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Resumen y palabras clave

|.- RESUMEN Y PALABRAS CLAVE

Hemos iniciado la caracterizacion de tres estirpes de Arabidopsis thaliana que
pertenecen a la coleccién de mutantes foliares del laboratorio de J.L. Micol, en el que se
estd llevando a cabo una diseccién genética del desarrollo de las hojas de las plantas. Las
hojas de los mutantes denticulata (den) son apuntadas y con margen dentado, rasgos que
les hacen candidatos a estar alterados en algun gen implicado en procesos necesarios
para la proliferaciéon y/o la diferenciacion celular.

Como paso preliminar a la caracterizacion funcional de los genes a estudio, se
determind antes del inicio de este trabajo su posicion de mapa mediante analisis del
ligamiento a marcadores moleculares, estableciéndose intervalos candidatos a contener
cada una de las mutaciones den. Hemos identificado todas las mutaciones presentes en
dichos intervalos mediante secuenciacion masiva en un secuenciador lon Proton de Life
Technologies, eligiendo los tres genes candidatos mas verosimiles a ser DEN3, DEN10 y
DEN15; para confirmar que causan el fenotipo de nuestro interés, hemos obtenido alelos
insercionales y de dominio publico de estos genes, que han sido genotipados mediante
PCR a fin de seleccionar plantas homocigéticas que se usardn mas adelante en pruebas
de complementacion.

Palabras clave: Arabidopsis, mutantes foliares, secuenciacion masiva, lineas de
ADN-T, clonacion posicional, cartografia mediante secuenciacion.

In this work, we initiated the genetic characterization of three Arabidopsis thaliana
mutants belonging to the leaf mutant collection of the laboratory of J.L. Micol, where a
genetic dissection of plant leaf development is being carried out. The denticulata mutants
exhibit pointed and dentate leaves, traits that make them candidates to be altered in genes
required for cell proliferation and/or differentiation.

As a preliminary step to the functional characterization of the genes under study,
their map positions were determined by linkage to molecular markers, establishing
candidate intervals for each mutation. We identified all the mutations present in every
candidate interval by sequencing in a Life Technologies lon Proton massive sequencer, and
selected the most likely candidates for the DEN3, DEN10 and DEN15 genes. To confirm
that these genes cause the mutant phenotypes of interest, T-DNA insertional lines were
obtained and genotyped by PCR in order to select homozygous plants to be used for
complementation tests.

Keywords: Arabidopsis, leaf mutants, massive sequencing, T-DNA lines, positional

cloning, mapping by sequencing.
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