Trp The His keg Pro Asp Trp V)
85 $i a5

L Phe Phe Ils
L3

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 21:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 100 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido
(iii) HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:
(A) ORGANISMO: Arabidopsis thaliana

(viil) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: T22145

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 21:

Lys Tyr Her Met hvg Als Dew 3lu &sp Asp Phe Ly Gln Vel Vel Bl
3 5 ig 2]

fle fer Trp Tyr Leo Trp Xaa Fhe Val Yal Ile Fhe Zoa Leo Leuw Asn
a0 2% 30
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Val hen Gly Trp His The Tyr Phe Trp Ile Als Phe Iiw Pzo Phe Kaw
35 48

L Lou Leu Ala Val Gly Thr iys Leou Slu His Sal Ile Alas Gln

56 55 &0

Lou

Bia Hin Gius Val Ala Slu Lys His Val Ala 3is Glu Gly Asp Leu Val

(34 0 5

&80

Val lys Pro Xas Xaa S5lu #is Phe Trp Phe Ser Lys Preo Gln Ile Val
85 9%

20

Lew Tyxy ey Il
1p0

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 22:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 83 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido

(iii) HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL.:
(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: Mio

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 22:

Lws Tyr Lie lops Ary Ser Met Gly Asyp ks Phe e Yal Val vsl
H [ 56

i1

Y

Tle Her Led Pra Leu Tep Gly ¥al ala Tie Leu Thr

4% %

Tiw Aan Gly ¥l Gly Thr Lew Ile Prp Iie Ser Zhe
35 40

Tle Lem Lew Cys Val Gly Thy Lye Lau GIa Met Ike
Lo 55 EQ

Ela Leu Glu Iis Bln Aep Arg als S=r Val fle lLys
65 k) %

Yal Glu Pro

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 23:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 83 aminoacidos
(B) TIPO: aminoécido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido
(iii) HIPOTETICO: No

(vi) FUENTE ORIGINAL:
(A) ORGANISMO: Arabidopsis thaliana

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: T22146

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 23:

32

s Pl

3

S Bran

Liw Pro

Iia Hat

Gly Ala

1%

Febina

Bro

Glyw
ABE
Yol
Har

val
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Lys Tyr Mot Mot arg Ala Lew Glu

&

Ile Zer Trg Tvr Law Trp Xas Phe
ead}

Val hsn Sy Trp His Thr Yyr Fhe
35

45

lews I Lew &la ¥Wal Gly Thr lLys
55

il

Yal Lys fro

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 24:

&la His Qia Val als Glu Lys His
T

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 32 aminoacidos

(B) TIPO: aminoacido

Asp Asp Phe
10

Val Val Iis

a5
Trp lle Alas

T Gin Kiz

Wal Ala Iia
-

(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple

(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido

(iii) HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:

(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: Mio

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 24:

Try Ale Val Ala
¥

4]

Wak ¥al Phe Bla Ala Metr Vel
#

14

Lys 4lnm Wal Vel 6

18

Fhe Lou Lew Ley

3¢

#he Ils Pro Phe

4%

Yal 1le Als Gin

&0

Gin Gly &sp Lew

ART
&la
et

Vel

Iai ¥al Hevr Wel Law

1%

Mok Gla Hia Gly Leu His Lys (eu 8ly His Yergp ¥he Gin His Ahrg His

P

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 25:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 32 aminoacidos

(B) TIPO: aminoacido

(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple

(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido

(iii) HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:

(A) ORGANISMO: Arabidopsis thaliana

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: T22146

an

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 25:

Tep Ile Ala Fhe Iie Pro $he Ala Leu led Leu Ala Val Gly Thr Lys
i $ it 1%

Ty 0L MEs WAl The Ala 1o hew Als His 4iu Vel Al Gly Lys Hiz
-3 % ki
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(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 26:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 17 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido

(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple

(D) TOPOLOGIA: lineal
(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido
(iii) HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:
(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: Mio

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 26:

Glu Pro Ser Asn Lys Phe Phe Trp Bhe iﬁ& Avgy Pyro Asp Trp Val Ley

15

1 3

e

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 27:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 17 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido

(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple

(D) TOPOLOGIA: lineal
(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido
(iii) HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:

(A) ORGANISMO: Arabidopsis thaliana

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: T22146

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 27:

Gig Thy Ser Agy Gluy Bis Phe Trp Phe Ser Lys Pro din Xma ¥al Leu
i g

Tye

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 28:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 96 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido

(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple

(D) TOPOLOGIA: lineal
(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido
(iii) HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:

34
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(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare
(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: Mlo
(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 28:

Ber Loys Phe Anp Pl His Lys Py (le Lys Arzg See Wey Gla Asp Asp
j 1% 1%

s

Phe Lyn Val Yal ¥al Gly Ile BSer Low Peo Leu Trep UOly %al Ada Iie
an % 3

Torss TRur Yowe B Lou Asp Tis Rspn Oly Yal Cly Mhe Lesy Ile $Prp Ile
35 41 %

Spy Fhe lie Fro Leu YVal Tle Leu Leu Oys Yal Gly Thr Dys Les Gla
P

59 83 54
(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 29:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 96 aminoacidos
(B) TIPO: aminoécido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido
(iii) HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:
(A) ORGANISMO: Arabidopsis thaliana
(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: N37544
(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 29:

Har Ile Ile HMet Gle Met Ale Leo GEu Ile Gin &sp Aryg Ala Ser Val
(3 e T4 80

Ile Lyes Gly ala Pro Wal Val Glu Fro Ser Ass Lys Fhe Phe Trp Phe
as S 43

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 30:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 45 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido
(iii) HIPOTETICO: No

(vi) FUENTE ORIGINAL.:
(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: Mlo

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 30:

35
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ey Avg Phe Asp Phe Arg Lys Ovr Dle Gln Arg Ser Lew 3lu Lys Asp
i % i¢ 1%

Pre Lew Phr ¥al Val $lu 1ie Zar Pro Val 1le Yep Phe ¥Yal Ala Val
03 i 0

Leuw Fhe Leu Leu The han Ser Tyr Gly Leu Arg Ser Tyo Len Trp e
3% 44 435

Fry

&

Phe Ile Pro Laa Val ¥al Ile Les Ile ¥al Gky Thy Lys Leaw 8lu

50 U 58

Wal The fis The Lys Len 8y Lew Mg flie oin dle Glu Gy Asp wal
65 Rl 75 joiy

wal firg Gly &la Pro Val ¥Yal Sln Pra Gy Aap ey e Phe Trp dhe

#% B 26
(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 31:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 45 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido
(iii) HIPOTETICO: No

(vi) FUENTE ORIGINAL.:
(A) ORGANISMO: Arabidopsis thaliana

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: N37544

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 31:

Hwy Her Thy Bye 00y fle Arg Tep Vel Yal Ala Bhe Pl krg Gin Phe
4 & 54 1%

The Arg fSer Val The Las Vel Asp Tee Lauw The Lew hrg Als diy dhe
p 1] 2% 30

Tie Apn Ala His Leu Ser SGln Asn Ser Lys Fhe Asp Phe

35 a8 4%

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 32:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 86 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido

Ser lys Thr Arg %al Thr Leu Trp lle ¥al Cys Phe Phe Arg Gin Phe
i L L 1%

Pre Giy Ser Val Thr Lys Val aAsp Pyr Leuw Ala Leu Xae His Gly Fhe
fde 25 3¢

le Bet Xla Hie Phe Ale Pro dly Asn Glu Ser arg Phe
1% 45 45

(iti) HIPOTETICO: No

(vi) FUENTE ORIGINAL.:
(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare

(vii) FUENTE INMEDIATA:
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(B) CLON: Mio

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 32:

Sar Ser
i

Fhe ALy

Thr Pro

Ger Val
28

ITle Asm Ala His

Ile Lys Arg Say

&G

Lew Pro
&%

L Trp

Gly vai gly Thr

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 33:

ES 2317 652 T3

iy Iie Arg Trp Vel Val Ala Phe Phe Arg Gln Phe
5 ¢ 8

The Lys Yal Asp Tyr Lee Thy Lew Arg Ala Gly Phe
5 kL

Leu Ser 4ln Amn Ser Lys Phe Asp Phe His Lyes Tyr
40 5

Mot Giu Asp Asp Phe Lys Val val Val iy Iise Ser

55 &0
Gly Yal Als Ile Leu Thr Leu Fhe lew 3sp Ils Aen
H V5 R4
Leu Iie
85

1) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 85 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
©) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido

(iii) HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:

(A) ORGANISMO: Arabidopsis thaliana

(vii) FUENTE INMEDIATA:

(B) CLON: H76041

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 33:

Thr Thy
1

Thi Fro Phe Xaa Fhe ASh Val Qiy Cys Fhe FPhe Arg Gin Fre
10

13

4

Phe Vel Ser ¥al Glu Arg Thr asp Tyr Leu Thr beuw Afg His Gly 2he
A5

28

3

Xan Zer Ala His Leu Ala Pro Gly Arg lass Rhie A8n Phe Gln Arg Py

Tis Lye
54

Pre Val
33

Lo 4y

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 34:

%

R Ser

9 %

tau Giu Asp Asp Phe Lysz Leu wal Val Oly Ile Xaa
5% 60

Lews Trp Ala Ser Phe Vel 1la Phe Leu Ala V&l Glo Xas Trip

3 (] BO

Thr fie ¥al

&%

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 57 aminoacidos

(B) TIPO: aminoa

cido

(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple

(D) TOPOLOGIA

: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido

(iii) HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:

(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare
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(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: Mlo
(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 34:

#et arg Thr Trp Lys Lys Trp Glu Phr Glu Thr Thy Ser Leu Glu Tyr
1 & ¢ 35

Gin Phe Ala Asn Asp Pro Ala Arg Phe Arg Ppe Ihy Hig Gln Thr Ser
] w% a0

Phia Wal Lys Arg Bis leu Oly Lew Ser Ser Thy Pro Gly Tle Aeg Trp
35 44 4%

Val Wal kls Phe Phe Arg Gip phe Phe
£0 1.3

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 35:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 57 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido
(iii) HIPOTETICO: No

(vi) FUENTE ORIGINAL.:
(A) ORGANISMO: Arabidopsis thaliana

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: H76041

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 35:

il Ary Gly Frp Lys Lys Trp Glu Sln Xaa Thr Len Ser asn Asp Tvr
i 5 1% i%

Xan Poe Maa Lle Ssp His Ser Arg Leu hrg Lesw Thre Hig Glu The Ber
24 5 i

Fhe ¥al Arg Giw His Thy Ser PFhe Trp Thr Thr Thy Pro Phe Xas Phe
38 46 33

Asn Wal Gly Cys Phe Phe Arg Gln Fhe
50 5]

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 36:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 19 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido
(iii) HIPOTETICO: No

(vi) FUENTE ORIGINAL.:
(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: Mio

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 36:
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Thr Leuw Phe Leuw Asp ITie Asn Gly Val 8ly The Leu Tle Trp Ile Sar
1 ;

5 3% 1%

Ple I1w Pro

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 37:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 19 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido
(iii) HIPOTETICO: No

(vi) FUENTE ORIGINAL.:
(A) ORGANISMO: Arabidopsis thaliana

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: H76041

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 37:

Sey Loy Leww Phe Asn Xaz Asn Giy Trp Gly Pro Leu Phe TTp Ala Ser
i & 8k i3

Yal Pro #ro

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 38:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 60 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido
(ili) HIPOTETICO: No

(vi) FUENTE ORIGINAL:
(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: Mio

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 38:

Val Ile Thr Ile Als Leu Ser Arg Leo Lys Mat Arg Thy Tep Lys Lys
H 5 16 18

Tep Gle Thy Glu Thr The Ser su Glu Tyr 4in pPhe Alg Aun ABp Prs
26 25 3¢

Ala brg Phe Avg Pbe Thy His Gln Thr Ser Phe Val Lys Arg His Lew
1% 4%

Gly Len Ser Ser Thr Pro Gl Ile Arvg Trp Val Val
142 5% E34

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 39:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 60 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
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(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido
(iii) HIPOTETICO: No

(vi) FUENTE ORIGINAL.:
(A) ORGANISMO: Arabidopsis thaliana

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: T88073
(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 39:

Tie Wal Thy Tyr Als Bhs Oly Lys Iis Lys Mot Arg Thr Trp Lvs Ser
1 5 16 ]

Pr Glu Glu Gluy $he Lys Yhr Lle Gl Tyr Glo Tyr Ssr Asp Asp Pra
i} 2% ao

Giu Arg Frhe Arg Phs Ala Arg Asp Thr Ser Fhe Gy arg Arg His Lou
35 §0 a5

kuen Pl Trp Ser byw Thr &rg Val Thr Lew Tep [le
50 5% &L

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 40:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 45 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido
(ili) HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:
(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: Mio

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 40:

Bap Her Thr Pro Gly Ile Avg Tro Val Val Ala Phe Phe Avg Gin Phe
1 5 piil 15

Phe hrg Ser Val Thr lLys Val Asp Tyr Leu Thr Leu Arg Als @ly Phe
4] 2% 38

Tis Asn hla His Ieu Ser Gin Zan Rer Lys Pha Axp Pha
3% 49 4%

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 41:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 45 aminoacidos
(B) TIPO: aminoécido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido
(iii) HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:
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(A) ORGANISMO: Arabidopsis thaliana

(viil) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: T88073
(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 41:

Fer Lys Thr Arg Val The Les Pep 1le Wal Oys Bhe Phe Rrg Gin Fhe
1 5 19 £5

Phe Gly fHer Wal Thy Liys Wal sap Tyr Leuw Als Lew Xax #is Sly Fhe
iy 33 an

Ile Mer Ala Ris Fhe Als Fro Siy Azn GLu 3ar Arg FPhe
18 44 4%

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 42:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 21 aminoacidos
(B) TIPO: aminoécido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido
(iii) HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:
(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare
(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: Mio
(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 42:

#er Lys Phe Zap Phe His las By $le Los Arg Ser Hel Gla Asp Bap
& ki 10 1%

Phe Lys Y&l Wal Val
i

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 43:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 21 aminoécidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido
(iii) HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:
(A) ORGANISMO: Arabidopsis thaliana

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: T88073

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 43:

Sy Arg Phe Asp Phe drg Lys Tyy Tle Qlo sryg Ser Laou Xsa Xaa Asp
3 % 18 15

Pas Ly The VYal Vel
et

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 44:
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(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 53 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido
(iii) HIPOTETICO: No

(vi) FUENTE ORIGINAL.:
(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: Mio

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 44:

Ser Lye Phe hap Phe His Lye Tyr {le Lyw Arg #er Ren Gl Asp Asp
1 % 10 1%

¥he Lys Val wal wal Gly lle Ser fZou Pro Leu 7rp Gly Wal Ala fie
24 25 36

Leu ThY Leu Fhe Leu ksp Tie Asn Gly Val aly The Les Ile Trp fie
3% 40 45

Swz Phe Zie Fro e
k1

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 45:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 53 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido
(iii) HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:
(A) ORGANISMO: Oryza sativa

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: D24287

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 45:

TRE Arg Phe Asn Phe Aoy bye Tyvr Tie Lys Ary Xas Leu Glu Asp Asp
1 ] 0 15

Phe Lys Thr Yal Val Gy Ile Ser Ala Pro Xew Trp Als Sey Ala Ley
20 28 38

&la fle Met Lev Fre Asn Wal His Gly Typ #is Ass Les Phe Trp Phe
% & 43

Ser Thr Rea Pro Les
54

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 46:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 15 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
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(D) TOPOLOGIA: lineal
(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido
(iiiy HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:
(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: Mio

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 46:

Feo Leu Val Ils Leu Leu Cye ¥al Gy The Lys Law Glu Mey Tie
1 § 10 18

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 47:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 15 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido
(iii) HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:
(A) ORGANISMO: Oryza sativa

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: D24287

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 47:

Fro lan Haw Val Thr Leo Rbe Wl 0y Ty tye Lew oln ala Jle
% k414 %

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 48:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 58 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido
(iii) HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:
(A) ORGANISMO: Hordeum vulgare

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: Mio

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 48:
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Hiz Trp Phe Gin Hin Arg His Lys Lys ala Laa Trp Olu Ala Lew Gin
1 & 434 15

lys Mot Lys hla Glu Leu Met Leu Vel Gly Phe Tle Ser Leu Leuw Loy
i) s 36

Tie Wak The Gln Asp Pee Tis Tle Als Lys Tle Cye Tle Ser 3lu Aep
15 48 45

Ala Als Asp Wal Mer Trp Pro Oy Lys Arg
5 “%

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 49:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 58 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: péptido
(iii) HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:
(A) ORGANISMO: Oryza sativa
(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: D39989
(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 49:

Hig Xas Ser Glu Lys Thy His Arg dan Peo Lou His Lye Als Mer Gla
3 & 18 1%

Lys MWat Lys Glu Glu Het Mer Len Leu Oly Phe Iie Ser Leu Loy Leug
] 53 3g

Ala Ala Thr Ser Arg Ilie 1la Ser Gy Ile Oys Ile Asp Ser Lys Tyr
35 44 %

Tyr BAeon Sexr hsn Fhe Ser Pro Ovs Thy Arg
34 55

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 50:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 382 pares de bases
(B) TIPO: 4cido nucléico
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: ADN (gen6émico)
(iii) HIPOTETICO: No

(vi) FUENTE ORIGINAL.:
(A) ORGANISMO: Arabidopsis thaliana

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: T22145

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 50:
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CRAFTATATR ATGOICGOTC TAGAGGATGA TITCAAAUAAL GTUINIGETA TTACTIUGTA
TOTTESICHTS TOIETCOTOA TOTTIPIHCT SCTAMDGTT AMCGORTGEC ACACATATTY
CPGGETAGLA TEIAPIOCHT MINCTIGET TOTTGORGTE CAMIAARGT TARAGCATAY
HATTOCACAG TTADCICATE AMITIOCACA GAAACRTGTA GUURPTGARG: GAGACDTMIYT
FIFIGARALLY NUARATGRUC ATTTUDITT TARAMMICT CAMATTGETTC TCTACTTUART
DECHTTTTAT COTUTTTOLC AGRANTOCRTT TINABANTGC NITTITINNT TITOGHNTIY

GOGETARNAN AHNGETTICE NC
(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 390 pares de bases
(B) TIPO: 4cido nucléico
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: ADNc
(iiiy HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:
(A) ORGANISMO: Arabidopsis thaliana

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: T22146

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 51:

TRAGTATATG ATOOEOGOTC TRIMGGRTGA TTTCAMRCAN BTRRPTGHIA TIAYTIGGTA
TOTTPEENTL TYIFRIATOA. TOTTITIOOT GUTRARTETT AACGOATEOC ACATATATTT
CTOEATACIA TPPATICCCT TYRETTIGOT TOTTGOTATS CRAACAAAGT TUAAMICATST
WATTROACAG TTAGUTCATE AAGTTRUAGA CRAACATOTA DODATIGAXRC CGROGACTTALT
GIPTGAAMICT CAGRTGMCA TRNOTUOTE. ASUARACTTS ABANTORPCT CTAUTHGATC
CROTPTATOD OOCTICCAMIA ATGCOTITIT BAMEATTONN RITETICCTT NTRRGARNTT

TRRHNENC ARRCGOGRTY NEGAOCTOOG

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 585 pares de bases
(B) TIPO: acido nucléico
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: ADNc
(iii) HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:
(A) ORGANISMO: Arabidopsis thaliana

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: N37544

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 52:

&3

124
3440
304

3sd
183

&3

52:

AGUAAGACGA GAGTOACKROT ATCGOATIVOT TOTTTTTITA GACATTICTT THERTOTGTC 23]

ACCERAAGTIG ATTACTTAGE ACTAMGNCAT GEPPTOATUA TOICHECATTT PEITCLOGGT 130
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AECTEARTPUAR GARTTOGATTYD
ACCETDOTIG AAATURSTOC
FCATNTGCAT TACGITOTTA
STTGGAACARA AGCTTIAAGT
GAPRIGETGA GAGRORCOCT
CROGNTPCRAA TRETITOORT
CPFIRNCCTEG GRNCGGATGA

CATRGEOTTT HOEFPOOUNTY

ES 2317 652 T3

COGCAMPIAT AITCAGASAYT CATTARRIAA ASACTTTAAR
SETPATCIGG TTIGTOOUTE PHCTATICCT STTCACCART
COTCTEETTA COATTCATTC CAUTAGTORT ARTICTARTA
CATAATARCA ABATIGGGTC TAAGGRTOUCM AGHIGARGET
AGTRGTIUAS COTGEPEATG ACUNCTIOTG GTTTRINAKN
ANTOACTING GOOPPPOTAN SOUTGRATIT CARCTTCATN
PRCAMPCCAL HRATHTTOOD CTCRAGRCTN CARGTTIGLG

TPCAGRNTTT NAGTTIGLOT THOOC

249
e Rua]
164
439
44
40

5B5

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 53:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 460 pares de bases

(B) TIPO: acido nucléico

(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple

(D) TOPOLOGIA: lineal
(ii) TIPO DE MOLECULA: ADNc
(iii) HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:

(A) ORGANISMO: Arabidopsis thaliana

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: T88073

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 53:

TRUATIGTEA CTTATGOTTT
CECARRRLGE CRATAOAOTA
GAUACKRTTT PPGGEALIDS
TIEFPEHETT PPErTAGATA
BIERTRTEETY PORTUATE
AAGTATATTS RGAGATCATT
TAPCPETT SPOEECTETG
TSOTROCRTT ATTCRCTREC

COBARRGRTT NAGRTGAGGA COTEEAMITL IWIGEEREGAA

TORIPRPICE RADGATCOMTS BOAGGTTOM PTTIONAGG

BIATCIIART TYUTGGEAGEN REROGAGAGT CACAITNIGA
GIPCTTIGEA TOTETCATCA RAGTTUATIR U7
GORTPPPGOT OCOBEETARCE ARTIARGETT CERTPITOCGH
ACHGHAMGAT TTCAAAKCOG TIITTTGAAS TURGTOQRGET
CTATICONCT POACTARTTC ATATOSHTNG GEINITHUNC

DOAATRTAAA AGTTGGCHEA

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 54:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 476 pares de bases

(B) TIPO: acido nucléico

(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple

(D) TOPOLOGIA: lineal
(i) TIPO DE MOLECULA: ADNc
(iiiy HIPOTETICO: Si
(vi) FUENTE ORIGINAL:

(A) ORGANISMO: Arabidopsis thaliana

(viil) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: H76041
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(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 54:

ATTOSTOGAT COMMAMAGTS OUASCANGAY AUATIATUTA ATCASTATHA OTTPHITATT &1
CGRICAPPCRA GACTTAGHOT CACTCATGRG ACTIUPRTIG THAGAGALDR UAIAAGTIRNR i
TEUACKBCRD CROUTTTITH CTTTAACGETC GGATECTTOT TTARMIAGTY OTTTGTATOT A
GTRGAMAGRR TCQACTAITT JACTOTOCUC CRTGEATTUR MITUTGODNIA TTIRENTONN PE34
GIRARGRAAGT TUAACTICCA SRAGATHTATC ARANGATUTC TUUAGREATER PUTOCAMITTS dad
CPAFPTEEAL TRAGHOUAPT TOPTIGHERA PO POEGETGRD TS AR TGN EQ
TRATRHEHITGNE GUACTATTUT TTIGREONTD DOOONTT RTROTORNAR WY 4z
TORGICRKRE TTDAADIGNAT TTHGGEACAN DETAIAL TOUTOEICNT STHNIG ¥

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 55:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 400 pares de bases
(B) TIPO: 4cido nucléico
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal
(ii) TIPO DE MOLECULA: ADNc
(iii) HIPOTETICO: No
(vi) FUENTE ORIGINAL:
(A) ORGANISMO: Oryza sativa
(vii) FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: D24287
(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 55:

POHTWITTEN TTTTOGNNIH CHTCUACODC THMRETROTC NANURCRTIN HEETTATON &g
THTTITTHT. ROWTRTOOCH MOACOACONY NOGACGOOCH TOAMIINHGL CUNNNIDIOR 129
ROOOTGOLCR CPENOGTONS RGRODTSCOT POHOATTIGE COGORCRGGE DPRCANTIGD 18D
TECTCALTTT ATCTOTACGG GACTASETTIC AATTTTOGRRR RATACRTOAN AMABERIACTG 249
CAGGRCGRTT TTARGALNIT TOTIGICATY ASPGUACICH TIISSETIM IGUEP PG AoQ
ATTRATGETCT TOMATGTTCA TGEATQGCAT AACTIGTIOT GOTTUTCTAC MTROICCTT 380
GITHETAACT TTAQCAGTTG GARCAARMGDT CUAGGCTATA 400

(2) INFORMACION PARA EL NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 56:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 325 pares de bases
(B) TIPO: 4cido nucléico
(C) DISPOSICION EN HEBRAS: simple
(D) TOPOLOGIA: lineal

(ii) TIPO DE MOLECULA: ADNc
(iii) HIPOTETICO: No

(vi) FUENTE ORIGINAL.:
(A) ORGANISMO: Oryza sativa

(vii) FUENTE INMEDIATA:
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(B) CLON: D24131

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: NUMERO DE IDENTIFICACION DE LA SECUENCIA: 56:

CREROTELCT
TERATPOPOE
NTRROTTOTT
PECRFHITRT

GARTGLDRET

CRCP IR
GRANTACKRTC
CTTATERECT
TTOGTTOTCT
AAPDGCANDG

GETCARITEN

ES 2317 652 T3

CACTCATTICA TTGOTGUTUA TITATITCTE GGGRITAGHT
ABARGGTOAD TOGABGATGR TUTTRAGATA TTTHTIGECA
TOTROOTIGE CUOATTATOCT DPTHRATGTT CATGREATGOC
ACRRTUODCD PIGYARTAAD TIUASCARTT GRARCAKRGC
ATHRCTRTTS AANTTRRAGE GROGCNTACK SUARTICAME

GTGAT
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