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Resumen

Abstract

El gen NPR1, denominado también NIM1 (non-
inducible immunity 1), codifica una proteína invo-
lucrada en Resistencia Sistémica Adquirida (SAR), 
resistencia de amplio espectro, en plantas que so-
breexpresan una batería de genes (PR) relaciona-
das a patogénesis. NPR1 es un regulador en la ruta 
de transducción de señales que inducen el SAR. 
Investigaciones respecto al secuenciamiento de re-
giones de este gen en cultivo de palto son nulos. 
Por tal motivo, se identificó una secuencia parcial 
del gen NPR1 de Persea americana var hass “pal-
to”. Para el efecto, se extrajo el ADN de hojas tier-
nas de 43 individuos, se determinó la calidad de 
éste mediante espectrofotometría y electroforesis, 
se realizó la amplificación del ADN utilizando el jue-
go de primers NPR1-R1, NPR1-L2 y 18S, se se-
cuenciaron los fragmentos amplificados y finalmen-
te se comparó con la de otras especies mediante el 
análisis en BLAST. Los resultados mostraron una 

calidad del ADN comprendida entre un valor de 1.4 
y 2.6 (A260/A280), siendo 25 muestras las que pre-
sentaron valores comprendidos en el rango óptimo 
de 1.7 a 2.0 con bandas electroforéticas definidas. 
Con respecto a la amplificación del ADN por PCR, 
se observó amplificación en 31 muestras  y 12 no 
amplificaron. La ausencia de amplificación proba-
blemente sería por lisis ineficiente debido a la ele-
vada concentración de polisacáridos en la muestra 
o por posibles alteraciones en la secuencia nucleo-
tídica en la región de anillamiento de los primers. 
En referencia al secuenciamiento, se logró determi-
nar una región parcial del gen NPR1 constituída por 
420 pb con 100% de similitud con especies vegeta-
les de importancia económica.

Palabras clave: Persea americana var. Hass, gen 
NPR1, región parcial.

The NPR1 gene, also called NIM1 (non-inducible 
immunity1), encodes a protein involved in Systemic 
acquired resistance (SAR) as a broad-spectrum re-
sistance in plants and which is associated with the 
upregulation of a battery of pathogenesis-related 
(PR) genes. NPR1 is a key regulator in the signal 
transduction pathway that leads to SAR. Molecular 
researches in sequencing of NPR1 gen on avocado 
are null. In this survey a partial sequence of NPR1 
gen from Persea americana “avocado” var Hass 
was identified. DNA from young leaves of 43 plant 
individuals was extracted and its quality was per-
formed by optical spectrophotometer and horizontal 
agarose gel electrophoresis. In addition, DNA ampli-

fication using NPR1-R1, L2 and 18S-NPR1 primers 
was sequenced and the sequenced fragments were 
compared by BLAST analysis. Results showed that 
DNA quality values were comprised between 1.4 
and 2.6 (A260/A280) from which 25 samples had 
optimal DNA quality values ranging from 1.7 to 2.0 
by contrasting with conspicuous electrophoresis 
bands. Gene amplification was observed in 31 sam-
ples and no amplification in 12. Absence of ampli-
fication is probably due to inefficient cell lysis and 
increased concentrations of polysaccharides in the 
plant samples, although alterations concerning nu-
cleotide sequences in regions of primers annealing 
is not discarding. A partial region of NPR1 gene of 
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420 pb and 100% of similarity with other plants spe-
cies was determined.

Keywords: Persea americana var. Hass, NPR1 
gene, gene partial region

I. INTRODUCCIÓN

Persea americana pertenece a la familia Lauráceas, 
que comprende más de 50 géneros, originada en Mé-
xico, se extendió hasta Venezuela, Ecuador y Perú1, 

2. El palto posee valiosas propiedades alimenticias3 
y en el Perú, ha experimentado un gran crecimiento, 
ya que el año 2010 se produjeron 148,900 tn de los 
cuales 59,4 mil tn se exportaron, convirtiéndose en 
uno de los cultivos de importancia económica4. 

Existen diversas variedades de palto, siendo la más 
importante la variedad  Hass, por su buena  calidad  
frente a otras variedades5. Sin embargo, existen li-
mitaciones en la producción, generada por diversos 
factores tanto bióticos como abióticos. Frente a tales 
factores se recurre a prácticas de manejo químico, 
cultural y biológico; sin embargo, estos controles no 
han sido tan efectivos, por lo que se busca contra-
rrestar las enfermedades utilizando estrategias que 
no dañen al medio ambiente y minimicen el control 
químico6.

El ADN es la molécula central, dirige la mayor parte 
de las actividades fundamentales de la célula; para 
su aislamiento y purificación es fundamental contar 
con métodos adecuados que permitan la obtención 
de ADN de excelente calidad7. Las técnicas molecu-
lares, tal como la PCR constituyen herramientas que 
permiten establecer las relaciones filogenéticas8, la 
identificación de especies9, búsqueda o creación de 
variedades resistentes, identificación de secuencias 
génicas involucradas con la resistencia, para poste-
rior selección de individuos resistentes10.La resisten-
cia es la capacidad para impedir o retrasar el desa-
rrollo de un patógeno, dependiendo de la presencia 
de barreras y la respuesta activa que induce el pa-
tógeno11, por lo que su reconocimiento es el paso 
inicial en cualquier interacción directa planta-mi-
croorganismo. Por ello, la resistencia genética es la 
herramienta que puede encontrar el hombre para la 
protección de sus cultivos, debido a que se pueden 
obtener variedades mejoradas que presenten resis-
tencia más duradera12. Cada planta contiene cientos 
de genes R (resistencia) específicos para patóge-
nos. En la década actual, se han podido clonar alre-
dedor de 40 genes R en plantas, utilizando técnicas 
de clonamiento posicional, mutagénesis y mediante 
amplificación por PCR de dominios conservados. Di-
chos genes, codifican proteínas R que presentan alta 
variabilidad en su especificidad, lo que ha permitido 
a las plantas defenderse frente a la aparición de nue-
vas razas de patógenos13. 
Los fitopatógenos provocan daños económicos en 

los cultivos a nivel mundial. Por eso, se ha puesto 
énfasis a la investigación centrada en la capacidad 
innata de la planta de resistir la invasión por patóge-
nos14. La capacidad defensiva es dada por un elicitor 
específico, por el cual las defensas de la planta son 
activadas. Las dos formas de resistencia son la re-
sistencia sistémica adquirida (SAR) y la resistencia 
sistémica inducida (SIR), las cuales se diferencian en 
la naturaleza del elicitor y las rutas de regulación15, 16. 

La identificación de genes reguladores para defensa 
en plantas, generó evidencia de que estas usan va-
rios mecanismos de defensa para evadir diferentes 
patógenos. Estos mecanismos son caracterizados 
por las moléculas de señalización 17. El  SAR es una 
respuesta de defensa duradera que se induce por 
infecciones localizadas y que le otorga protección a 
las plantas contra un amplio espectro de patógenos. 
El gen NPR1 (non-expressor of PR1) desempeña un 
papel fundamental en este tipo de resistencia, con-
trola la expresión de genes que codifican a las PR 
, responde al Ácido salicílico (AS) y al ataque por 
patógenos, las plantas de algodón que contienen 
este gen resultan resistentes a cuatro enfermeda-
des fúngicas causadas por los hongos Verticillium 
dahliae, Fusarium oxysporum f. sp. vasinfectum, 
Rhizoctonia solani, y Alternaria alternata, así como 
al nematodo Rotylenchulus reniformis18. La proteína 
NPR1 se localiza en el citoplasma, estabilizada por 
puentes disulfuro, teniendo que ser activada por el 
AS. El NPR1 se disocia a un estado monomérico al 
reducirse los puentes disulfuro19,20  y es transportado 
al núcleo donde interacciona con factores de trans-
cripción de la familia TGA /OBF  bZIP, estos factores 
de transcripción se unen específicamente a elemen-
tos CIS presentes en los promotores de genes PR-1 
en respuesta al AS21,22,23.

 Los factores bZIP participan en procesos relaciona-
dos con el desarrollo, procesos fisiológicos, anaero-
biosis, el ataque de patógenos, la desecación o las fi-
tohormonas24.El NPR1, también llamado NIM1 (non-
inducible immunity1) es un gen que codifica para 
una proteína de 65 Kd que contiene repeticiones de 
ankyrina, por lo que se ha propuesto que NPR1 in-
teractuaría a través de estas repeticiones. Los facto-
res TGA estarían reconociendo la secuencia TGACG 
presente en el promotor de genes de defensa como  
las PR y glutatión-S-transferasa (GST). Mutantes de 
NPR1 en que se ha eliminado el dominio ankyrina, 
pierden la capacidad de unir algunos TGA,  por eso 
los mutantes NPR1 de Arabidopsis son más suscep-
tibles y algunos no son capaces de activar la expre-
sión de genes de defensa PR. 

Utilizando silenciamiento génico postranscripcio-
nal, mediado por virus (VIGS), se determinó que el 
NPR1 es un factor esencial para la ruta de defensa 
mediada por el receptor N en tabacos resistentes al 
virus del mosaico tabaco,  la sobreexpresión del gen 
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NPR1, bajo un promotor constitutivo (35S del CaMV) aumenta la resistencia a varios patógenos bacte-
rianos.25,26,27. Las PR se acumulan en las células durante y después de una infección siendo resistentes 
a las proteasas. Algunas de las PR poseen actividades tal como de β-1,3-glucanasas (PR-2) y quitinasas 
(PR-3), su alta expresión tiene una función importante en la defensa contra patógenos que contienen 
β-1,3 glucano y quitina28, 29. Se ha demostrado que la sobreexpresión de NPR1 en arroz confiere una 
mayor resistencia frente a la bacteria Xanthomonas oryzae pv.oryzae30.  El estudio de la expresión del 
gen NPR1 puede conducir a la identificación de nuevos componentes y mecanismos importantes para la 
activación de la respuesta de defensa de la planta31. Por lo tanto, existiendo genes como el NPR1, que 
aún cuando sus productos no poseen una actividad antibiótica directa, codifican para proteínas que par-
ticipan en la señalización de la respuesta defensiva, regulando etapas de la cascada de señalización32,33; 
habiendo sido identificado en diferentes especies vegetales, tales como Capsicum annum34, Ipomoea 
batatas35, Musa acuminata 36, Nicotiana glutinosa37, Oriza sativa38, Populus trichocarpa39; excepto en 
Persea americana var hass “palto”, por lo que se identificó una secuencia parcial del gen NPR1 en Per-
sea americana var hass “palto”, lo que en el futuro facilitará la búsqueda de ejemplares genéticamente 
resistentes  a patógenos.

II. MATERIAL Y MÉTODOS

1.	 MATERIAL BIOLÓGICO: Correspondió a hojas tiernas de Persea americana var hass “palto”, 
que fueron recolectados mediante un muestreo aleatorizado simple del fundo Fruzol de la Em-
presa Agroindustrial Camposol, ubicado en Virú.

2.	 MÉTODOS Y TÉCNICAS

Diseño de primers degenerados: Se realizó tomando en cuenta las secuencias de los genes de inte-

rés NPR1 publicados en la base de datos del National Center for Biotechnology Information (NCBI) 40 

de diferentes especies como musa acuminata, ipomoea batatas, capsicum annum, nicotiana glutinosa, 

oriza sativa, populus trichocarpa; luego las secuencias se guardaron en formato fasta, para realizar un 
alineamiento múltiple de éstas en el programa mega 5, posteriormente se identificó las  regiones alta-

mente conservadas, las que se llevaron al programa primer 341.

Tabla N°1. Iniciadores diseñados mediante el programa primer 3 para amplificar 
una secuencia parcial del gen NPR1 en Persea americana var hass “palto”.

Extracción de ADN de hojas de Persea americana var hass “palto”: El ADN fue extraído de hojas 
tiernas  siguiendo el protocolo de extracción de ADN genómico a pequeña escala (CIP 1997, modifica-
do), para lo cual, se colocó en un mortero agregándole  nitrógeno líquido y macerándose; luego fueron 
colocados en un microtubo y se agregó 750 µl Buffer de extracción CTAB 2X; y 2µl de β-mercaptoetanol 
luego, se incubó a 65°C durante 1 hora. Se agregó 700 µl de una solución de cloroformo: alcohol isoa-
mílico (24:1) y se centrifugó a 14000 rpm durante 15 min. Se transfirió el sobrenadante a un nuevo mi-
crotubo agregándose 75µl CTAB 10X. Se agregó 700 µl de cloroformo alcohol isoamílico, se centrifugó 
a 14000 rpm durante 15 min, se transfirió el sobrenadante a un nuevo microtubo; luego se agregó 500 
µl de isopropanol y se incubó a -20°C durante 1 hora. Se decantó el isopropanol. El ADN fue precipitado 
con 400 µl de etanol al 70%, se volvió a centrifugar, se eliminó el etanol, se secó el pellet y el ADN fue 
resuspendido en 50 µl de buffer TE (10:1) y fue tratado con 1 µl de ARNasa e Incubado a 37°C en un 
termostato durante 1 hora. 

Determinación de la calidad y cuantificación del ADN de Persea americana var hass “palto”
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Cuantificación de ADN total: Se realizó mediante el espectrofotómetro con el cual se transfirió 2µl de 
ADN a un microtubo y se añadió 98 µl de T.E, luego se agregó 100 µl de T.E como una solución blanco 
a una de las celdas del espectrofotómetro y 100 µl de la muestra a la otra celda y así se determinó la 
absorbancia de cada muestra.

Electroforesis de ADN en gel de agarosa

Preparación de Gel Agarosa 1%: Se pesó 1.2gr de agarosa en una balanza analítica y luego fueron 
diluidos en 120 ml de TAE. Se llevó al microondas por 1.5 minutos. Se dejó enfriar 20 minutos a T° am-
biente. Se agregó 6µl de bromuro de etidio, se homogenizó y se virtió el contenido en un molde. Se dejó  
solidificar por 30 minutos aproximadamente.

Visualización de bandas electroforéticas: Se tomó 5 µl de ADN genómico y 1µl de 6X DNA Loading- 
Dye, luego se cargó al gel de agarosa. El corrido electroforético se realizó en cámaras horizontales a 
80V durante 30 minutos, se utilizó como tampón de corrida una solución TAE 1X, y se observó en el 
transiluminador.

Amplificación de la secuencia parcial del gen NPR1 de Persea americana var hass “palto” por 
reacción en cadena de la polimerasa (PCR): Se utilizaron primers degenerados NPR1-R1; NPR1-L2; 
se trabajó en un volumen de 50 μl para cada reacción. Este consistió en mezclar 5 μl de PCR buffer 
[10X/μl ], 6 μl de MgCl2 [ 25 mM/μl ],1 μl de dNTPs mix  [10 mM/μl ], 1 μl de primer forward [ 30 pM/μl 
],1 μl de primer reverse [ 30 pM/μl 34.75 μl de agua ultra pura, 0.25 μl de taq DNA polimerasa [ 5 U/μl ] y 
1μl de ADN; en efecto, se siguió el mismo procedimiento para 18S (control interno), control negativo. La 
amplificación se realizó en un termociclador y las condiciones del programa fueron 95 °C por 5 minutos 
seguido de 40 ciclos de 95°C por 40 segundos, 58°C por 45 segundos, 72°C por 45 segundos seguido 
de una extensión de 72°C por 9 minutos, finalmente a 4°C.

Electroforesis de la secuencia parcial del gen NPR1: Se realizó en un gel de agarosa al 1,5% en 
un buffer TAE 1X corrido  a 80 voltios durante 45 minutos. Se utilizó marcador de peso molecular (100 
pb) al igual que controles positivos (18S) y negativos. Estos geles fueron visualizados en un transilu-

minador de luz UV y documentados mediante un fotodocumentador Biorad® Modelo Universal Hood I

Preparación de la muestra para la secuenciación: Los productos obtenidos de la amplificación fue-
ron diluidos en agua ultrapura a una concentración de 1/10, 1/6; luego, fueron enviados para el se-
cuenciamiento respectivo, a la compañía Macrogen Corp, en Maryland, E.U.A. Los resultados fueron 
remitidos vía correo electrónico en formato pdf. La lectura y análisis de las secuencias se realizaron con 
los programas Blast Nucleotide and National Center for Biotechnology Information (NCBI) disponible en 
http://www.blast.ncbi.nlm.nih.gov/ 

III. RESULTADOS Y DISCUSIÓN

Tabla N°2: Valores de  pureza de ADN extraídas de hojas de Persea 
americana var hass “palto” obtenidos por  espectrofotometría expresa-

das en la razón de  absorbancia 260/280
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Los resultados obtenidos realizados a cada una de las muestras de ADN extraída se 
muestran en la tabla 2, donde la calidad del ADN estuvo comprendida entre un valor 1.4 
y 2.6 (A260/A280). Siendo los individuos 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 24, 25, 26, 27, 28, 29, 
30, 31. 32, 33, 34, 37, 38, 39, 40, 41, 42 y 43 los que presentaron valores comprendidos 
en el rango óptimo de 1.7 a 2.0, lo que reflejaría el buen estado de pureza del ADN, libre 
de contaminantes celulares43. Pero los  individuos 1, 2, 3, 4, 7,8, 9, 10, 19, 20, 21, 23 
y 35 presentan  valores superiores a 2.0, lo que significaría que hay ARN disperso; en 
tanto las muestras de los individuos 5, 6, 18 y 22 presentan valores inferiores a 1.7; lo 

que indicaría, contaminación con proteínas, fracciones de membranas o fenol.

Figura N°1: Calidad de ADN extraído de hojas Persea americana var hass “palto” de 43 
muestras mediante la técnica de electroforesis en de gel agarosa al 1%. C.E= control 

de extracción

Identificación de una secuencia parcial del gen NPR1 en Persea americana var hass “palto”
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Se observa el patrón de bandas de ADN de 43 muestras de hojas de Persea americana var 
hass “palto” separados por electroforesis, en donde se muestran bandas definidas, con ausen-

cia de degradación,  en los individuos 1, 11, 13, 14, 24, 25, 27, 29, 30, 31, 38, 39, 40, 41, 42 y 
43; así también, bandas tenues de los individuos 2,3,4, 7, 8, 9, 10, 12, 15, 16, 26, 28, 32, 33, 34, 
35, 36 y ausencia de bandas en los individuos5, 6 , 17, 18, 19, 20, 21, 22, 23 y 37. Las  bandas 

electroforéticas de ADN con mayor intensidad así como los tenues, está directamente relacio-

nado con la calidad, pues, a mayor tamaño de banda y definición en el gel, entonces la calidad 
del ADN extraído es mayor; bandas de tamaño pequeño y difuminadas en el gel indican mala 
calidad del ADN y un alto grado de degradación44; lo que se debería a factores que afectan la 

calidad del ADN como las variaciones del ph, temperatura, actividades nucleasas, errores en 

la etapa de lisis y en la remoción de contaminantes45,46; es por ello, que diversos autores han 

resaltado la importancia de la selección de un método adecuado de extracción del ADN para 

obtener resultados confiables 47. 

Figura N°2: Amplificación de ADN por PCR con el primer NPR1-R1 , NPR1-L2 y el control inter-
no 18S en un gel de agarosa al 1.5% , MP (marcador de peso molecular 100pb), C.E (control 

de extracción ), C.N ( control negativo) .
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Se muestran las bandas electroforéticas de la amplificación del ADN  por PCR obtenidas con 
los juegos de primers NPR1-R1, NPR1-L2 y 18S  donde se observa que hubo amplificación del 
ADN de 31 individuos, de los cuales los individuos 1, 3, 4, 7, 9, 10, 24, 28, 35 y 36 mostraron 
bandas tenues. También se observó que no amplificó ninguno de los controles negativos. El 
tamaño de los fragmentos obtenidos estuvo en el rango de 355 y 450 pb. La amplificación de 
la secuencia parcial del gen NPR1 en Persea americana var hass “palto” está determinado por 

factores como la temperatura de hibridación y el número de ciclos.  A elevadas temperaturas 
se disminuye la estabilidad de la hibridación entre el ADN molde y el primer; en cambio, a ba-

jas temperaturas, ambas moléculas se alinean de manera más estable, pero permite hibridar 

secuencias que no sean complementarias, lo que proporcionará amplificaciones inespecífi-

cas.48. En consecuencia, para evitar resultados negativos debido a inhibiciones de la reacción 
de amplificación o degradación de la muestra, se introduce un juego de primers18S que es el 
gen de la unidad ribosomal 18S que amplifica una región de ADN que está presente en todos 
los individuos49. También se emplean controles negativos, como el control de extracción, que 
permite evaluar eficiencia en la extracción de ADN y el control de PCR, que, en este estudio, 
muestra ausencia de bandas en el gel de agarosa, lo que indica la ausencia de contamina-

ción50. En la amplificación del ADN por PCR con el juego de primers NPR1-R1, NPR1-L2, 
mostrado en la figura 2, se observa que las muestras de los individuos 1, 3, 4, 7, 9, 10, 28, 35 
y 36 presentan una amplificación disminuida evidenciado por bandas electroforéticas tenues, 
esto se debería a diversos factores como a la baja estabilidad del ADN, lisis insuficiente de los 
tejidos, desnaturalización del ADN polimerasa o quelación de los iones magnesio requeridos 
en la reacción51. Por otro lado, están los contaminantes procedentes del propio proceso de 

extracción de ADN que pueden llegar a inhibir las reacciones de PCR.

De otro lado, las bandas electroforéticas bien definidas, con mayor grosor e intensidad de las 
muestras de los individuos 11, 12, 13, 14, 15, 16, 24, 25, 26, 27, 29, 31, 32, 33, 34, 38, 39, 40, 
41, 42 y 43 (figura 2) evidencian  una buena amplificación del ADN la que está relacionada a 
condiciones adecuadas de los componentes del master mix y a una buena extracción de ADN. 

Es por ello que la calidad y cantidad de ADN son condiciones indispensables para garantizar la 
correcta amplificación de la secuencia parcial del gen NPR152. La no amplificación del ADN de 
los individuos 5, 6, 17,18, 19, 20, 21, 22, 23, y 37 que se evidencia por la ausencia de bandas 

electroforéticas (figura 2) se debería a la falta de material genético por errores en el proceso 
de la extracción de ADN (figura 1) como es una probable lisis ineficiente debido a la elevada 
concentración de polisacáridos de la muestra53.La no amplificación del ADN de los individuos 
2, 8 y 30 que se evidencia por la ausencia de bandas electroforéticas (figura 2), a pesar de 
tener material genético (figura 1), probablemente se debería a alteraciones de la secuencia 
nucleotídica en la región flanqueada por los primers usados en la identificación de la secuen-

cia parcial del gen NPR1, lo que conllevaría a la ausencia de anillamiento específico con una 
consecuente ausencia de amplificación de ADN. Estas alteraciones o mutaciones afectarían 
a la capacidad inherente de la planta a la resistencia a patógenos, tal como se demostró en 

Arabidopsis en el que se identificó ungen NPR1 mutante incapaz de activar la expresión de 
genes de defensa PR haciendo a las plantas más susceptibles a patógenos2

Identificación de una secuencia parcial del gen NPR1 en Persea americana var hass “palto”
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Figura N°3: Secuencia parcial del gen NPR1 en Persea ameri-
cana var hass  “palto” constituido de 420 pb

Figura N°4: Similitud de la secuencia  parcial del gen NPR1 de Persea americana var 
hass  “palto” con los genes NPR1 de diferentes especies de plantas mediante el análisis 

del programa Bioinformático BLAST.                         

La secuenciación de los productos de PCR tiene por objetivo identificar diferencias en la cadena 
de oligonucleótidos que permita distinguir la especie en estudio, lo que requiere la utilización de 
programas bioinformáticos, necesarios para la secuenciación de los fragmentos generados por el 

juego de primers NPR1-R1, NPR1-L2 considerados en este estudio. Dicha secuenciación permitió 

identificar la secuencia parcial del gen NPR1 en Persea americana var hass “palto” , la que se 

encuentra constituída por 420 pb(figura 3) y que comparativamente es menor al tamaño comple-

tamente secuenciados de genes NPR1 en Vitis vinífera (1989 pb)54, Brachipodium tabacum (1752 

pb)55, Nicotiana tabacum (2027 pb)56, Nicotiana glutinosa (1935 pb)37, Nicotiana attenuata (1767 
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pb)57, Capsicum annum (2191 pb)34, Theobroma cacao (4880 pb)58 y Oriza sativa (4279 pb)38. Cuando se 

comparó esta secuencia parcial del gen NPR1 en Persea americana var hass “palto” con secuencias de 

otras especies, mediante el programa bioinformático BLAST, se observó la similitud en un 100% con Vitis 

vinífera, Brachipodium tabacum, Nicotiana tabacum, Capsicum annum, Nicotiana glutinosa, Carica papa-

ya, Theobroma cacao, Oriza sativa (figura 4), Por lo tanto las bandas (amplicones) observados realmente 
correspondieron a la secuencia parcial del gen NPR159.

IV. CONCLUSIONES

La secuencia parcial del gen NPR1 de Persea americana var hass “palto” consta de 420 pb utilizando el 
juego primers NPR1-R1, NPR1- L2.

La secuencia parcial del gen NPR1 de Persea americana var hass “palto” muestra similitud con los genes 

NPR1 de diferentes especies vegetales
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