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DESCRIPCION
Plantas que tienen produccion incrementada y un método para elaborar las mismas.

La presente invencion se relaciona de manera general con el campo de la biologia molecular y se relaciona con un
método para incrementar la produccion de semillas de plantas con relacion a plantas tipo natural correspondientes.
mas especificamente, la presente invencién se relaciona con un método para incrementar la produccion de semillas
de plantas que comprende transformar una planta con un acido nucleico que codifica un polipéptido ciclina D3
(CYCD3) bajo el control de un promotor especifico para endosperma. La presente invencion también se relaciona
con plantas que comprenden un acido nucleico aislado que codifica un polipéptido CYCD3 bajo el control de un
promotor especifico para endosperma, cuyas plantas tienen produccion de semilla incrementada con relacion a
plantas tipo natural correspondientes. La invencion también proporciona construcciones utiles en los métodos de la
invencion.

La poblacién mundial adn incrementada y la disminucion de la oferta de tierra arable disponible para la investigacion
de combustibles agricolas hacia la mejora de la eficiencia de la agricultura. Los medios convencionales para el
cultivo y las mejoras horticolas utilizan técnicas de siembra selectivas para identificar plantas que tienen
caracteristicas deseables. Sin embargo, tales técnicas de siembra selectiva tienen varias desventajas, a saber que
estas técnicas son tipicamente de trabajo intenso y resultan en plantas que frecuentemente contienen componentes
genéticos heterogéneos que no siempre resultan en el rasgo deseable que se pasa desde las plantas progenitoras.
Los avances en la biologia molecular han permitido a la humanidad modificar el germoplasma de animales y plantas.
La ingenieria genética de plantas entra en el aislamiento y manipulacion del material genético (tipicamente en la
forma de ADN o ARN) y la introduccion posterior de ese material genético dentro de una planta. Tal tecnologia tiene
la capacidad de suministrar cultivos o plantas que tienen varios rasgos horticolas, agronémicos o econémicos
mejorados.

Un rasgo de interés econdmico particular es la produccién. La produccion se define normalmente como la medicion
producida de valor econdémico de un cultivo y se puede definir en términos de cantidad y/o calidad. La produccion
depende directamente de varios factores, por ejemplo, el nUmero y tamafio de los 6rganos, arquitectura de la planta
(por ejemplo, el niumero de ramas), produccion de semilla y mas. El desarrollo de la raiz, la captacion de nutrientes
la tolerancia a la tensién también son factores importantes para determinar la produccion. Optimizar uno de los
factores mencionados anteriormente puede por lo tanto contribuir a incrementar la produccion de cultivo.

Un rasgo de interés econdmico particular es la produccién de semilla. Las semillas de planta son una fuente
importante de nutricion humana y animal. Los cultivos tal como, maiz, arroz, trigo, canola y soya representan la
mitad de la captacion caldrica humana total, a través del consumo directo de las semillas en si mismas o a través del
consumo de productos alimenticios que surgen en semillas procesadas.

Ellos también son una fuente de azlcares, aceites y muchos tipos de metabolitos utilizados en los procesos
industriales. Las semillas contienen un embridn, la fuente de nuevos brotes y raices después de germinacion, y una
endosperma, la fuente de nutrientes para el crecimiento del embrion, durante la germinacién y el crecimiento
temprano de semillas. El desarrollo de una semilla involucra muchos genes, y requiere la transferencia de
metabolitos de raices, hojas y tallos en la semilla que crece. La endosperma, en particular, asimila los precursores
metabdlicos de polimeros de carbohidrato, aceite y proteinas y los sintetiza en macromoléculas de almacenamiento
para llenar el grano.

La capacidad para incrementar la producciéon de semilla, a través de alterar los rasgos relacionados con la semilla,
tal como numero de semillas, biomasa de semilla, desarrollo de la semilla, relleno de la semilla o cualquier otro rasgo
relacionado con la semilla, o al incrementar el nimero y tamafio de los 6rganos de planta, o al influenciar la
arquitectura de la planta (por ejemplo, el numero de ramas), desarrollo de la raiz, captaciéon de nutrientes o
tolerancia a la tensién, tendria muchas aplicaciones en la agricultura, y aun muchos usos no agricolas, tal como en
la produccién biotecnoldgica de sustancias tal como farmacéuticos, anticuerpos o vacunas.

Una de las formas en las que la produccion de la planta se puede incrementar es al alterar los mecanismos de
crecimiento inherentes de una planta. Los mecanismos de crecimiento inherentes de una planta residen en una
secuencia altamente ordenada de eventos conocidos colectivamente como el ’ciclo celular’. La progresion a través
del ciclo celular es fundamental para el crecimiento y desarrollo de todos los organismos multicelulares y es crucial
para la proliferacion celular. Los componentes principales del ciclo celular son altamente conservados en levadura,
mamiferos, y plantas. El ciclo celular se divide tipicamente en las siguientes fases secuenciales: GO - G1 - S - G2 [}
M. La replicacién de ADN o sintesis generalmente tiene lugar durante la fase S ("S" es para la sintesis de ADN) y la
segregacion mitética de los cromosomas ocurre durante la fase M (la "M" es para mitosis), con fases gap
intervinientes, G1 (durante células que crecen antes de la replicacion de ADN) y G2 (un periodo después de la
replicacién de ADN durante el cual la célula se prepara para la divisién). La division celular se completa después de
citoquinesis, la ultima etapa de la fase M. Las células que han salido del ciclo celular y que han estado en reposo se
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dice que estan en la fase GO. Las células en esta fase se pueden estimular para presentar el ciclo celular en la fase
G1. La "G" en G1, G2 y GO significa "espacio”. La terminacion del proceso de ciclo celular permite a cada célula hija
durante la division celular recibir una copia completa del genoma progenitor.

La divisién celular se controla por dos eventos de ciclo celular principales, a saber el inicio de sintesis de ADN y el
inicio de mitosis. Cada transicién a cada uno de estos eventos clave se controla por un punto de revision
representado por los complejos de proteina especificos (involucrados en la replicacién de ADN y division). La
expresion de los genes necesarios para sintesis de ADN en el limite G1/S se regula por la familia E2F de los
factores de transcripcion en mamiferos y célula de plantas (La Thangue, 1994; Muller et al., 2001; De Veylder et al.,
2002). La entrada en el ciclo celular se regula/activa por un complejo E2F/Rb que integra sefiales y permite la
activacion de la transcripcion de los genes del ciclo celular. La transicion entre las diferentes fases del ciclo celular, y
por lo tanto la progresion a través del ciclo celular, se controla mediante la formacién y activacion de diferentes
quinasas de proteina serina/treonina heterodiméricas, generalmente denominadas como quinasas dependientes de
ciclina (CDK). Un prerrequisito para la actividad de estas quinasas es la asociacion fisica con una ciclina especifica,
el tiempo de activacién es principalmente dependiente de la expresion de ciclina. La unién de ciclina induce los
cambios conformacionales en el I6bulo de Terminal N del CDK asociado y contribuye a la localizacion y especificidad
de sustrato del complejo. Los CDK monoméricos se activan cuando ellos se asocian con ciclinas y asi tienen una
actividad quinasa. Los niveles de proteina ciclina fluctuan en el ciclo celular y por lo tanto representan un factor
principal en determinar el tiempo de activacion CDK. La activacién periddica de estos complejos que contienen
ciclinas y CDK durante el ciclo celular media la regulacion temporal de las transiciones de ciclo celular (puntos de
control).

Las ciclinas se pueden agrupar en ciclinas mitéticas (designadas ciclinas tipo A- y B en eucariotes mayores y CLB en
gemacion de levadura) y ciclinas especificas de G1 (designados ciclinas tipo D en mamiferos y CLN en gemacion de
levadura). Las ciclinas tipo H regulan la actividad de los CAK (quinasas que activan CDK). Todos los cuatro tipos de
ciclinas conocidas en las plantas se identifican mayormente por analogia a sus contrapartes humanas. En
Arabidopsis, se han descrito diez ciclinas tipo A, nueve tipo B, diez tipo D y una tipo H (Vandepoele et al., 2002).

Las diez ciclinas tipo D en Arabidopsis se subdividen en siete subclases, D1 a D7, que reflejan su falta de alta
similitud de secuencia una con la otra, que esta en contraste con las ciclinas tipo A y tipo B. Solo las subclases D3 y
D4 tienen mas de un miembro, respectivamente tres y dos. Se ha propuesto previamente la redundancia de las
ciclinas tipo D3 como una explicacion para la falla de observar fenotipos mutantes luego de modificar genéticamente
una ciclina unica tipo D3 (Swaminathan et al., 2000). Las dos ciclinas tipo D3 se ligan por medio de duplicacion
segmental reciente, que sugiere que estas son funcionalmente redundantes. Una hipétesis similar podria tener
ciclinas tipo D4, debido a que dos de estas tres se ubican en un bloque duplicado.

La divergencia mucho mayor vista para las ciclinas tipo D que se compara con las ciclinas tipo A- y B puede reflejar
el presunto papel de las ciclinas tipo D en integrar sefiales de desarrollo y pistas ambientales en el ciclo celular. Por
ejemplo, las ciclinas tipo D3 han mostrado que responden a hormonas de plantas, tal como citoquininas y
brasinoesteroides, mientras que el CYCD2 y CYCD4 se activan mas temprano en G1 y reaccionan con
disponibilidad de azicar (para revision, ver Stals and Inzé, 2001).

La sobreexpresion del gen CYCD2;1 en tabaco se reporta que incrementa la division celular e incrementa el indice
de crecimiento de planta general sin alteraciones morfoldgicas (Cockcroft et al., 2000).

La sobreexpresion en Arabidopsis del gen CYCD3;1 bajo el control de un promotor CaMV 35S se reporta que da
plantas con cotiledéneas alargadas, un tamafo de planta final dramaticamente reducido y desarrollo distorsionado.
En un nivel celular, las células se empujan a G1, originando divisiones celulares ectépicas en ambas regiones
meristematicas y en regiones en las que la division celular esta limitada o normalmente ausente. Este incremento en
los nimeros de células se acopla a una reduccioén en el tamario de la célula (Dewitte et al., 2003).

Es un objeto de la presente invencion resolver algunos de los problemas asociados con la expresion de la técnica
anterior de CYCD3 en plantas.

Ahora se ha encontrado que transformar una planta con un acido nucleico que codifica un polipéptido CYCD3 bajo el
control de un promotor especifico para endosperma da plantas que tienen produccién de semilla incrementada con
relacion a plantas tipo natural correspondientes en particular con relacion a plantas transgénicas bajo el control de
promotores que no son especificos para endosperma. Por lo tanto de acuerdo con una realizacién de la presente
invencién, se proporciona un método para incrementar la produccion de semillas de plantas, que comprende
transformar una planta con un acido nucleico que codifica un polipéptido CYCD3 bajo el control de un promotor
especifico de endosperma.

Ventajosamente, el desempefio de los métodos de acuerdo con la presente invencion resulta en plantas que tienen
produccién de semilla incrementada, con relacién a plantas tipo natural correspondientes.
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El término "produccion incrementada” como se define aqui significa un incremento en una cualquiera o mas de los
siguientes, cada uno con relacién a plantas tipo natural correspondientes: (i) biomasa incrementada (peso) de una o
mas partes de una planta, que puede incluir partes aéreas (cosechable) y/o (cosechable) partes debajo de la tierra,
especialmente biomasa de raiz incrementada; (ii) produccidon de semilla total incrementada, que incluye un
incremento en la biomasa de semilla (peso de semilla) y que puede ser un incremento en el peso de semilla por
planta y/o en una base de semilla individual y/o por hectarea o acre; (iii) nUmero incrementado de flores ("flores") por
paniculo (iv) numero incrementado de semillas (relleno); (v) tamafio de semilla incrementado, que también puede
influenciar la composicion de semillas; (vi) volumen de semilla incrementado, que también puede influenciar la
composicion de las semillas (que incluye aceite, proteina y contenido de carbohidrato total y composicion); (vii) area
de semilla individual incrementada y/o perimetro de semilla; (viii) longitud y/o ancho de semilla individual
incrementado; (ix) indice de cosecha incrementado, que se expresa como una relacion de la produccién de partes
cosechables, tal como semillas, sobre la biomasa total; y (x) peso de mil granos incrementado (TKW), que se
extrapola de un numero de semillas rellenas contadas y su peso total. Un TKW incrementado puede resultar de un
tamafio de semilla incrementado y/o peso de semilla. Un TKW incrementado puede resultar de un aumento en el
tamafio del embrién (peso) y/o tamafo de la endosperma (peso). Un incremento en el tamafio de la semilla, volumen
de semilla, area de semilla y longitud de semilla puede ser debido a un incremento en partes especificas de una
semilla, por ejemplo debido a un incremento en el tamafo del embrién y/o endosperma y/o aleurona y/o escutelo y/o
cotileddéneas, u otras partes de una semilla.

Tomando el maiz como un ejemplo, se puede manifestar un incremento en la produccién como uno o mas de los
siguientes: incremento en el numero de plantas por hectarea o acre, un incremento en el nUmero de espigas por
planta, un incremento en el nimero de filas, nimero de granos por fila, peso de grano, peso de mil granos,
diametro/longitud de espigas, incremento en el indice de relleno de semilla (que es el numero de semillas llenas
dividido por el numero total de semillas y multiplicado por 100), entre otros. Tomando el arroz como un ejemplo, un
incremento en la produccion se puede manifestar por un incremento en uno o mas de los siguientes: numero de
plantas por hectarea o acre, nimero de paniculas por planta, nimero de espigas por paniculo, nimero de flores por
paniculo, incremento en el indice de relleno de semilla, incremento en TKW, entre otros. Un incremento en la
produccién también puede resultar en arquitectura modificada, o puede ocurrir como un resultado de la arquitectura
modificada.

El desempeio de los métodos de la invencidn resulta en plantas que tienen produccion de semilla incrementada. En
particular, tal produccién de semilla incrementada incluye numero incrementado de flores por paniculo, produccion
de semilla total incrementada, indice de cosecha incrementado y TKW incrementado, cada uno con relacién a
plantas tipo natural correspondientes. Por lo tanto, de acuerdo con la presente invencion, se proporciona un método
para incrementar la produccion de semilla en plantas, cuyo método comprende transformar una planta con un acido
nucleico que codifica un polipéptido CYCD3 bajo el control de un promotor especifico para endosperma.

Debido a que las plantas transgénicas de acuerdo con la presente invencién tienen produccion de semilla
incrementada, es facil que estas plantas exhiban un indice de crecimiento incrementado (durante por lo menos parte
de su ciclo de vida), con relacién al indice de crecimiento de plantas tipo natural correspondientes en una etapa
correspondiente en su ciclo de vida. El indice de crecimiento incrementado puede ser especifico para una o mas
partes de una planta (incluyendo semillas), o pueden estar sustancialmente a lo largo de la planta completa. Una
planta que tiene un indice de crecimiento incrementado puede aun exhibir florecimiento temprano. El aumento en el
indice de crecimiento puede tener lugar en una o mas etapas en el ciclo de vida de una planta o durante
sustancialmente el ciclo de vida de la planta completa.

El indice de crecimiento incrementado durante las etapas tempranas en el ciclo de vida de una planta puede reflejar
vigor mejorado. El aumento en el indice de crecimiento puede alterar el ciclo de cosecha de una planta lo que
permite plantas que se sembraran mas tarde y/o se cosecharan antes de lo que seria de otra forma posible. Si el
indice de crecimiento se aumenta suficientemente, este puede permitir la siembra adicional de semillas de la misma
especie de planta (por ejemplo siembra y cosecha de plantas de arroz seguido por siembra y cosechas de plantas
de arroz adicionales todas dentro de un periodo de crecimiento convencional). De forma similar, si el indice de
crecimiento se aumenta suficientemente, esto puede permitir la siembra adicional de semillas de diferentes especies
de plantas (por ejemplo la siembra y cosecha de plantas de arroz plantas seguido por, por ejemplo, la siembra y
cosecha opcional de soya, papa o cualquier otra planta adecuada). También pueden ser posibles tiempos
adicionales de cosecha para el mismo patrén en el caso de algunas plantas de cultivo. Alterar el ciclo de cosecha de
una planta puede conducir a un incremento en la produccion de biomasa anual por acre (debido a un incremento en
el nimero de tiempos (es decir en un afio) que cualquier planta particular que se puede hacer crecer y cosechar). Un
aumento en el indice de crecimiento también puede permitir el cultivo de plantas transgénicas en un area geografica
amplia que sus contrapartes tipo naturales, debido a que las limitaciones territoriales para hacer crecer un cultivo se
determinan frecuentemente mediante condiciones ambientales adversas en el momento de plantar (estaciéon
temprana) o en el tiempo de cosechar (estacion tardia). Tales condiciones adversas se pueden evitar si el ciclo de
cosecha es mas corto. El indice de crecimiento se puede determinar al derivar varios parametros de las curvas de
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crecimiento, tales parametros pueden ser: T-Mid (el tiempo tomado para plantas que alcanzan 50% de su tamafio
maximo) y T-90 (tiempo tomado para plantas que alcanzan 90% de su tamafio maximo), entre otros.

Se describen aqui plantas que tienen un indice de crecimiento incrementado y un método para aumentar el indice de
crecimiento de planta con relacién al indice de crecimiento de plantas tipo natural correspondientes, cuyo método
comprende transformar una planta con un acido nucleico que codifica un polipéptido CYCD3 bajo el control de un
promotor especifico para endosperma.

Un incremento en producciéon de semilla y/o el indice de crecimiento ocurren si la planta esta bajo condiciones sin
tension o si se expone la planta a varias tensiones comparado con las plantas de control. Las Plantas tipicamente
responden a la exposicion a la tension al crecer mas lentamente. En condiciones de tension severa, la planta aun
puede detener el crecimiento en conjunto. La tensién moderada, por otra parte, se define aqui como cualquier
tensién a la cual se expone una planta que no resulta en cese de crecimiento de la planta en conjunto sin la
capacidad de resumir el crecimiento. Debido a los avances en las practicas agricolas (irrigacion, fertilizacion,
tratamientos pesticidas) las tensiones severas no se encuentran frecuentemente en plantas de cultivo sembradas.
Como una consecuencia, el crecimiento comprometido inducido por tensién moderada es frecuentemente una
caracteristica indeseable para la agricultura. Las tensiones moderadas son tensiones tipicas a las que se puede
exponer una planta. Estas tensiones pueden ser las tensiones bidticas y/o abidticas diarias (ambientales) a las
cuales se expone una planta. Las tensiones ambientales o abidticas tipicas incluyen tensiones de temperatura
originadas por temperaturas de frio/congelamiento o calor atipicas; tensiones de sal; tensiones de agua (sequia o
exceso de agua). Los quimicos también pueden originar tensiones abidticas. Las tensiones bidticas son tipicamente
aquellas tensiones originadas por patégenos, tal como bacterias, virus, hongos e insectos.

Ventajosamente, el desempefio de los métodos de la invencion permite que se incremente la produccion de semillas
en cualquier planta.

El término "planta" como se utiliza aqui abarca plantas completas, ancestros y progenie de las plantas y partes de la
planta, que incluyen semillas, brotes, tallos, hojas, raices (que incluyen tubérculos), flores, y tejidos y érganos, en
donde cada uno de los mencionados anteriormente comprenden el gen/acido nucleico de interés. El término "planta”
también abarca célula de plantas, cultivos de suspension, tejido calloso, embriones, regiones meristematicas,
gametofitos, esporofitos, polen y microsporas, de nuevo en donde cada uno de los mencionados anteriormente
comprende el gen/acido nucleico de interés.

Las plantas que son particularmente utiles en los métodos de la invencion incluyen todas las plantas que pertenecen
a la superfamilia Viridiplantae, en particular plantas monocotiledéneas y plantas dicotiledéneas que incluyen forraje o
leguminosas forrajeras, plantas ornamentales, cultivos de alimentos, arboles o arbustos seleccionados de la lista que
comprende Acacia spp., Acer spp., Actinidia spp., Aesculus spp., Agathis australis, Albizia amara, Alsophila tricolor,
Andropogon spp., Arachis spp, Areca catechu, Astelia fragrans, Astragalus cicer, Baikiaea plurijuga, Betula spp.,
Brassica spp., Bruguiera gymnorrhiza, Burkea africana, Butea frondosa, Cadaba farinosa, Calliandra spp, Camellia
sinensis, Canna indica, Capsicum spp., Cassia spp., Centroema pubescens, Chaenomeles spp., Cinnamomum
cassia, Coffea arabica, Colophospermum mopane, Coronillia varia, Cotoneaster serotina, Crataegus spp., Cucumis
spp., Cupressus spp., Cyathea dealbata, Cydonia oblonga, Cryptomeria japonica, Cymbopogon spp., Cynthea
dealbata, Cydonia oblonga, Dalbergia monetaria, Davallia divaricata, Desmodium spp., Dicksonia squarosa,
Diheteropogon amplectens, Dioclea spp, Dolichos spp., Doycnium rectum, Echinochloa pyramidalls, Ehrartia spp.,
Eleusine coracana, Eragrestis spp., Erythrina spp., Eucalyptus spp., Euclea schimperi, Eulalia villosa, Fagopyrum
spp., Feijoa sellowiana, Fragaria spp., Flemingia spp, Freycinetia banksii, Geranium thunbergii, Ginkgo biloba,
Glycine javanica, Gliricidia spp, Gossypium hirsutum, Grevillea spp., Guibourtia coleosperma, Hedysarum spp.,
Hemarthia altissima, Heteropogon contortus, Hordeum vulgare, Hyparrhenia rufa, Hypericum erectum, Hyperthelia
dissoluta, Indigo incarnata, Iris spp., Leptarrhena pyrolifolia, Lespediza spp., Lettuca spp., Leucaena leucocephala,
Loudetia simplex, Lotonus bainesii, Lotus spp., Macrotyloma axillare, Malus spp., Manihot esculenta, Medicago
sativa, Metasequola glyptostroboldes, Musa sapientum, Nicotianum spp., Onobrychis spp., Omithopus spp., Oryza
spp., Peltophorum africanum, Pennisetum spp., Persea gratissima, Petunia spp., Phaseolus spp., Phoenix
canariensis, Phormium cookianum, Photinia spp., Picea glauca, Pinus spp., Pisum sativum, Podocarpus totara,
Pogonarthria fleckii, Pogonarthria squarrosa, Populus spp., Prosopls cineraria, Pseudotsuga menziesii, Pterolobium
stellatum, Pyrus communis, Quercus spp., Rhaphiolepsis umbellata, Rhopalostylis sapida, Rhus natalensis, Ribes
grossularia, Ribes spp., Robinia pseudoacacia, Rosa spp., Rubus spp., Salix spp., Schyzachyrium sanguineum,
Sciadopitys varticillata, Sequoia sempervirens, Sequoiadendron giganteum, Sorgo bicolor, Spinacia spp., Sporobolus
fimbriatus, Stiburus alopecuroides, Stylosanthos humilis, Tadehagi spp, Taxodium distichum, Themeda triandra,
Trifolium spp., Triticum spp., Tsuga heterophylla, Vaccinium spp., Vicia spp., Vitis vinifera, Watsonia pyramidata,
Zantedeschla aethiopica, Zea mays, amaranto, alcachofa, esparragos, brocoli, col de bruselas, repollo, canola,
zanahoria, coliflor, apio, col rizada, lino, col, lenteja, colza, aji turco, cebolla, papa, arroz, soya, fresa, remolacha,
cana de azucar, girasol, tomate, chayote, té y algas, entre otros.
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De acuerdo con una realizacion preferida de la presente invencion, la planta es una planta de cultivo. Ejemplos de
tales plantas de cultivo incluyen soya, girasol, canola, alfalfa, colza, algodén, tomate, papa y tabaco, entre otros.
Adicionalmente preferiblemente, la planta es una planta monocotiledénea. Un tal ejemplo de una planta
monocotiledénea es cafia de azucar. Mas preferiblemente la planta es un cereal. Ejemplos de tales cereales
incluyen arroz, maiz, trigo, cebada, mijo, centeno, sorgo y avena.

Un polipéptido CYCD3 se puede identificar utilizando diferentes métodos. Por ejemplo, la secuencia de consulta de
proteina puede ser BLASTed (por ejemplo, utilizando parametros de penalidad BLAST para la penalidad de abertura
espacio y la penalidad de extension de espacio) contra una base de datos de secuencia de acido nucleico
Arabidopsis traducida. La primer conincidencia del resultado BLAST seria un polipéptido Arabidopsis CYCD3. Otro
método para identificar un polipéptido CYCD3 es mediante la alineacion de la secuencia de consulta con secuencias
de proteina CYCD3 conocidas, utilizando por ejemplo el programa AlignX del Vector NTI suite (InforMax, Bethesda,
MD). Las alineaciones muiltiples luego se pueden llevar a cabo con una penalidad de abertura de espacio de 10 y
una extension de espacio de 0.01. La edicion de manual menor de la alineacién también puede ser necesaria con el
fin de posicionar mejor algunas regiones conservadas. Si la secuencia de consulta es un polipéptido CYCD3, este se
alienara con las secuencias de polipéptido CYCD3 conocidas.

Un "polipéptido CYCD3" como se define aqui se refiere a cualquier secuencia de polipéptido que, cuando se utiliza
en la construccion de una ciclina o arbol filogenético de ciclina D, tal como uno descrito en la Fig. 1, cae dentro del
grupo ciclina tipo D3 que incluye los polipéptidos CYCD3 (y no otras ciclinas tipo D, tal como ciclina D1, D2, D4, D5,
D6 y D7). El desempeiio de los métodos de la invencion requiere el uso de acidos nucleicos que codifican los
polipéptidos CYCD3. La referencia aqui a un acido nucleico que codifica un polipéptido CYCD3 es a un acido
nucleico que codifica un polipéptido CYCD3 como se definié anteriormente.

Una persona experta en la técnica podra determinar facilmente si cualquier secuencia de polipéptido en cuestion cae
dentro de la definicion mencionada anteriormente utilizando técnicas conocidas y software para la elaboracién de tal
un arbol filogenético, tal como un empaque GCG, EBI o CLUSTAL, utilizando pardmetros predeterminados. Luego
de la construccion de tal un arbol filogénetico, las secuencias agrupamiento en el grupo de ciclina tipo D3 se
considerara que caen dentro de la definicion de un "polipéptido CYCD3". Los acidos nucleicos que codifican tales
secuencias seran Utiles en desarrollar los métodos de la invencion.

Las ciclinas tipo D3 tienen tipicamente la capacidad de unir y activar plantas CDK y Rb. En adicién a un cuadro de
ciclina y un motivo LxCxE dentro de los primeros 40 o aminoacidos (que es caracteristico de la mayoria de cilcinas
tipo D), las ciclinas tipo D3 pueden comprender una o mas y preferiblemente todas las regiones conservadas
identificadas por los cuadros mostrados en las Figuras 2 y 6. Como se muestra en las Figuras 2 y 6, se permite un
emparejamiento erroneo dentro de los cuadros.

Ejemplos de acidos nucleicos que codifica los polipéptidos CYCD3 que caen bajo la definicion mencionada
anteriormente de un polipéptido CYCD3 se dan en la Tabla 1 adelante. El acido nucleico que codifica los CYCD3
mostrado en la Tabla 1 puede ser til en desarrollar los métodos de la invencion, es decir para obtener plantas que
tienen produccion de semilla mejorada con relacién a plantas tipo natural correspondientes al transformar una planta
con uno cualquiera de estos acidos nucleicos bajo el control de un promotor especifico para endosperma. Las
variantes del acido nucleico que codifica los CYCD3 de la Tabla 1 también son ventajosamente Utiles en los métodos
de la invencion. SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 48 o las variantes se prefieren para uso en los métodos de la presente
invencion.

Las variantes de un acido nucleico que codifica un polipéptido CYCD3 como se define aqui tipicamente aseguran
una porcion sustancial de la proteina completa que puede comprender en adiciéon a un cuadro de ciclina y un motivo
LxCxE dentro de los primeros 40 o aminoacidos (que es una caracteristica de la mayoria de ciclinas tipo D), una o
mas y preferiblemente todas las regiones conservadas identificadas por los cuadros mostrados en las Figuras 2 y 6
(como se muestra en las Figuras 2 y 6, se permite un ajuste errébneo dentro de los cuadros).

Ejemplos de polipéptidos CYCD3 como se definié aqui anteriormente se muestran en la Tabla 1 (codificado por las
secuencias de polinucledtido con nimero de acceso NCBI). La secuencia de polipéptido CYCD3 preferida para el
desempefio de la invencion se representa por la SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 49 o una porcion sustancial del mismo.

Los polipéptidos CYCD3 pueden ser la proteina completa codificada por los acidos nucleicos, o pueden ser
porciones de la proteina codificada. Preferiblemente, los acidos nucleicos proporcionados aqui codifican los
polipéptidos CYCD3 que constituyen una porcion sustancial de la proteina completa que comprende, en adicién a un
cuadro de ciclina y un motivo LxCxE dentro de los primero 40 o aminoacidos (que es una caracteristica de la
mayoria de ciclinas tipo D), una o mas y preferiblemente todas las regiones conservadas identificadas por los
cuadros mostrados en las Figuras 2 y 6 (como se muestra en las Figuras 2 y 6, se permite un ajuste erroneo dentro
de los cuadros). La porciéon se puede utilizar en forma aislada o esta se puede fusionar a otras secuencias
codificantes (o no codificantes) con el fin de, por ejemplo, producir una proteina que combina varias actividades.
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Cuando se fusiona a otras secuencias codificantes, el polipéptido resultante producido luego de traducciéon puede
ser mas grande que el predicho para el fragmento CYCD3.

Tabla 1: Ejemplos de acidos nucleicos que codifican los polipéptidos CYCD3

Nombre Numero de acceso de | Fuente SEQ ID NO de | SEQ ID NO de
acido nucleico NCBI acido nucleico polipéptido
Antma_cycD3a AJ250397 Antirrhinum majus SEQ ID NO: 6 SEQID NO: 7
Antma_cycD3b AJ250398 Antirrhinum majus SEQID NO: 8 SEQ ID NO: 9
Arath_CYCD3;1 NM_119579.2 Arabidopsis thaliana SEQ ID NO:10 SEQ ID NO: 11
Arath_CYCD3;2 NM_126126.2 Arabidopsis thaliana SEQIDNO:12 | SEQID NO: 13
Arath_CYCD3;3 NM_114867.2 Arabidopsis thaliana SEQ ID NO: 1 SEQID NO: 2
Eupes_cycD3;2 AY340588 Euphorbia esula SEQID NO: 14 | SEQID NO: 15
Eupes_cycD3;1 AY340589 Euphorbia esula SEQID NO: 16 | SEQID NO: 17
Helan_cycD3 AY033440 Helianthus annuus SEQID NO: 18 | SEQID NO: 19
Heltu_cycD3;1 AY 063461 Helianthus tuberosus SEQIDNO:20 | SEQ ID NO: 21
Lagsi_cycD3;1 AF519810 Lagenaria siceraria SEQID NO:22 | SEQID NO: 23
Lagsi_cycD3;2 AF519811 Lagenaria siceraria SEQID NO:24 | SEQID NO: 25
Lyces_cycD3;1 AJ002588 Lycopersicum SEQID NO: 26 | SEQ ID NO: 27
esculentum
Lyces_cycD3;2 AJ002589 Lycoperslcum SEQID NO: 28 | SEQ ID NO: 29
esculentum
Lyces_cycD3;3 AJ002590 Lycopersicum SEQID NO: 30 | SEQID NO: 31
esculentum
Medsa_cycD3 X88864 Medicago sativa SEQID NO: 32 | SEQID NO: 33
Nicta_cycD3;1 AJ011893 Nicotlana tabacum SEQID NO: 34 | SEQID NO: 35
Nicta_cycD3;2 AJ011894 Nicotiana tabacum SEQID NO: 36 | SEQID NO: 37
Nicta_cycD3;3 AB015222 Nicotiana tabacum SEQ ID NO: 38 | SEQID NO: 39
como Orysa_cycD3[1 | AK103499.1 Oryza sativa SEQ ID NO: 40 | SEQ ID NO: 41
Plssa_cycD3 AB008188 Pisum sativum SEQID NO: 42 | SEQID NO: 43
Popal_cycD3 AY230139 Populus alba SEQID NO: 44 | SEQID NO: 45
Poptr_cycD3 AF181993 Populus  tremula SEQID NO:46 | SEQID NO: 47
Populus tremuloides
*Arath NA Arabidopsis thaliana SEQID NO: 48 | SEQID NO: 49

cch3:modificado
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Nombre Numero de acceso de | Fuente SEQ ID NO de | SEQ ID NO de
acido nucleico NCBI acido nucleico polipéptido
Aqufo_CycD3 DT755971.1 DT749271 Aquilegia formosa x | SEQID NO:50 | SEQ ID NO: 51
Aquilegia pubescens

Camsi_CycD3 AB247282 Camellia sinensis SEQID NO: 52 | SEQ ID NO: 53
Camsi_CycD3;2 AB247283 Camellia sinensis SEQID NO: 54 | SEQ ID NO: 55
Citsi_CycD3 CX676162 CX676163 Citrus sinensis SEQID NO: 56 | SEQ ID NO: 57
Glyma_CycD3 AY439098 Glycine max SEQ ID NO: 58 | SEQ ID NO: 59
Goshi_CycD3 DT571998 DT543827.1 Gossypium hirsutum SEQ ID NO: 60 | SEQ ID NO: 61
Lotco_CycD3 AP008090 Lotus corniculatus SEQIDNO:62 | SEQID NO: 63
Medtr_CycD3 DY615448.1 Medicago trunculata SEQ ID NO: 64 | SEQ ID NO: 65
Scuba_CycD3 AB205135.1 Scutellarla baicalensis SEQ ID NO: 66 | SEQ ID NO: 67
Zeama_CycD3 como | DV509394.1 Zea mays SEQ ID NO: 68 | SEQ ID NO: 69
2 DV028752.1

Zeama_CycD3 como | DT948601.1 Zea mays SEQIDNO: 70 | SEQID NO: 71
3 DT642394.1

*No contiene coddn de parada, que genere un transcripto mayor; la porcion extra resultante no se considera que
afecta la funcion comparado con una secuencia no modificada correspondiente (SEQ ID NO: 2).

También son utiles en los métodos de la presente invencion las variantes del acido nucleico que codifica los CYCD3
proporcionados aqui. Tales variantes se pueden derivar de cualquier fuente natural o artificial. El acido nucleico/gen
0 su variante se puede asilar de una fuente microbiana, tal como levadura u hongos, o de una fuente de planta,
algas o animal (que incluyen humano). Este acido nucleico se puede modificar de su forma nativa en el ambiente de
la composicion y/o gendmico a través de la manipulacion humana deliberada. El acido nucleico es preferiblemente
de origen de planta, de la misma especie de planta (por ejemplo a uno de los cuales este se introduce) o de una
especie diferente de planta. El acido nucleico se puede aislar de una especie dicotileddnea, preferiblemente de la
familia Brassicaceae, adicionalmente preferiblemente de Arabidopsis thaliana. Mas preferiblemente, el acido
nucleico que codifica CYCD3 que se aisla de Arabldopsis thaliana se representa por la SEQ ID NO: 1 o SEQ ID NO:
48, y la secuencia de polipéptido CYCD3 es como se representa por la SEQ ID NO: 2 o SEQ ID NO: 49.

Un ejemplo de una variante de un &cido nucleico que codifica CYCD3/gen es un acido nucleico capaz de hibridar
bajo condiciones de exigencia reducida, preferiblemente bajo condiciones exigentes, con un acido nucleico que
codifica CYCD3/gen que codifica un polipéptido que, cuando se utiliza en la construcciéonde una ciclina o un arbol
filogenético de ciclina D en un grupo de ciclina tipo D3 que incluye el CYCD3 como en la SEQ ID NO: 2 o SEQ ID
NO: 49. Preferiblemente, una variante de un acido nucleico que codifica CYCD3/gen es un acido nucleico capaz de
hibridar con un acido nucleico que codifica un polipéptido CYCD3, cuyo polipéptido comprende, en adicién al cuadro
de ciclina y un motivo LxCxE dentro de los primeros 40 o aminoacidos, una o mas y preferiblemente todas las
regiones conservadas identificadas por los cuadros mostrados en las Figuras 2 y 6 (como se muestra en las Figuras
2 y 6, se permite un ajuste errébneo dentro de los cuadros). Se prefiere un acido nucleico capaz de hibridar con un
acido nucleico representado por la SEQ ID NO: 1 o SEQ ID NO: 48. También son utiles en los métodos de la
invencion cualquier acido nucleico capaz de hibridar con cualquiera de los acidos nucleicos que codifican CYCD3
mostrados en la Tabla 1.

El término "hibridaciéon" como se define aqui es un proceso en donde las secuencias de nucleétido complementarias
sustancialmente homologas hibridan una con la otra. El proceso de hibridaciéon puede ocurrir completamente en la
solucion, es decir ambos acidos nucleicos complementarios estan en la solucion. El proceso de hibridacién también
puede ocurrir con uno de los &cidos nucleicos complementarios inmovilizados en una matriz tal como glébulos
magnéticos, glébulos de Sefarosa o cualquier otra resina. El proceso de hibridaciéon puede ocurrir adicionalmente
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con uno de los acidos nucleicos complementarios inmovilizados en un soporte sélido tal como una nitrocelulosa o
membrana de nylon o se inmoviliza mediante por ejemplo fotolitografia en, por ejemplo, un soporte vitreo siliceo (el
ultimo conocido como disposiciones o microdisposiciones de acido nucleico o como trozos de acido nucleico). Con el
fin de permitir que ocurra la hibridacion, las moléculas de &acido nucleico generalmente se desnaturalizan
térmicamente o quimicamente para fusionar una cepa doble en dos Unicas cepas y/o para remover las horquillas u
otras estructuras secundarias de acidos nucleicos monocatenarios. La exigencia de la hibridacion se influencia
mediante condiciones tal como temperatura, concentracion de sal, resistencia iénica y composicién de amortiguador
de hibridacion.

"Condiciones de hibridacion exigentes" y "condiciones de lavado de hibridacion exigentes" en el contexto de los
experimentos de hibridacion de acido nucleico tal como hibridaciones Southern y Northern son dependientes de
secuencia y son diferentes bajo diferentes parametros ambientales. Una persona experta en la técnica tendra en
cuenta varios parametros que se pueden alterar durante hibridacion y lavado y que mantendran o cambiaran las
condiciones exigentes.

El T es la temperatura bajo resistencia idnica definida y pH, en la que 50% de la secuencia objetivo hibrida a una
sonda perfectamente emparejada. El T, es dependiente de las condiciones de solucion y la composicion base y la
longitud de la sonda. Por ejemplo, las secuencias mayores hibridan especificamente a altas temperaturas. El indice
maximo de hibridacion se obtiene de aproximadamente 16°C hasta 32°C por debajo de Tn. La presencia de cationes
monovalentes en la solucion de hibridacion reducen la repulsion electrostatica entre las dos cepas acido nucleico por
lo cual promueven la formacion de hibrido; este efecto es visible para concentraciones de sodio de hasta 0.4M. La
formamida reduce la temperatura de fusidon de los duplex de ADN-ADN y ADN-ARN con 0.6 a 0.7°C para cada
porcentaje de formamida, y la adicion de 50% de formamida permite desarrollar hibridacion de 30 a 45°C, aunque el
indice de hibridacion sera mas bajo. Los emparejamientos incorrectos de par base reducen el indice de hibridacién y
la estabilidad térmica de los duplex. En promedio y para sondas grandes, el T, reduce aproximadamente 1°C por %
de base de emparejamiento incorrecto. El Ty, se puede calcular utilizando las siguientes ecuaciones, dependiendo
de los tipos de hibridos:

1. Hibridos ADN-ADN (Meinkoth and Wahl, Anal. Biochem., 138: 267-284, 1984):

Tw= 81.5°C + 16.6xlog[Na*]® + 0.41x%[G/C"] - 500x(L7" — 0.61x% formamida

2. Hibridos de ADN-ADN o ARN-ARN:
Tu= 79.8 + 18.5 (logio[Na'®) + 0.58 (%G/C") + 11.8 (%G/C)? - 820/L°

3. Hibridos oligo-ADN o oligo-ARNd:

Para <20 nucledtidos: Tm= 2 (In)

Para 20-35 nucleodtidos: Tm= 22 + 1.46 (I,)

@ 0 para otro cation monovalente, pero solo exacto en el rango 0.01-0.4 M.

® solo exacto para %GC en el rango de 30% a 75%.

° L = longitud de duplex en pares base.

4 Oligo, oligonucledtido; I, longitud efectiva del cebador = 2X(no. de G/C)+(no. de A/T).

Nota: para cada 1 % de formamida, el T, se reduce mediante aproximadamente 0.6 a 0.7°C, aunque la presencia de
6 M de urea reduce el T, mediante aproximadamente 30°C

La especificidad de hibridacion es tipicamente la funcién de lavados post-hibridacién. Para remover el antecedente
resultante de la hibridacion no especifica, las muestras se lavan con soluciones de sal diluidas. Los factores criticos
de tales lavados incluyen la resistencia idnica y la temperatura de la solucion de lavado final: la concentracion de sal
menor y la temperatura de lavado mayor, la exigencia mayor del lavado. Las condiciones de lavado tipicamente se
desarrollan en o por debajo de la exigencia de hibridacion. Generalmente, las condiciones exigentes adecuadas para
los ensayos de hibridacién de acido nucleico o procedimientos de deteccion de amplificacion de gen son como se
establecieron anteriormente. Las condiciones de mayor o menor exigencia también se pueden seleccionar.
Generalmente, las condiciones de exigencia baja se seleccionan por ser aproximadamente 50°C menores que el
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punto de fusion térmico (Tm) para la secuencia especifica en una resistencia ionica definida y pH. Las condiciones de
exigencia medias son cuando la temperatura es 20°C por debajo de T, y las condiciones de alta exigencia son
cuando la temperatura es 10°C por debajo de Trm. Por ejemplo, las condiciones exigentes son aquellas que son por
lo menos tan exigentes como, por ejemplo, las condiciones A-L; y las condiciones exigentes reducidas son por lo
menos tan exigentes como, por ejemplo, las condiciones M-R. La unién no especifica se puede controlar utilizando
cualquiera de un numero de técnicas conocidas tal como, por ejemplo, bloquear la membrana con las soluciones
que contienen proteina, adicionales de ARN heterdlogo, ADN, y SDS para el amortiguador de hibridacién, y el
tratamiento con RNasa. Ejemplos de hibridacion y condiciones de lavado se listan en la Tabla 2 adelante.

Tabla 2: Ejemplos de hibridacion y condiciones de lavado

Condicion Hibrido de | Longitud del | Temperatura de | Temperatura de

exigente polinucledtido + hibrido (bp) hibridacion y | lavado y
amortiguador T amortiguador T

A ADN:ADN > o igual a 50 65°C 1_SSC; o | 65°C;0.3_SSC
42°C, 1XSSC vy
50% de formamida

B ADN:ADN <50 Tb*; 1XSSC Tb*; 1XSSC

C ADN:ARN > o igual a 50 67°C 1XSSC; o | 67°C; 0.3XSSC
45°C, 1XSSC vy
50% de formamida

D ADN:ARN <50 Td*; 1XSSC Td*; 1XSSC

E ARN:ARN > o igual a 50 70°C 1XSSC; o | 70°C; 0.3XSSC
50°C, 1XSSC vy
50% de formamida

F ARN:ARN <50 Tf*; 1XSSC Tf*; 1XSSC

G ADN:ADN > o igual a 50 65°C 4_SSC; o0 | 65°C; 1XSSC
45°C, 4. SSC vy
50% de formamida

H ADN:ADN <50 Th*; 4 _SSC Th*; 4_SSC

I ADN:ARN > oigual a 50 67°C 4 _SSC; o | 67°C; 1XSSC
45°C, 4.SSC vy
50% de formamida

J ADN:ARN <50 Tj*: 4 _SSC Tj*; 4 _SSC

K ARN:ARN > o igual a 50 70°C 4XSSC; o | 67°C; 1XSSC
40°C, 6XSSC vy
50% de formamida

L ARN:ARN <50 T1*;2 _SSC T1*; 2XSSC

M ADN:ADN > o igual a 50 50°C 4XSSC; o | 50°C; 2XSSC
40°C, 6XSSC vy
50% de formamida

N ADN:ADN <50 Tn*; 6XSSC Tn*; 6XSSC

(0] ADN:ARN > oigual a 50 55°C 4XSSC; o | 55°C; 2XSSC
42°C, 6XSSC vy
50% de formamida
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Condicion Hibrido de | Longitud del | Temperatura de | Temperatura de

exigente polinucledtido + hibrido (bp) hibridacion y | lavado y
amortiguador T amortiguador T

P ADN:ARN <50 Tp*; 6XSSC Tp*; 6XSSC

Q ARN:ARN > oigual a 50 60°C 4XSSC; o | 60°C.; 2XSSC

45°C, 6XSSC vy
50% de formamida

R ARN:ARN <50 Tr*; 4 XSSC Tr*; 4XSSC

T La "longitud de hibrido" es la longitud anticipada para el acido nucleico hibridizante. Cuando los
acidos nucleicos de la secuencia conocida se hibridan, la longitud del hibrido se puede determinar al
alinear las secuencias e identificar las regiones conservadas descritas aqui.

T SSPE (1XSSPE es 0.15M NaCl, 10mM NaH,PO4, y 1.25mM EDTA, pH7.4) se puede sustituir por
SSC (1XSSC es 0.15M NaCl y 15mM citrato de sodio) en la hibridacién y amortiguadores de lavado;
los lavados se desarrollan durante 15 minutos después que se completa la hibridaciéon. Las
hibridaciones y los lavados incluyen adicionalmente reactivo 5 X Denhardt, 0.5-1.0% SDS, 100 pg/ml
de ADN de esperma de salmoén fragmentado, desnaturalizado, 0.5% de pirofosfato de sodio, y hasta
50% de formamida.

* Tb-Tr: La temperatura de hibridacion para los hibridos que se anticipa por ser menos de 50 pares
base en longitud debe ser 5-10°C menos que la temperatura de fusién T, de los hibridos; el Tr, se
determina de acuerdo con las ecuaciones mencionadas anteriormente.

+ La presente invencion también abarca la sustitucion de uno cualquiera, o mas patrones de hibrido de
ADN o ARN con un PNA, o un acido nucleico modificado.

Para los propositos de definir el nivel de exigencia, se puede hacer referencia a Sambrook et al. (2001) Molecular
Cloning: a laboratory manual, 3ra Edicion Cold Spring Harbor Laboratory Press, CSH, New York o a Current
Protocols in Molecular Biology, John Wiley & Sons, N.Y. (1989).

Los acidos nucleicos que codifican "homdlogos" de un polipéptido CYCD3 también pueden ser Utiles en la presente
invencién. Los homodlogos abarcan péptidos, oligopéptidos, polipéptidos, proteinas y enzimas que tienen
sustituciones, eliminaciones y/o inserciones de aminoacido, con relacién a la proteina no modificada en cuestiéon y
tiene similar actividad funcional y bioldgica como la proteina no modificada de la cual ellos se derivan. Para producir
tales homologos, los aminoacidos de la proteina se pueden reemplazar por otros aminoacidos que tienen
propiedades similares (tal como hidrofobicidad, hidrofilicidad, antigenicidad, propensién similar para formar o romper
estructuras helicoidales a o estructuras de lamina ). Las tablas de sustitucion conservadora son bien conocidas en
la técnica (ver por ejemplo Creighton (1984) Proteins. W.H. Freeman and Company y Tabla 3 adelante).

El término "homélogo" también abarca dos formas especiales de homologia, que incluyen secuencias ortélogas y
secuencias paralogas, que abarcan conceptos evolucionarios utilizados para describir las relaciones ancestrales de
los genes. El término "paralogos” se relaciona con duplicados de gen dentro del genoma de una especie que
conduce a genes paralogos. El término "ortdlogo" se relaciona con genes homologos en diferentes organismos
debido a especiacion. Ejemplos de homodlogos de un polipéptido CYCDS se dieron en la Tabla 1 aqui anteriormente.

Los ortélogos en, por ejemplo, especies de plantas monocotiledéneas se pueden encontrar faciimente al desarrollar
una busqueda blast reciproca asi llamada. Esto se puede hacer mediante un primer blast que involucra hacer una
busqueda blast de una secuencia de consulta (por ejemplo SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 48 o SEQ ID
NO: 49) contra cualquier base de datos de secuencia, tal como la base de datos NCBI publicamente disponible que
se puede encontrar en: http://www.ncbi.nim.nih.gov. Se puede utilizar BLASTn o TBLASTX cuando se parte de
secuencia de nucleétido, o BLASTP o TBLASTN cuando se parte de la proteina, con valores predeterminados
estandar. Los resultados BLAST se pueden filtrar opcionalmente. Las secuencias de longitud completa de los
resultados filtrados o los resultados no filtrados se les practica nuevamente busqueda BLAST (segundo BLAST)
contra las secuencias del organismo de las cuales se deriva la secuencia de consulta. Los resultados de los
primeros y segundos BLAST luego se comparan. Un paralogo se identifica si una coincidencia de alto nivel del
segundo blast es de la misma especie como de la que se deriva la secuencia de consulta; un ortélogo se identifica si
una coincidencia de alto nivel no es de la misma especie como de la que se deriva la secuencia de consulta. Las
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coincidencias de alto nivel son aquellas que tienen un valor E bajo. El valor E inferior, la clasificacion mas
significativa (o en otras palabras, menor sera la posibilidad de que la coincidencia sea encontrada por casualidad).
La computaciéon del valor E es bien conocido en la técnica. En el caso de familias grandes, se puede utilizar
ClustalW, seguido por un arbol de unién vecino, para ayudar a visualizar el agrupamiento de los genes relacionados
y para identificar los ortélogos y paralogos.

Los ortélogos y paralogos identificados como se describié aqui anteriormente son utiles en desarrollar los métodos
de la invencion. De acuerdo con la invencién, se proporciona un método para incrementar la produccién de semillas
de plantas, que comprende transformar una planta con un acido nucleico que codifica un ortélogo o un paralogo de
un polipéptido CYCD3 representado por la SEQ ID NO: 2 o SEQ ID NO: 49, cuyo acido nucleico esta bajo el control
de un promotor especifico para endosperma.

Un homodlogo puede estar en la forma de una "variante sustitucional" de una proteina, es decir en donde por lo
menos un residuo en una secuencia de aminoacido se ha removido y un residuo diferente se inserta en su lugar. Las
sustituciones de aminoacido son tipicamente de residuos unicos, pero se puede agrupar dependiendo de las
restricciones funcionales colocadas en el polipéptido; las inserciones seran usualmente del orden de
aproximadamente 1 a 10 residuos de aminoécido. Preferiblemente, las sustituciones de aminoacido comprenden
sustituciones de aminoacido conservadoras. Las tablas de sustitucion conservadora estan facilmente disponibles en
la técnica. La Tabla 3 adelante da ejemplos de sustituciones de aminoacido conservadas.

Tabla 3: Ejemplos de sustituciones de aminoacido conservadas

Residuo Sustituciones Residuo Sustituciones
conservadoras conservadoras

Ala Ser Leu lle; Val

Arg Lys Lys Arg; Gin

Asn GIn; His Met Leu; lle

Asp Glu Phe Met; Leu; Tyr

GIn Asn Ser Thr; Gly

Cys Ser Thr Ser; Val

Glu Asp Trp Tyr

Gly Pro Tyr Trp; Phe

His Asn; GIn Val lle; Leu

lle Leu, Val

Un homdlogo también puede estar en la forma de una "variante insercional" de una proteina, es decir en donde se
introducen uno o mas residuos de aminoacido en un sitio predeterminado en una proteina. Las inserciones pueden
comprender fusiones de terminal N y/o de terminal C asi como también inserciones intra-secuencia de uUnicos o
multiples aminoacidos. Generalmente, las inserciones dentro de la secuencia de polipéptido seran mas pequefnas
que las fusiones de terminal N- o C, del orden de aproximadamente 1 a 10 residuos. Ejemplos de proteinas o
péptidos de fusion de terminal N- o C incluyen el dominio de unién o el dominio de activacién de un activador
transcripcional como se utiliza en el sistema de dos hibridos de levadura, proteinas de recubrimiento de fago,
etiqueta (histidina)-6-, etiqueta glutationa S-transferasa, proteina A, proteina de unién a maltosa, dihidrofolato
reductasa, etiqueta de epitopo -100, epitopo c-myc, epitopo FLAG®, lacZ, CMP (péptido de uniéon a calmodulina),
epitopo HA, epitopo de proteina C y epitopo VSV.

Los homologos en la forma de "variantes de eliminacion" de una proteina se caracterizan por la remocién de uno o
mas aminoacidos de una proteina.
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Las variantes de polipéptido de una proteina se pueden hacer facilimente utilizando técnicas sintéticas de péptido
bien conocidas en la técnica, tal como sintesis de péptido de fase sdlida y similares, o mediante manipulaciones de
ADN recombinante. Los métodos para la manipulacién de las secuencias de ADN para producir variantes de
sustitucion, insercion o eliminacién de una proteina son bien conocidos en la técnica. Por ejemplo, las técnicas para
hacer las mutaciones de sustitucion en los sitios predeterminados en el ADN son bien conocidos por aquellos
expertos en la técnica e incluyen mutagenia M13, mutagenia T7-Gen in vitro (USB, Cleveland, OH), mutagenia
Dirigida a Sitio QuickChange (Stratagene, San Diego, CA), mutagenia dirigida a sitio mediada por PCR u otros
protocolos de mutagenia dirigida a sitio.

El polipéptido CYCD3 puede ser un derivado. "Derivados" de una proteina abarcan péptidos, oligopéptidos,
polipéptidos que comprenden residuos de aminoacido de ocurrencia natural alterados (glicosilados, acilados,
ubiquinatados, prenilados, fosforilados, miristoilados, sulfatados etc.) o alterados de ocurrencia no natural
comparado con la secuencia de aminoacido de una forma de ocurrencia natural del polipéptido. Un derivado también
puede comprender uno o mas sustituyentes de no aminoacido o adiciones comparado con la secuencia de
aminodcido de la cual este se deriva, por ejemplo una molécula indicadora u otro ligando, unido covalentemente o
no covalentemente a la secuencia de aminoacido, tal como una molécula indicadora que se vincula para facilitar su
deteccién, y los residuos de aminoacido de ocurrencia no natural con relacion a la secuencia de aminoacido de una
proteina de ocurrencia natural.

El polipéptido CYCD3 se puede codificar por una variante de division alternativa de un acido nucleico que codifica
CYCD3/ gen. El término "variante de divisidon alternativa" como se utiliza aqui abarca variantes de una secuencia de
acido nucleico en la cual los intrones y/o exones seleccionados se han cortado, mantenido, reemplazado o
agregado, o en la cual los intrones se han acortado o alargado. Tales variantes serdn unas en las que la actividad
biolégica de la proteina se retiene, que se puede lograr mediante segmentos funcionales que se retienen
selectivamente de la proteina. Tales variantes de division se pueden encontrar en la naturaleza o se pueden hacer
por el hombre. Los métodos para elaborar tales variantes de divisién son bien conocidos en la técnica.

De acuerdo con la invencion, se proporciona un método para incrementar la produccion de semillas de plantas, que
comprende transformar una planta con una variante de divisién de un acido nucleico que codifica un polipéptido
CYCD3 bajo el control de un promotor especifico para endosperma.

Las variantes de division preferidas son variantes de divisién de un acido nucleico que codifica un polipéptido que,
cuando se utiliza en la construccién de una ciclina o arbol filogenético de ciclina D, cae dentro del grupo tipo D3 que
incluye el CYCD3 representado por la SEQ ID NO: 2 o SEQ ID NO: 49. Tales variantes de division pueden ser
variantes de divisién de cualquiera de los acidos nucleicos mencionados en la Tabla 1 anterior. Las variantes de
division de la SEQ ID NO: 1 0 SEQ ID NO: 48 se prefieren particularmente para uso en los métodos de la invencién.

El polipéptido CYCD3 también se puede codificar por una variante alélica de un acido nucleico que codifica
CYCD3/gen. Las variantes alélicas que existen en la naturaleza, y se abarcan dentro de los métodos de la presente
invencién es el uso de estos alelos naturales. Las variantes alélicas abarcan Polimorfismos de Nucleétido Unicos
(SNP), asi como también Polimorfismos de Inserciéon/Eliminacién Pequefos (INDEL). El tamafo de los INDEL es
usualmente menos que 100 bp. Los SNP y INDEL forman el conjunto mayor de las variantes de secuencia en las
cepas polimorficas de ocurrencia natural de la mayoria de organismos.

De acuerdo con la invencion, se proporciona un método para incrementar la produccion de semillas de plantas, que
comprende transformar una planta con una variante alélica de un acido nucleico que codifica un polipéptido CYCD3
bajo el control de un promotor especifico para endosperma.

Las variantes alélicas preferidas son variantes alélicas de un acido nucleico que codifica un polipéptido que, cuando
se utiliza en la construccidn de una ciclina o arbol filogenético de ciclina D cae dentro del grupo tipo D3 que incluye
el CYCD3 como en la SEQ ID NO: 2 o SEQ ID NO: 49. Tales variantes alélicas pueden ser variantes alélicas de
cualquiera de los acidos nucleicos mencionados en la Tabla 1 anterior. Las variantes alélicas de la SEQ ID NO: 1 o
SEQ ID NO: 48 se prefieren particularmente para uso en los métodos de la invencion.

La mutagenia dirigida a sitio y la evolucién dirigida son ejemplos de tecnologias que permiten la generacion de
variantes CYCD3 novedosas.

Varios métodos estan disponibles para alcanzar la mutagenia dirigida a sitio, los métodos con base en PCR mas
comunes (protocolos actuales en molecular biology. Wiley Eds.
http://www.4ulr.com/products/currentprotocols/index.html).

La evolucion dirigida, también conocida como mezcla génica, también se puede utilizar para generar variantes de
acido nucleico que codifica los CYCD3. Esto consiste de iteraciones de mezcla de ADN seguido por deteccion
apropiada y/o selecciéon para generar variantes de acido nucleico que codifica los CYCD3 o sus porciones que
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codifican los polipéptidos CYCD3 o sus porciones que tienen actividad biolégica modificada (Castle et al., (2004)
Science 304(5674): 1151-4; patentes US 5,811,238 y 6,395,547).

Por lo tanto, el acido nucleico introducido dentro de una planta puede ser uno obtenido a través de las técnicas de
mutagenia dirigida a sitio o evolucién dirigida o cualquier otro método conocidos para la generacion de tales
secuencias de variante.

El acido nucleico a ser introducido dentro de una planta puede ser un acido nucleico de longitud completa o puede
ser una secuencia variante como se definié aqui anteriormente. De acuerdo con un aspecto preferido de la presente
invencion, se prevé que incrementa la expresion del acido nucleico que codifica CYCD3. Los métodos para
incrementar la expresion de los genes o productos de gen estan bien documentados en la técnica e incluyen, por
ejemplo, la sobreexpresion dirigida por promotores apropiados, el uso de mejoradores de transcripcion o
mejoradores de traduccion. Los acidos nucleicos aislados que sirven como elementos promotores o mejoradores se
puede introducir en una posicion apropiada (tipicamente en la direccién 5’) de una forma no heteréloga de un
polinucledtido con el fin de sobreregular la expresion de un acido nucleico que codifica CYCD3 o su variante. Por
ejemplo, los promotores enddgenos se pueden alterar in vivo mediante mutacioén, eliminacién, y/o sustitucion (ver,
Kmiec, Patente U.S. No. 5,565,350; Zarling et al., WO 93/22443), o los promotores aislados se pueden introducir
dentro de una célula de planta en la orientacion y distancia apropiada de un gen de la presente invencion con el fin
de controlar la expresion del gen. Los métodos para reducir la expresion de los genes o productos de gen estan bien
documentados en la técnica.

Si se desea la expresion del polipéptido, es generalmente preferible incluir una regién de poliadenilacién en el
extremo 3’ de una region que codifica el polinucleétido. La regidon de poliadenilacién se puede derivar del gen
natural, de una variedad de otros genes de planta, o de T-ADN. La secuencia de extremo 3’ a ser agregada se
puede derivar de, por ejemplo, los genes de sintasa nopalina o sintasa octopina, o alternativamente de otro gen de
planta, o menos preferiblemente de cualquier otro gen eucariético.

También se puede agregar una secuencia de intrén a la regién no traducida 5’ o la secuencia codificante de la
secuencia codificante parcial para incrementar la cantidad de mensaje maduro que se acumula en el citosol. La
inclusion de un intrén divisible en la unidad de transcripcion en las construcciones de expresion de planta y animal
ha mostrado que incrementa la expresion de gen en los niveles de mARN vy proteina hasta 1000 veces, Buchman y
Berg, Mol. Cell biol. 8:4395-4405 (1988); Callis et al., Genes Dev. 1:1183-1200 (1987). Tal mejoramiento de intrén se
la expresion de gen es tipicamente mayor cuando se coloca cerca al extremo 5’ de la unidad de transcripcion. Se
conoce en la técnica el uso de los intrones de maiz Adh1-S Intrén 1, 2, y 6, el intrén Bronze-1. Ver generalmente,
The Maize Handbook, Chapter 116, Freeling and Walbot, Eds., Springer, N.Y. (1994).

La invencién también proporciona construcciones genéticas y vectores para facilitar la introduccion y/o expresién de
las secuencias de nucledtido utiles en los métodos de acuerdo con la invencion.

Por lo tanto, se proporciona una construccion de gen que comprende:
(i) Un acido nucleico que codifica un polipéptido CYCD3;

(ii) una 0 mas secuencias de control especificas para endosperma que conducen la expresion del acido nucleico de
(i) en la endosperma de semillas; y opcionalmente

(iii) Una secuencia de terminacién de transcripcion.

El &cido nucleico que codifica un polipéptido CYCD3 puede ser cualquier 4cido nucleico que codifica un polipéptido
CYCD3 como se definié aqui anteriormente. Particularmente se prefieren los acidos nucleicos descritos en la Tabla
1, particularmente el acido nucleico representado por la SEQ ID NO: 1 o0 SEQ ID NO: 48. También se prefieren
variantes de acido nucleico de los acidos nucleicos descritos en la Tabla 1, tales variantes son como se definié
anteriormente.

Las construcciones utiles en los métodos de acuerdo con la presente invencion se pueden construir utilizando
tecnologia de ADN recombinante bien conocida por las personas expertas en la técnica. Las construcciones de gen
se pueden insertar dentro de vectores, que pueden estar comercialmente disponibles, adecuados para transformar
en plantas y adecuados para la expresion del gen de interés en las células transformadas. La invencion por lo tanto
proporciona el uso de una construccion gen como se definié aqui anteriormente en los métodos de la invencion.

Las plantas se transforman con un vector que comprende la secuencia de interés (es decir, un acido nucleico que
codifica un polipéptido CYCD3). La secuencia de interés se liga operablemente a una o mas secuencias de control
(por lo menos con un promotor capaz de conducir preferiblemente la expresion del acido nucleico en la endosperma
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de semillas). Los términos "elemento regulador”, "secuencia de control" y "promotor" todos se utilizan
intercambiablemente aqui y se toman en un amplio contexto para referirse a las secuencias de acido nucleico
reguladoras para afectar la expresion de las secuencias a las que ellas se ligan. Se abarcan por los términos
mencionados anteriormente las secuencias reguladoras transcripcionales derivadas de un gen gendémico eucariético
clasico (que incluyen el cuadro TATA que se requiere para iniciacion de transcripcion exacta, con o sin una
secuencia de cuadro CCAAT) y elementos reguladores adicionales (es decir secuencias activantes en direccién &',
mejoradores y silenciadores) que alteran la expresion de gen en respuesta al estimulo externo y/o desarrollado, o en
una forma especifica de tejido. También se incluye dentro del término una secuencia reguladora transcripcional de
un gen procariotico clasico, en cuyo caso este puede incluir una secuencia de cuadro -35 y/o secuencias
reguladoras transcripcionales de cuadro -10. El término "elemento regulador también abarca una molécula de fusion
sintética o derivado que confiere, activa o mejora la expresion de una molécula de acido nucleico en una célula,
tejido u o6rgano. El término "ligado operablemente" como se utiliza aqui se refiere a un ligado funcional entre la
secuencia promotora y el gen de interés, de tal manera que la secuencia promotora es capaz de iniciar la
transcripcion del gen de interés.

El promotor capaz de expresar preferiblemente el acido nucleico en la endosperma de semillas es un promotor
especifico de endosperma. Un promotor especifico para endosperma se refiere a un promotor capaz de conducir
preferiblemente la expresién del gene de interés en la endosperma. La referencia aqui a incrementar preferiblemente
la expresion en la endosperma de semillas se toma que significa incrementar la expresion en la endosperma
sustancialmente a la exclusién de la expresion en cualquier parte en la planta, aparte de cualquier expresion residual
debido a promotores defectuosos. Por ejemplo, el promotor prolamina muestra la expresién fuerte en la
endosperma, con defectuosos en el meristemo, mas especificamente el meristemo del brote y/o el centro de
discriminacion del meristemo.

Preferiblemente, el promotor especifico para endosperma es un promotor de proteina de almacenamiento de
semilla, mas preferiblemente un promotor aislado de un gen prolamina, tal como un promotor de prolamina de arroz
RP6 (Wen et al., (1993) Plant Physiol 101(3):1115-6) como se representa por la SEQ ID NO: 3 o un promotor de
resistencia similar y/o un promotor con un patrén de expresion similar como el promotor prolamina de arroz. La
resistencia similar y/o el patrén de expresion similar se puede analizar, por ejemplo, al acoplar los promotores a un
gen indicador y revisar la funcién del gen indicador en los tejidos de la planta. Un gen indicador bien conocido es
beta-glucuronidasa y la cepa colorimétrica GUS utilizada para visualizar la actividad beta-glucuronidasa en el tejido
de planta. Debe ser claro que la aplicabilidad de la presente invencion no se restringe al acido nucleico representado
por la SEQ ID NO: 1 o SEQ ID NO: 48, ni la aplicabilidad de la invencion restringe la expresion de un acido nucleico
que codifica un polipéptido CYCD3 cuando se controla mediante el promotor prolamina. Ejemplos de otros
promotores especificos para endosperma que también se pueden utilizar en desarrollar los métodos de la invencion
se muestran en la Tabla 4 adelante.

Tabla 4: Ejemplos de promotores especificos para endosperma para uso en la presente invencion

FUENTE DE GEN REFERENCIA

Glutelina (arroz) Takaiwa et al. (1986) Mol Gen Genet 208:15-22 Takaiwa et al. (1987)
FEBS Letts. 221:43-47

Zeina Matzke et al., (1990) Plant Mol Biol 14(3): 323-32

trigo LMW y HMW glutenina-1 Colot et al. (1989) Mol Gen Genet 216:81-90 Anderson et al. (1989)
NAR 17:461-2

trigo SPA Albani et a/. (1997) Plant Cell 9:171-184

Gliadinas de trigo Rafalski et al. (1984) EMBO 3:1409-15

Promotor de cebada Itr1 Diaz et al. (1995) Mol Gen Genet 248(5):592-8

cebada B1, C, D, hordein Cho et al. (1999) Theor Appl Genet 98:1253-62 Muller et al. (1993)
Plant J 4:343-55 Sorenson et al. (1996) Mol Gen Genet 250:750-60

cebada DOF Mena et al, (1998) Plant J 116(1): 53-62

blz2 Onate et al. (1999) J Biol Chem 274(14):9175-82
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Promotor sintético Vicente-Carbajosa et al. (1998) Plant J 13:629-640
arroz prolamina NRP33 Wu et al, (1998) Cell plant Physiol 39(8) 885-889
arroz globulina Glb-1 Wau et al. (1998) Cell plant Physiol 39(8) 885-889
arroz globulina REB/OHP-1 Nakase et al. (1997) Plant Molec Biol 33: 513-522
arroz ADP-glucosa PP Russell et al. (1997) Trans Res 6:157-68

Familia del gen de maiz ESR Opsahl-Ferstad et al. (1997) Plant J 12:235-46
Sorgo kafirin DeRose et al. (1996) Plant Molec Biol 32:1029-35

Opcionalmente, una o mas secuencias terminadoras también se pueden utilizar en la construccion introducida en
una planta. El término "terminador" abarca una secuencia de control que es una secuencia de ADN en el extremo de
una unidad transcripcional que sefala el procesamiento 3’ y la poliadenilacion de un transcripto primario y la
terminacion de la transcripcion. Los elementos reguladores adicionales pueden incluir mejoradores transcripcionales
asi como también mejoradores traduccionales. Aquellos expertos en la técnica tendran en cuenta las secuencias
terminadoras y mejoradoras que pueden ser adecuadas para uso en desarrollar la invencion. Tales secuencias se
conocerian o se pueden obtener facilmente por una persona experta en la técnica.

Las construcciones genéticas de la invenciéon pueden incluir adicionalmente un origen de la secuencia de replicacion
que se requiere para el mantenimiento y/o replicaciéon en un tipo celular especifico. Un ejemplo es cuando una
construccidon genética se requiere para ser mantenida en una célula bacteriana como un elemento genético
episémico (por ejemplo molécula de plasmido o cosmido). Los origenes preferidos de replicacion incluyen, pero no
se limitan a, el f1-ori y colE1.

La construccion genética puede comprender opcionalmente un gen marcador seleccionable. Como se utiliza aqui, el
término "gen marcador seleccionable" incluye cualquier gen que confiere un fenotipo en una célula en la cual este se
expresa para facilitar la identificacion y/o seleccion de células que se transfectan o se transforman con una
construcciéon de acido nucleico de la invencion. Los marcadores adecuados se pueden seleccionar de marcadores
que confieren resistencia antibiética o herbicida, que introducen un nuevo rasgo metabdlico o que permiten la
seleccién visual. Ejemplos de genes marcadores seleccionables incluyen genes que confieren resistencia a los
antibiéticos (tal como nptll que fosforila neomicina y canamicina, o hpt, que fosforila higromicina), a los herbicidas
(por ejemplo bar que proporciona resistencia a Basta; aroA o gox que proporciona resistencia contra el glifosato), o
genes que proporcionan un rasgo metabdlico (tal como manA que permite a las plantas utilizar manosa como fuente
de carboén unica). Los genes marcadores visuales resultan en la formacién de color (por ejemplo B-glucuronidasa,
GUS), luminiscencia (tal como luciferasa) o fluorescencia (Proteina Fluorescente Verde, GFP, y sus derivados).

La presente invencién también abarca plantas (y partes de las mismas) que se pueden obtener mediante los
métodos de acuerdo con la presente invencién, en donde dichas plantas comprenden una construccidon que
comprende un acido nucleico que codifica un polipéptido CYCD3 bajo el control de un promotor especifico para
endosperma. La presente invencién por lo tanto proporciona plantas que se pueden obtener por el método de
acuerdo con la presente invencion, cuyas plantas se han transformado con un acido nucleico que codifica CYCD3
bajo el control de un promotor especifico para endosperma.

La invencion también proporciona un método para la produccion de plantas transgénicas que tienen produccién de
semilla incrementada, que comprende transformar una planta con un acido nucleico que codifica CYCD3 bajo el
control de un promotor especifico para endosperma.

Mas especificamente, la presente invencién proporciona un método para la produccidn de plantas transgénicas que
tienen produccién de semilla incrementada, cuyo método comprende:

(i) transformar una planta o célula de planta con un acido nucleico que codifica un polipéptido CYCD3 bajo el control
de un promotor especifico para endosperma; y

(ii) cultivar la célula de planta bajo condiciones que promueven el desarrollo y crecimiento de la planta.

El incremento en la produccion de semilla es como se definié anteriormente.
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El acido nucleico se puede introducir directamente dentro de una célula de planta o dentro de la planta en si misma
(que incluye la introduccién dentro de un tejido, 6rgano o cualquier otra parte de una planta). De acuerdo con la
presente invencion, el acido nucleico se introduce en una planta mediante transformacion.

El término "transformacién” como se denomina aqui abarca la transferencia de un polinucleétido exégeno dentro de
una célula anfitriona, independiente del método utilizado para transferencia. El tejido de planta capaz de propagacion
clénica posterior, mediante organogenia o embriogenia, se puede transformar con una construccidon genética de la
presente invencion y una planta completa regenerada de este. El tejido particular seleccionado variara dependiendo
de los sistemas de propagacion clénica disponibles para, y mejor adecuados para, las especies particulares a ser
transformadas. Los objetivos de tejido de ejemplo incluyen discos de hoja, polen, embriones, cotiledoneas,
hipocotiledéneas, megagametofitos, tejido calloso, tejido meristematico existente (por ejemplo, meristema apical,
yemas axilares, y meristemas de raiz), y tejido de meristema inducido (por ejemplo, meristema cotiledéneo y
meristema hipocotiledéneo). El polinucledtido se puede introducir transitoriamente o establemente dentro de una
célula anfitriona y se puede mantener no integrado, por ejemplo, como un plasmido. Alternativamente, esto se puede
integrar dentro del genoma anfitrién. La célula de planta transformada resultante se puede utilizar para regenerar
una planta transformada en una forma conocida por las personas expertas en la técnica.

La transformacion de especies de planta es ahora una técnica de rutina. Ventajosamente, cualquiera de varios
métodos de transformacion se puede utilizar para introducir el gene de interés en una célula antecesora adecuada.
Los métodos de transformacion incluyen el uso de liposomas, electroporacidon, quimicos que incremental la
captaciéon de ADN libre, inyeccion del ADN directamente dentro de la planta, bombardeo de pistola de particulas,
transformacion utilizando virus y polen y microproyeccion. Se pueden seleccionar métodos del método de
calcio/polietlienglicol para protoplastos (Krens, F.A. et al., (1982) Nature 296, 72-74; Negrutiu | et al. (1987) Plant Mol
Biol 8: 363-373); electroporacion de protoplastos (Shillito R.D. et al. (1985) Bio/Technol 3, 1099-1102);
microinjecyeccion en el material de planta (Crossway A et al., (1986) Mol. Gen Genet 202: 179-185); bombardeo de
particula recubierto de ADN o ARN (Klein TM et al., (1987) Nature 327: 70) infeccién con virus (no integradores) y
similares. Las plantas de arroz transgénicas que expresan un acido nucleico que codifica CYCD3/gen se producen
preferiblemente por medio de transformacién mediada por Agrobacterium utilizando cualquiera de los métodos bien
conocidos para la transformacién de arroz, tal como se describe en cualquiera de los siguientes: solicitud de patente
Europea publicada EP 1198985 A1, Aldemita and Hodges (Plant 199: 612-617, 1996); Chan et al. (Plant Mol Biol 22
(3): 491-506, 1993), Hiei et al. (Plant J 6 (2): 271-282, 1994). En el caso de transformacion de maiz, el método
preferido es como se describe en Ishida et a/. (Nat. Biotechnol 14(6): 745-50, 1996) o Frame et al. (Plant Physiol 129
(1): 13-22, 2002).

Generalmente después de transformacion, las células de planta o grupos de células se seleccionan para la
presencia de uno o mas marcadores que se codifican por los genes que expresan la planta cotransectados con el
gene de interés, luego de lo cual el material transformado se regenera en una planta completa.

Luego de transferencia y regeneracién de ADN, las plantas transformadas putativamente se pueden evaluar, por
ejemplo utilizando analisis Southern, para la presencia del gen de interés, nimero de copia y/o organizacion
gendmica. Alternativamente o adicionalmente, los niveles de expresion del ADN nuevamente introducido se pueden
monitorear utilizando analisis Northern y/o Western, ambas técnicas son bien conocidas por las personas que tienen
experticia en la técnica.

Las plantas transformadas generadas se pueden propagar mediante una variedad de medios, tal como mediante
propagacion clonica o técnicas de siembra clasicas. Por ejemplo, una primera generacion (o T1) que transforma la
planta en si misma puede dar los transformantes de segunda generaciéon homozigota (o T2), y las plantas T2 plantas
adicionalmente se propagan a través de técnicas de siembra clasicas.

Los organismos transformados generados se pueden tomar de una variedad de formas. Por ejemplo, ellos pueden
ser quimeras de células transformadas y células no transformadas; transformantes clonicos (por ejemplo, todas las
células transformadas que contienen el casete de expresion); injertos de tejidos transformados y no transformados
(por ejemplo, en plantas, un rizoma transformado injertado en un vastago no transformado).

La presente invencion se extiende claramente a cualquier célula de planta o planta producida por cualquiera de los
métodos descritos aqui, y a todas las partes de la planta y sus propagulos. La presente invencion se extiende
adicionalmente para abarcar la progenie de una células transfectadas o transformada primaria, tejido, érgano o
planta completa que se ha producido mediante cualquiera de los métodos mencionados anteriormente, solo el
requerimiento que es la progenie que exhibe las mismas caracteristicas genotipicas y/o fenotipicas como aquellas
producidas por los progenitores en los métodos de acuerdo con la invencion. La invenciéon también incluye células
anfitrionas que contienen un acido nucleico aislado que codifica CYCDS3. Las células anfitrionas preferidas de
acuerdo con la invencion son células de plantas. La invencion también se extiende a partes cosechables de una
planta tal como, pero no limitado a, hojas, frutas, flores, cultivos de tallo, rizomas, tubérculos y bulbos. La invencion
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se relaciona adicionalmente con productos derivados directamente de una parte cosechable de tal una planta, tal
como glébulos o polvos secos, aceite, acidos grasos y grasa, almidén o proteinas.

La presente invencion también abarca el uso del acido nucleico que codifica CYCD3 y uso de polipéptidos CYCD3.

Un tal uso se relaciona con incrementar la produccién de semilla. La produccién de semilla es como se definié aqui
anteriormente y preferiblemente incluye una o mas de los siguientes: numero incrementado de flores por paniculo,
produccién de semilla total incrementada, indice de cosecha incrementado y TKW incrementado, cada uno con
relacion a plantas tipo natural correspondientes.

Los acidos nucleicos que codifican CYCD3 o sus variantes, o los polipéptidos CYCD3 pueden encontrar uso en
programas de siembra en los que se identifica un marcador ADN que se puede ligar genéticamente a un gen que
codifica CYCD3 o su variante. El acido nucleico que codifica CYCD3/ genes o sus variantes, o polipéptidos CYCD3
se puede utilizar para definir un marcador molecular. Este ADN o marcador de proteina luego se puede utilizar en
programas de siembra para seleccionar plantas que tienen produccion de semilla incrementada. El gen que codifica
CYCD3 o su variante, por ejemplo, puede ser un acido nucleico como se representa por la SEQ ID NO: 1 o SEQ ID
NO: 48.

Las variantes alélicas de un acido nucleico que codifica CYCD3/gen también pueden encontrar uso en programas de
siembra asistidos por marcador. Tales programas de siembra algunas veces requieren la introduccion de variacién
alélica mediante tratamiento mutagénico de las plantas, utilizando por ejemplo mutagenia EMS; alternativamente, el
programa puede iniciar con una coleccidon de variantes alélicas denominadas de origen "natural" originado no
intencionalmente. La identificacidén de variantes alélicas luego toma lugar, por ejemplo, mediante PCR. Esto se sigue
mediante una etapa para la seleccién de variantes alélicas superiores de la secuencia en cuestion y que da
produccién de semilla incrementada. La seleccion se lleva a cabo tipicamente al monitorear el desempefio de
crecimiento de plantas que contienen diferentes variantes alélicas de la secuencia en cuestidon, por ejemplo,
diferentes variantes alélicas de la SEQ ID NO: 1 o SEQ ID NO: 48. El desempefio de crecimiento se puede
monitorear en un invernadero o en el campo. Adicionalmente las etapas opcionales incluyen plantas cruzadas, en
las que se identifica la variante alélica superior, con ofra planta. Esto se puede utilizar, por ejemplo, para hacer una
combinacién de las caracteristicas fenotipicas de interés.

Un acido nucleico que codifica CYCD3 o su variante también se pueden utilizar como sondas para mapear
fisicamente o genéticamente los genes que son una parte de, y como marcadores para los rasgos ligados a aquellos
genes. Tal informacién puede ser util en la siembra de plantas con el fin de desarrollar estirpes con fenotipos
deseados. Tal uso de acido nucleico que codifica CYCD3 o sus variantes solo requiere una secuencia de acido
nucleico de por lo menos 15 nucledtidos en longitud. El acido nucleico que codifica CYCD3 o sus variantes se
pueden utilizar como marcadores de polimorfismo de longitud de fragmento de restriccion (RFLP). Los Southern blot
(Sambrook J, Fritsch EF and Maniatis T (1989) Molecular Cloning, A Laboratory Manual) de ADN gendmico de
planta digerido de restriccién se puede sondear con el acido nucleico que codifica CYCD3 o sus variantes. Los
patrones de banda resultantes luego se pueden someter a analisis genético utilizando programas de computador tal
como MapMaker (Lander et al. (1987) Genomics 1: 174-181) con el fin de construir un mapa genético.
Adicionalmente, los acidos nucleicos se pueden utilizar para sondear Southern blot que contienen los ADN
gendmicos tratados con endonucleasa de restriccion de un conjunto de individuos que representan la progenie y el
parentesco de un cruce genético definido. La segregacién de los polimorfismos de ADN se nota y se utiliza para
calcular la posicién del acido nucleico que codifica CYCD3 o si variante en el mapa genético previamente obtenido
utilizado esta poblacion (Botstein et al. (1980) Am. J. Hum. Genet. 32:314-331).

La produccion y uso de sondas derivadas de gen de planta para uso en mapeo genético se describe en Bematzky
and Tanksley (1986) Plant Mol. Biol. Reporter 4: 37-41. Numerosas publicaciones describen el mapeo genético de
clones de cADN especificos utilizando la metodologia bosquejada anteriormente o sus variaciones. Por ejemplo, las
poblaciones intercruzadas F2, poblaciones retrocruzadas, poblaciones emparejadas aleatoriamente, estirpes
isogénicas cercanas (NIL), y otros conjuntos de individuos se puede utilizar para mapeo. Tales metodologias son
bien conocidas por aquellos expertos en la técnica.

Las sondas de acido nucleico también se pueden utilizar para mapeo fisico (es decir, colocacion de las secuencias
en mapas fisicos; ver Hoheisel et al. In: Non-mammalian Genomic Analysis: A Practical Guide, Academic press
1996, pp. 319-346, y referencias citadas alli).

En otra realizacion, se pueden utilizar sondas de acido nucleico en mapeo de fluorescencia directa de hibridacion in
situ (FISH) (Trask (1991) Trends Genet. 7:149-154). Aunque los métodos actuales de mapeo FISH favorecen el uso
de grandes clones (varios kb a varios cientos kb; ver Laan et al. (1995) Genome Res. 5:13-20), las mejoras en la
sensibilidad pueden permitir el desempefio de mapeo FISH utilizando sondas mas cortas.

18



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

ES 2358 124 T3

Una variedad de métodos con base en amplificacion de acido nucleico para mapeo genético y fisico se pueden llevar
a cabo utilizando los acidos nucleicos. Ejemplos incluyen amplificacién especifica de alelo (Kazazian (1989) J. Lab.
Clin. Med 11:95-96), polimorfismo de fragmentos amplificados por PCR (CAPS; Sheffield et al. (1993) Genomics
16:325-332), ligacion especifica de alelo (Landegren et al. (1988) Science 241:1077-1080), reacciones de extension
de nucledtido (Sokolov (1990) Nucleic acid Res. 18:3671), Mapeo de Hibrido de Radiacion (Walter et al. (1997) Nat.
Genet. 7:22-28) y Mapeo Happy (Dear y Cook (1989) Nucleic acid Res. 17:6795-6807). Para estos métodos, la
secuencia de un acido nucleico se utiliza para disefiar y producir pares cebadores para uso en la reaccion de
amplificacion o en las reacciones de extension de cebador. El disefio de tales cebadores es bien conocido por
aquellos expertos en la técnica. En los métodos que emplean mapeo genético con base en PCR, es necesario
identificar las diferencias de la secuencia de ADN entre los progenitores del mapeo cruzado en la regiéon que
corresponde a la secuencia de acido nucleico actual. Esto, sin embargo, no es generalmente necesario para
métodos de mapeo.

Se obtienen incrementos en la produccién en los métodos de la invencion al transformar una planta con un acido
nucleico que codifica un polipéptido CYCD3 bajo el control de un promotor especifico para endosperma. Sin
embargo, tales incrementos de produccion de semilla también se pueden obtener mediante otras técnicas bien
conocidas, tal como activacién T-ADN, TILLING y recombinacion homologa.

La etiqueta de activacion T-ADN (Hayashi et al. Science (1992) 1350-1353) que involucra la insercion de T-ADN,
contiene usualmente un promotor (también puede ser un mejorador de traduccion o un intrén), en la regién
gendmica del gen de interés o 10 kb en la direccién 5’ 0 3’ de la regidn codificante de un gen en una configuracion
de tal manera que el promotor dirige la expresion del gen objetivo. Tipicamente, se interrumpe la regulacién de la
expresion del gen objetivo mediante su promotor natural y el gen cae bajo el control del promotor nuevamente
formado. El promotor se embebe tipicamente en un T-ADN. Este T-ADN se inserta aleatoriamente en el genoma de
planta, por ejemplo, a través de la infeccion de Agrobacterium y conduce a la sobreexpresion de genes cerca al T[
ADN insertado. Las plantas transgénicas resultantes muestran fenotipos dominantes debido a la sobreexpresion de
genes cerrado en el promotor introducido. El promotor a ser introducido puede ser cualquier promotor especifico
para endosperma.

La técnica de TILLING (Lesiones Locales Inducidas por Objetivo En Genomas) también se puede utilizar para
reproducir los efectos de desarrollar los métodos de la invencién. El TILLING es una tecnologia de mutagenia util
para generar y/o identificar, y para eventualmente aislar un acido nucleico que codifica CYCD3 con expresion y/o
actividad modificada. El TILLING también permite la selecciéon de plantas que llevan tales variantes mutantes. Estas
variantes mutantes pueden exhibir expresién modificada, en resistencia o en ubicacién o en tiempo (si las
mutaciones afectan el promotor, por ejemplo). EI TILLNG combina mutagenia de alta densidad con métodos de
deteccion de alto rendimiento. Las etapas tipicamente seguidas en TILLING son: (a) mutagenia EMS (Redei GP and
Koncz C (1992) In Methods in Arabidopsis Research, Koncz C, Chua NH, Schell J, eds. Singapore, World Scientific
Publishing Co, pp. 16-82; Feldmann et al., (1994) In Meyerowitz EM, Somerville CR, eds, Arabidopsis. Cold Spring
Harbor Laboratory Press, Cold Spring Harbor, NY, pp 137-172; Lightner J y Caspar T (1998) In J Martinez- Zapater,
J Salinas, eds, Methods on Molecular Biology, Vol. 82. Human Press, Totowa, NJ, pp 91-104); (b) preparacion de
ADN y agrupamiento de individuos; (c) amplificacion de PCR de una regiéon de interés; (d) desnaturalizacion e
hibridacion para permitir la formacion de heteroduplex; (e) DHPLC, en donde la presencia de un heteroduplex en un
grupo se detecta como un pico extra en el cromatograma; (f) identificacion del mutante individual; y (g)
secuenciamiento del producto PCR mutante. Los métodos para TILLING son bien conocidos en la técnica (McCallum
et al., (2000) Nat Biotechnol 18: 455-457; revisado por Stemple (2004) Nat Rev Genet 5(2): 145-50). Las plantas que
llevan tales variantes mutantes tienen expresion preferiblemente incrementada de un gen que codifica CYCD3 en la
endosperma.

La activacién de T-ADN y TILUNG son ejemplos de tecnologias que permite la generaciéon de las modificaciones
genéticas (preferiblemente en el locus de un gen que codifica un polipéptido CYCD3) que da expresion
preferiblemente incrementada de un acido nucleico que codifica un polipéptido CYCD3 en la endosperma de las
plantas. El locus de un gen se define aqui como una regiéon gendmica, que incluye el gen de interés y 10 kb corriente
arriba y corriente debajo de la region codificante.

La recombinacion homodloga permite la introduccion en un genoma de un acido nucleico seleccionado en una
posicion seleccionada definida. La recombinacion homéloga es una tecnologia estandar utilizada rutinariamente en
ciencias biologicas para organismos inferiores tal como levadura o el musgo Physcomitrella. Los métodos para
desarrollar la recombinacion homdloga en las plantas se ha descrito no solo para plantas modelo (Offringa et al.
(1990) EMBO J 9(10): 3077-84) sino también para plantas de cultivo, por ejemplo arroz (Terada et al. (2002) Nat
Biotech 20(10): 1030-4; lida and Terada (2004) Curr Opin Biotech 15(2): 132-8). El acido nucleico (que puede ser un
acido nucleico que codifica CYCD3 o su variante como se definié aqui anteriormente) se objetiva en el locus de un
gen CYCD3. El acido nucleico a ser objetivado puede ser un alelo mejorado utilizado para reemplazar el gen
enddgeno o se puede introducir en adicién al gen enddgeno. El acido nucleico a ser objetivado es preferiblemente la
region que controla la expresién natural de un acido nucleico que codifica un polipéptido CYCD3 en una planta. Un
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promotor especifico para endosperma se introduce dentro de esta region, en adicién a este, o reemplazandolo
parcialmente o sustancialmente todo de este.

Todos los métodos de acuerdo con la presente invencion resultan en plantas que tienen produccion de semilla
incrementada, como se describié aqui anteriormente. Estos rasgos utiles también se pueden combinar con otros
rasgos econdémicamente ventajosos, tal como adicionalmente rasgos de mejoramiento de la produccion, tolerancia a
varias tensiones, rasgos que modifican varias caracteristicas arquitecténicas y/o caracteristicas bioquimicas y/o
fisiolégicas.

Descripcion de las figuras
La presente invencion ahora se describira con referencia a las siguientes figuras en las que:

Figura 1 es una alineacién de polipéptido multiple preparada utilizando ClustalW y valores predeterminados, seguido
por la computacion del arbol de distancia promedio. Se muestra el grupo polipéptido CYCD3.

Figura 2 es una alineacion de las secuencias de proteina CYCD de planta conocidas. Las secuencias se alinean
utilizando el programa AlignX del Vector NTI suite (InforMax, Bethesda, MD). Se hace alineacién multiple con una
penalidad de abertura de espacio 10 y una extensién de espacio de 0.01. También se lleva a cabo la ediciéon de
manual menor donde sea necesario para posicionar mejor algunas regiones conservadas. La linea mostrada indica
la separacion de los polipéptidos CYCD3 de otras ciclinas tipo D. Se colocan en cajas un niumero de motivos
especificos para los polipéptidos CYCD3.

Figura 3 es una matriz de similitud/identidad preparada utilizando MatGAT (Matrix Global Alignment Tool) que
calcula la similitud e identidad entre cada par de las secuencias de polipéptido en un conjunto de datos dado sin
requerir prealineacion de los datos. El programa desarrolla una serie de alineaciones en forma de par utilizando el
algoritmo de alineacion global Myers y Miller (con una penalidad de abertura espacio de 12, y una penalidad de
extension de espacio de 2). Este luego calcula la similitud e identidad utilizando, por ejemplo, Blosum 60 como la
matriz de clasificacién, y luego coloca los resultados en una matriz de distancia. La similitud de la secuencia se
muestra en la mitad de fondo de la linea divisora y la identidad de secuencia se muestra en la mitad superior de la
linea divisora. La secuencia de la SEQ ID NO: 2 se indica como el niumero 5 en la matriz. Las secuencias de
polipéptido que tienen por lo menos 30% de identidad de secuencia para la secuencia de la SEQ ID NO: 2 abarca
los polipéptidos CYCD3.

Figura 4 es un vector binario para la expresion en Oryza sativa del gen Arabidopsis thaliana CycD3;3 bajo el control
del promotor prolamina.

Figura 5 detalla ejemplos de las secuencias utiles en desarrollar los métodos de acuerdo con la presente invencion.

Figura 6 es una alineacion solo de las secuencias de proteina CYCD3 de planta. Las secuencias se alinean
utilizando el programa AlignX del Vector NTI suite (InforMax, Bethesda, MD). Se hace alineacién multiple con una
penalidad de abertura espacio de 10 y una extension de espacio de 0.01. También se lleva a cabo la edicion de
manual menor donde sea necesario para posicionar mejor algunas regiones conservadas. En adicion al cuadro de
ciclina (marcado como X’ por debajo de la secuencia consensus (Interpro ref: IPR006670)) y el motivo LXCxE dentro
de los primeros 40 o aminoacidos, se identifica un nUmero de motivos especificos para los polipéptidos CYCD3.

Ejemplos

La presente invencion ahora se describird con referencia a los siguientes ejemplos, que son solo por via de
ilustracion.

Manipulacion de ADN: a menos que se indique otra cosa, se desarrollan técnicas de ADN recombinante de acuerdo
con los protocolos estandar descritos en (Sambrook (2001) Molecular Cloning: a laboratory manual, 3ra Ediciéon Cold
Spring Harbor Laboratory Press, CSH, New York) o en los Volumenes 1 y 2 de Ausubel et al. (1994), Current
Protocols in Molecular Biology, Current Protocols. Los materiales estandar y métodos para trabajo molecular de
plantas se describen en Plant Molecular Biology Labfase (1993) by R.D.D. Croy, publicado por BIOS Scientific
Publications Ltd (UK) y Blackwell Scientific Publications (UK).

Ejemplo 1: Clonacién de Gen

Se amplifica Arabldopsis CycD3;3 mediante PCR utilizando como plantilla coleccion de cADN de siembra
Arabldopsis thaliana (Invitrogen, Paisley, UK). Después de transcripcién inversa de ARN se extrae de semillas, los
cADN se clonan en pCMV Sport 6.0. El tamafio de inserto promedio del banco es 1.5 kb y el nimero original de
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clones es de 1.59x10 cfu. Se determina que el titulo original es 9.6x105 cfu/ml después de la primera amplificacion
de 6x10"" cfu/ml. Después de la extraccion de plasmido, se utiliza 200 ng de plantilla en una mezcla de 50 ul de
PCR. Los cebadores prm0360 (codon de inicio, codificante en negrilla, sitio AttB1 en cursiva: 5
GGGGACAAGTTTGTACAAAAAAGCAGGCTTCACAATGGCTTTAGAAGAGG AGGA 3) y prm0361 (cordon de
parada, complementario, inverso en negrilla, sitio AttB2 en cursiva: 5
GGGGACCACTTTGTACAAGAAAGCTGGGTTTAGCGAGGACTACTACTAAGCA 3’), que incluye los sitios AttB para
recombinacion Gateway, se utilizan para amplificacion PCR. El PCR se desarrolla utilizando una polimerasa de
Etiqueta de ADN Hifi en condiciones estandar. Un fragmento PCR de 1086 bp se amplifica y se purifica también
utilizando métodos estandar. La primera etapa del procedimiento Gateway, la reaccion BP, luego se desarrolla,
durante lo cual el fragmento PCR se recombina in vivo con el plasmido pDONR201 para producir, de acuerdo con la
terminologia Gateway, un "clon de entrada", p0443. El plasmido pDONR201 se compra de Invitrogen, como parte de
la tecnologia Gateway®.

Para la secuencia modificada de la SEQ ID NO: 48/49, el cebador inverso &es: 5
GGGGACCACT77TGTACAAGAAAGCTGGGTTTAGCGAGGACTACTATAAGCA 3)).

Ejemplo 2: Vector de Construccién

El clon de entrada p0443 se utiliza posteriormente en una reaccion LR con p0830, un vector de destino utilizado para
la transformacion de Oryza sativa. Este vector contiene como elementos funcionales dentro de los limites T-ADN: un
marcador seleccionable de planta; un marcador detectable de planta, y un casete Gateway destinado para
recombinacién LR in vivo con la secuencia de interés ya clonada en el clon de entrada. Un promotor prolamina para
expresion especifica de endosperma (PRO0090; SEQ ID NO: 3) se ubica en direccién 5 de este casete Gateway.

Después de la etapa de recombinacion LR, el vector de expresion resultante (ver Figura 4) se transforma en la cepa
Agrobacterium LBA4404 y posteriormente en plantas Oryza sativa. El vector de expresion resultante como se
muestra en la Figura 4 se transforma en Agrobacterium y posteriormente en plantas Oryza sativa. A las plantas de
arroz transformadas se les permite crecer y luego se examinan para los parametros descritos en el Ejemplo 3.

Ejemplo 3: Evaluaciéon y Resultados

Se generan aproximadamente 15 a 20 transformantes de arroz TO independientes. Los transformantes primarios se
transfieren de las camaras de cultivo de tejido en un invernadero para hacer crecer y cosechar la semilla T1. Se
retienen seis eventos, de los cuales la progenie T1 segrega 3:1 para la presencia/ausencia del transgen. Para cada
uno de estos eventos, se seleccionan aproximadamente 10 semillas T1 que contienen el transgen (hetero- y homol’]
zigotos), y aproximadamente 10 semillas T1 que carecen del transgen (nulizigotos), al monitorear la expresion del
marcador visual. Las plantas transgénicas y los nulizigotos correspondientes se hacen crecer lado a lado en las
posiciones aleatorias. De la etapa de siembra hasta la etapa de madurez las plantas se pasan varias veces a través
de una cabina de formacién de imagenes digital. En cada punto de tiempo las imagenes digitales (2048x1536
pixeles, 16 millén de clores) se toman de cada planta desde por lo menos 6 diferentes angulos. Adicionalmente se
evaluan cinco eventos T1 en la generacion T2 siguiendo el mismo procedimiento de evaluacién para la generacion
de T1 pero con mas individuos por evento.

Analisis estadistico: prueba ty prueba F

Se utiliza un ANOVA de dos factores (andlisis de variantes) como un modelo estadistico para la evaluacién general
de las caracteristicas fenotipicas de planta. Se lleva a cabo una prueba F en todos los parametros medidos de todas
las plantas de todos los eventos transformados con el gen la presente invencion. La prueba F se lleva a cabo para
revisar un efecto gel gen durante todos los eventos de transformacion y para verificar un efecto general del gen,
también conocido como un efecto de gen global. El umbral para significancia de un efecto de gen global verdadero
se establece en un nivel de probabilidad de 5% para la prueba F. Los puntos de valor de prueba F significativos para
un efecto de gen, significa que no solo la presencia o posicion del gen origina las diferencias en el fenotipo.

Para la revision de un efecto de los genes dentro del evento, es decir, para un efecto especifico de estirpe, se
desarrolla una prueba t dentro de cada evento utilizado conjuntos de datos de las plantas transgénicas y las plantas
nulas correspondientes. "Plantas nulas" o "segregantes nulos" o "nulizigotos" son las plantas tratadas en la misma
forma como la planta transgénica, pero de la cual se ha segregado el transgen. Las plantas nulas también se
pueden describir como las plantas transformadas negativas homozigotas. El umbral para la significancia de la
prueba t se establece en un nivel de probabilidad de 10%. Los resultados para algunos eventos pueden estar por
encima o por debajo de este umbral. Esto se basa en la hipétesis que un gen solo puede tener un efecto en ciertas
posiciones en el genoma, y que la ocurrencia de este efecto dependiente de la posicién no es rara. Este tipo de
efecto de gen también se nombra aqui "efecto de estirpe del gen". El valor p se obtiene al comparar el valor t con la
distribucién t o alternativamente, al comparar el valor F con la distribucion F. El valor p luego da la probabilidad que
la hipétesis nula (es decir, no existe efecto del transgen) sea correcta.
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3.1 Medicion del parametro relacionado con semilla

Las paniculas primarias maduras se cosechan, se embolsan, se marcan con codigos de barras y luego se secan
durante tres dias en el horno a 37°C. Luego se ftrillan las paniculas y se recolectan y se cuentan todas las semillas.
Las cascaras llenas se separan de las vacias utilizando un dispositivo para soplar aire. Las cascaras vacias se
desechan y la fraccién restante se cuenta de nuevo. Las cascaras llenas se pesan en una balanza analitica. Este
procedimiento resulta en el conjunto de parametros relacionados con semillas descritos adelante.

3.1.1 Numero total de flores por paniculo

El nimero total de flores por paniculo como se define en la presente invencion es la relacion entre el numero total de
semillas y el numero de paniculas primarias maduras. La diferencia de porcentaje entre los dos eventos transgénicos
significativos y sus nulizigotos correspondientes en T2 se muestra en la Tabla 5. También se muestra el valor P de
los eventos significativos en la evaluacién T2. Un valor P significativo indica que la presencia del transgen se
relaciona con el incremento en el niumero total de flores por paniculo.

Tabla 5: Numero total de flores por paniculo

% de incremento en T2 Valor P por evento

Evento significativo 1 13 0.0286

Evento significativo 2 22 0.0007

3.1.2 Produccién total de semilla

La produccion total de semilla se mide al pesar todas las cascaras llenas cosechadas de una planta. El porcentaje
de diferencia entre tres eventos transgénicos significativos y sus nulizigotos correspondientes en T2 se muestra en la
Tabla 6. También se muestra el valor P de los eventos significativos en la evaluacion T2. Un valor P significativo
indica que la presencia del transgen se relaciona con el incremento en la produccion total de semilla.

Tabla 6: produccion de semilla total

% de incremento en T2

Valor P por evento

Evento significativo 1 31 0.1306
Evento significativo 2 36 0.0826
Evento significativo 3 37 0.0005

El TKW en la presente invencién se extrapola del nimero de semillas llenas contadas y su peso total. La diferencia
de porcentaje entre tres eventos transgénicos significativos y sus nulizigotos correspondientes en T2 se muestra en
la Tabla 7. También se muestra el valor P de los eventos significativos en la evaluacion T2. Un valor P significativo
indica que la presencia del transgen se relaciona con el incremento en TKW.

Tabla 7: TKW

% de incremento en T2

Valor P por evento

Evento significativo 1 6 0.0006
Evento significativo 2 5 0.0009
Evento significativo 3 4 0.0165
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3.1.4 Indice de cosecha de plantas

El indice de cosecha de la presente invencion se define como la relacion entre la produccioén total de semilla y el
area por encima de la tierra (mmz), multiplicado por un factor 108. El porcentaje de diferencia entre los tres eventos
transgénicos significativos y sus nulizigotos correspondientes en T2 se muestra en la Tabla 8. También se muestra
el valor P de los eventos significativos en la evaluacion T2. Un valor P significativo indica que la presencia del
transgen se relaciona con el incremento en el indice de cosecha.

Tabla 8: indice de cosecha

% de incremento en T2 Valor P por evento
Evento significativo 1 30 0.0324
Evento significativo 2 49 0.0014
Evento significativo 3 15 0.0727

Ejemplo 4: Datos comparativos pOleosina:ciclina D3;3

Las plantas que contienen la construccion anterior se producen y se evaluan utilizando los mismos procedimientos
como se describié anteriormente para pProlamina:ciclina D3;3. Los resultados de la evaluacion T1 se muestran en
las Tablas 9 a 11 adelante. En cada una de las tablas se muestra el porcentaje de diferencia entre las plantas
transgénicas y los nulizigotos correspondientes. También se muestra el valor P de la prueba F.

Tabla 9: Area por encima de la tierra

Area por encima de la tierra

% de diferencia Valor P

T1 general -12 0.0083

El valor P de la prueba F indica significativamente que la expresion del transgen conducida por su promotor reduce
significativamente el area por encima de la tierra.

Tabla 10: Peso de semilla total

Peso de semilla total

% de diferencia Valor P

T1 general -15 0.0858

Los resultados muestran que el peso total de las semillas de las plantas transgénicas es menor que el peso de
semilla total de los nulizigotos correspondientes.
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Tabla 11: Numero de Semillas Llenas

Numero de Semillas Llenas

% de diferencia Valor P

T1 general -17 0.0572

Los resultados muestran que el numero de semillas llenas de las plantas transgénicas es menor que el nimero de
semillas llenas de los nulizigotos correspondientes.
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<160> 71
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<210> 1

<211> 1086

<212> ADN

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 1
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atggctttag
ttctgtgagg
aagtttecctt
ttatcaactt
tttetggttt
gggtttaatt
aggaagttte
ttagctgcta
gcaagatatyg
cttgactgga
tacagcttta
tccattatte
atggtctctg
atgactectac
cacagtccaa
gtgtttgatg
getteagtgt
cagcagatga
cgctaa

aagaggagga
aagagagtga
ttttaaatct
tgatttcgaa
tgtgtecgtga
cattgacggc
agacagataa
aggttgaaga
tetttgaage
ggatgcatec
aatctcatca
ctgattcgag
ttattagaga
tcaaagttga
gcaagaaaaq
cgtcattcag
cgtetteace
ggctatctte

<210> 2

<211> 361

<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 2
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agagagktcaa
gtttcacgaa
gggtttgtct
acaagaaccg
aaaggctctt
tcttttaget
geoccatggatg
gatccgtgtt
taagactata
tgtgactcca
tcaattggag
atttctgagt
tttgaagatg
tteggagaag
gatgatgaat
ttectgatage
atcttecagag
aataaaccga

aacgcaccgt
caagtagatt
gatcatgata
tgtetttatg
gattggattt
gttaattact
tctecagetta
ccttttectet
cagagaatog
atctegtttt
ttecttgagta
tttagtectt
tgtgacgaag
gtaaataaat
tggatgcaac
tcgaatgagt
cctttgectea
atgttttteg

25

tttgtgttect
tgtgcgacga
tgttgtggga
acgaaatctt
ttaaagtgaa
tcgataggtt
ctgctttgge
tagattttca
agctbecttgt
tcgatcacat
gatgtgaatc
ctgtgttage
ctgtatacca
gectatgagtt
aacccgctag
cgtgggttgt
agaggagaaqg
atgtgcttag

tgatggtectt
gagtgttgaa
tgatgatgag
agatgatgag
atctcattat
tattacaagc
ttgtetgtet
agtggaagaa
tctogtctact
tattcgacga
tttattactc
cactgcaata
atctcagctce
agtgttagac
tccgatcaogt
gtctgcttet
agtgcaagag
tagtagtcct

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960

1020
1080
1086
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Met Ala Leu Glu Glu Glu Glu Glu Ser Gln Asn Ala Pro Phe Cys Val

1 5 10 15

Leu Asp Gly Leu Phe Cys Glu Glu Glu Ser Glu Phe His Glu Gln Val
20 25 30

Asp Leu Cys Asp Glu Ser Val Glu Lys Phe Pro Phe Leu Asn Leu Gly
35 40 45
Leu Ser Asp His Asp Met Leu Trp Asp Asp Asp Glu Leu Ser Thr Leu
50 55 60
Ile Ser Lys Gln Glu Pro Cys Leu Tyr Asp Glu Ile Leu Asp Asp Glu
65 70 75 80
Phe Leu Val Leu Cys Arg Glu Lys Ala Leu Asp Trp Ile Phe Lys Val
. 85 90 95
Lys Ser His Tyr Gly Phe Asn Ser Leu Thr Ala Leu Leu Ala Val Asn
100 105 110
Tyr Phe Asp Arg Phe Ile Thr Ser Arg Lys Phe Gln Thr Asp Lys Pro
115 120 125
Trp Met Ser Gln Leu Thr Ala Leu Ala Cys Leu Ser Leu Ala Ala Lys
130 135 140
Val Glu Glu Ile Arg Val Pro Phe Leu Leu Asp Phe Gln Val Glu Glu
145 150 155 160
Ala Arg Tyr Val Phe Glu Ala Lys Thr Ile @ln Arg Met Glu Leu Leu
165 170 175
Val Leu Ser Thr Leu Asp Trp Arg Met His Pro Val Thr Pro Ile Ser
180 185 190
Phe Phe Asp His Ile Ile Arg Arg Tyr Ser Phe Lys Ser His His Gln
195 200 205
Leu Glu Phe Leu Ser Arg Cvys Glu Ser Leu Leu Leu Ser Ile Ile Pro
210 215 220
Asp Ser Arg Phe Leu Ser Phe Ser Pro Ser Val Leu Ala Thr aAla Ile
225 230 235 240
Met Val Ser val Ile Arg Asp Leu Lys Met Cys Asp Glu Ala Val Tyr
245 250 255
Gln Ser Gln Leu Met Thr Leu Leu Lys Val Asp Ser Glu Lys Val Asn
260 265 270
Lys Cys Tyr Glu Leu Val Leu Asp His Ser Pro Ser Lys Lys Arg Met
275 280 285
Met Asn Trp Met Gln Gln Pro Ala Ser Pro Ile Gly Val Phe Asp Ala
250 295 o0
Ser Phe Ser Ser Asp Ser Ser Asn Glu Ser Trp Val Val Ser Ala Ser
305 310 315 320
Ala Ser Val Ser Ser Ser Pro Ser Ser Glu Pro Leu Leu Lys Arg Arg
325 330 335
Arg Val Gln Glu Gln Gln Met Arg Leu Ser Ser Ile Asn Arg Met Phe
340 345 350
Fhe Asp Val Leu Ser Ser Ser Pro Arg
355 360

<210> 3

<211> 654

<212> ADN

<213> Oryza sativa

<400> 3
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cttctacate
ttattttaca
ttattgtaaa
aaacaagagt
attgaaatta

ggcttaggtg
aaaatataaa
gttctacaaa
gtcaatggaa
tataattcaa
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tagcaacacg
atagatcagt
gctaattitaa
caatgaaaac
agagaataaa

actttattat
cectecaccac
aagttattgc
catatgacat
tccacatagce

tattattatt
aagtagagca
attaacttat
actataattt
cgtaaagttec

attattatta
agttggtgag
ttecatattac
tgtttttatt
tacatgtggt

gcattaccaa
ccttatcaca
atcatgtata
gtgcacctaa
aaaactaaca
aatccteate

<210> 4

<211> 54

<212> ADN

<220>

<400> 4

<210>5

<211> 51

<212> ADN

<220>

<400> 5

<210>6

<211> 1140

<212> ADN

<400> 6

aatatatata
ttgacacata
tatgatagec
cagaatatecc
ctctaaagca
atccttecace

<213> Secuencia artificial

<223> cebador: prm0360

<213> Secuencia artificial

<223> cebador: prm0361

<213> Antirrhinum majus

gcttacaaaa
aagtgagtga
acaaagttac
aaataatatg
accgatggga
acaattcaaa

catgacaagc
tgagtcataa
tttgatgatg
actcacttag
aagcatctat
tattatagtt

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtt tagcgaggac tactataagc a

ttagtttgaa
tattatttte
atatcaaaga
atcataatag
azatagacaa
gaagcatagt

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctt cacaatggct ttagaagagg agga

51
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aaattgcaat
tttgctacce
acatttttag
agcatcaagt
gcacaatgaa
agta

60
120
180
240
300

360
420
480
540
600
654



gagagaagag
cttagaatga
aaactcteoca
tggtgaaatc
acatgatttg
attgtgtaaa
aaaagctaga
tgctctcact
tcaacaagat
taaagttgaa
tgtgtttgag
gaagatgaat
gaagagccat
taccgattgt
tgttataage
tcttggaate
aagtgtteat
aggggtagtg
agtttcttec

<210>7
<211> 343

<212> PRT

atggctcaaa
aatgaatgca
teactetgtt
atcaatgact
ttatgtggtg
gagcaggaat
gatgaggctyg
gcggttcttg
aagccatgga
gaaacktcaag
tcaaaaacca
ccagtecacce
ctttgtaaag
agattcatgt
agcttagage
aacaaggaca
tttecaatcag
gacatctcat
teaccagage

<213> Antirrhinum majus

<400> 7

gctcaactet
gcttcacaca
ttgatgctet
gtttcattga
tagatgatga
atgaactgta
ttgaatggat
cagttaacta
tgtatcagtt
tcectcttet
ttcaaagaat
caatttcatt
agttcctcaa
gccatecttec
cctgcattgg
aagtggagga
gcaacaaaaqg
tcagttgtga
atttgtccaa
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aggcctetet
actetettct
gtactgtgag
agaacaagaa
tgatgatgat
cagagtcctt
gtttaaggtc
tttggataga
ggctgctgtyg
gttagacctt
ggagettttg
ccttgagtac
cagatgtgaa
atctgcattg
tgtggagtac
atgttgtaag
aaagtttgga
tgattcatgg
gaaaatcaag

ttettcacac
ccteagaaga
gaagaacaaa
cccttttetg
aaagaagagc
gaggacaate
attgggtact
tttctatgea
gcttgtetet
caagttgagg
gtgectttcaa
attgctagga
tgecctecttt
gccactgcaa
caagatcaac
ttaatacaag
tectttgectt
cegttggatt
acccaaaatc

28

ctttgtttga
tgtatcaaca
actgggacaa
atttattgaa
ttagectcttt
catctctage
attcttttte
catttcagtt
ctttggetge
aatctaagta
cacttaaatg
ggctagcatt
tgtcecettat
cgatgctgta
tecatcaacat
aagtggccac
atagcceccaa
caactgcate
cagaccatga

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960

io020
1080
1140



Met
Glu
Ile
Cys
Leu
65

Val
Asn
Pro
Lys
145
Glu
Leu
Ser
Cys
Thr
225
Thr
Tyr
Glu
Gln
Gly
305

Ser

Lys

Glu
Glu
Gly
50

Cys

Ser

Ile

Trp
130
val
Ser
val
FPhe
Lys
210
Asp
Met
Gln
Glu
Ser
290
Val
Thr

Thr

<210> 8

Gln
Glu
Glu
35

Val
Lys
Leu
Gly
Leu
115
Met
Glu
Lys
Leu
Leu

195
Glu

Cys
Leu
Asp
Cys
275
Gly
Val

Ala

Gln

<211> 1451

<212> ADN

Gln
Gln
20

Gln
Asp
Glu
Ala

100
Asp

Glu
Tvr
Ser
180
Glu
Phe

Arg

Gln
260
Cys
Asn
Asp

Ser

Asn
340

Asn
Asn

Glu

Gln
Lys
85

Arg
Gln
Thr
Val

165
Thr

Leu
Phe
val
245
Leu
Lys
Lys
Ile
val

325
Pro

<213> Antirrhinum majus

<400> 8

Ser
Trp
Pro
Asp
Glu
70

Ala
Ser
Phe
Leu
Gln
150
Phe
Leu
Ile
Asn
Met
230
Ile
Ile
Leu
Arg
Ser
310

Ser

Asp

Pro
Asp
Phe
Asp
55

Tyr
Arg
Phe
Leu
Ala
135
Val
Glu
Lys
Ala
Arg
215
Cys
Ser
Asn
Ile
Lys
285
Phe

Ser

His

Ser
Asn
Ser
40

Asp
Glu
Asp

Ser

Cys
120
Ala
Pro
Ser
Trp
Arg
200
His
Ser
Ile
Gln
280
Phe

Ser

Ser
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Leu
Gly
25

Asp
Asp
Leu
Glu
Ala
105
Thr
val
Leu
Lys
Lys
185
Axrg
Glu
Leu
Leu
Leu
265
Glu
Gly
Cys

Pro

Cys
10

Glu
Leu

Lys

Ala
90

Leu
Phe
Ala
Leu
Thr
170
Met
Leu
Cys
Pro
Glu
250
Gly
Val
Ser

Asp

Glu
330

Phe
Ile
Leu
Glu
Arg
75

Val
Thr
Gln
Cys
Leu
155
Ile
Asn
Ala
Leu
Ser
235
Pro
Ile
Ala
Leu
Asp

315
His

Asp
Ile
Lys
Glu
60

Val
Glu
Ala
Phe
Leu
140
Asp
Gln
Pro
Leu
Leu

220
Ala

Cys
Asn
Thr
Pro
300

Ser

Leu

29

Ala

His
45

Leu
Leu
Trp
val
Gln
125
Ser
Leu
Arg
val
Lys
205
Leu
Leu
Ile
Lys

Ser
285

Trp

Ser

Leu
30

Asp
Ser
Glu
Met
Leu
110
Gln
Leu
Gln
Met
190
Ser
Ser
Ala
Gly
Asp
270
val

Ser

Lys

15
Cys

Leu
Ser
Asp
Phe
95

Ala
Asp
Ala
Val
Glu
175
Pro
His
Leu
Thr
val
255
Lys
His
Pro

Leu

Lys
335

Cys
Phe
Leu
Leu
Asn
80

Lys
Val
Lys
Ala
Glu
160
Leu
Ile
Leu
Ile
Ala
240
Glu
val
Phe
Lys
Asp

320
Ile



taaaaaaaag
ttgagctttt
ttgttttcac
aacgaggagc
ataaatcaga
cacgacckttt
gaacaacaag
gtgagaaatg
atgactgctg
aaggataagc
gagactcaag
gcaaagacta
cctgtgacge
gtgcaatgeg
cgatttgtge
gagctittate
agcaaggaaa
tacatcettt
gatgcctatt
tcatcaccag
tgaactcatt
tatggttttt
gatggatcag
gagagccaaa
ttaatgaaaa

<210>9

<211> 361

<212> PRT

cgtaaaatta
cttaaagata
attectcaaca
atttegatga
ttcatcataa
tgtgggaaga
cccatttggg
aagggattaa
ttttagetgt
cttggatgag
tgectetgtt
tacagaggat
ctatctegtt
agtttatgaa
gctatcttec
cttgtgatgce
agactgatga
gtcacaagcg
tcagctctga
agccegbgtt
tcttatttta
tcegtcataa
acatgtttta
gggattatgt
a

<213> Antirrhinum majus

<400> 9

Met
1
Asp

Leu
Ala

Gly Ser

Gln Lys
50
Leu Trp
65
Gln Glu

Gly Phe

Val Ile

Phe
Leu
Gly
35

Lys
Glu
Gln

Leu

Gly

Ser His
Leu
Leu
Glu
Asp
Gln
Lys

100
His

115

Asn Tvr

130

Tyr

Asp

Ser
Asn
Asp
Pro
Glu
His
Val
Gly

Fhe

aacagaaaaa
atgagcagag
aacccatcte
agatttggat
tcaaaaaaaa
tgacgagctt
gtacgatgat
gtggatgttg
gaattattat
tcaattggct
gctggatttt
ggagecttttg
ctttgaccac
gaggtgtgag
ttctgttgtt
attggaatac
ttgccatatg
caagtacggt
tggctctaac
taagagaatc
tetgatattt
gacgatgcag
acagacaatt
gagtttttgt

Gln Gln

Glu Glu

Pro Gly
40
Fhe Thr
55
Leu Val

Leu Gly

Arg Asn

Phe Asn
120
Ile
135
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aatatgatat
ceccectgtat
caaaatccaa
cttgggteccg
gaagaaccat
gttaatctect
gtaatggact
aaggtgattg
gatagattta
getgttgett
caagtagagg
gtgectcacta
attgtgagga
agtgtcatte
gctgectgcaa
cagaatgagt
ctaatcactg
tecataccaa
gattegtggt
agagccattg
agcaacggta
ttatgttaca
gactcttatc
tcctggagta

Thr His
His
25

Phe

Fhe
Ile
Fhe

Asn Leu
Asp
90

Glu Gly
105
Ala Met

Asn Val

Leu
Asp
Asn
Leu
Leu
75

Asp
Ile
Thr

Gly

taagcccaag
cttettetee
tectttgatge
ggttaaaaga
ttactacttt
tgtctaagga
ctgatgggtt
gacactatgg
ttacaaacgt
gtetttetgt
aatcaaagta
ctttgaaatg
ggtttgagtt
tcteoccatcat
ccatgatata
ttgtgactgt
aagtaatcaa
gcagbtccaaa
cagcagtgte
ggggggctaa
cttcataate
tttetgttat
accktctttga
aaatcgatga

Gln Asn

Glu Asp

Pro

Leu

attcaatectt
gaagaagatg
tettctetgt
cccgggtttt
tctgtttgag
gaaagaacaa
tttgaaaagg
gttcaatgecg
tgggtttcaa
aaaagtggag
tgtgtttgag
gaagatgaac
gatgaacaat
caccgattat
tgtaatcaaa
gctgagaact
caatcaaage
tggtgtgate
atcegttteca
tectecteat
gcktcttttge
atecttgetagt
ttgagggatg
acttttagta

Ile Phe
15

Asp Leu

30

Ile
45
Glu

Gln

Phe
60
Ser Lys

Val Met

Lys Trp

His
His
Glu
Asp

Met

His Asn

Asp Leu
Glu
80

Asp

Lys

Ser
85

Leu Lys

110

Ala Val
125
Fhe Gln

140

30

Leu

Lys

Ala val

Asp Lys

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1451



Pro
145
Glu Glu

Lys Tyr

Leu Thr

Met

Val

Ser Gln

Leu
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Ala Ala

150

Gln val
165
Phe Glu
180

Leu Lys

195

Phe Asp
210
Glu Phe
225

Arg
Ile

Asn Glu

His

Met

Phe

Val

FPhe

Ile Val

Lys Arg

Pro

Ala

Trp

Cys

Leu Leu

Lys Thr
Met
200
Phe

Lys

Arg
215

Glu Ser

230

Val Arg
245
Ile Lys
260

Val Thr

275

His
290
His

Cys

Cys
305
Ile Asp

val Ser

Ala Ile

Met
Lys
Ala
Ser

Gly

Leu Ile

Arg Lys

Glu

Val

Thr

Leu Pro

Leu

Tyr
Leu Arg
280
Glu Val
295

Gly Ser

310

Fhe
325
Ser

Tyr

val
340

Gly Ala

355

<210> 10

<211> 1646

<212> ADN

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 10

atcactctcc
ttgtagctet
tctetececgag
aacccaataa
cattcttgag
cagagcaatt
ggagaagaag
caacaagatt
caaggactca
tggattctga
acttatcteg
cagctegttt
cttecttectag
agaatggagc
tegttcgtag
ctcaacaaat
cteccatcag
gaccctecttt
aaaacttgct

gaaacccact
ccectgctaa
agattttcte
ctaaatcaac
tttagtecce
cgtttecttet
ttgaagaaaa
tgttctggga
gctgtctega
gagtcaacge
ataagttcat
ctgtcgcgtg
actttcaagt
tactgattct
accacattat
gccaccgtet
tagttgcege
cataccaaac
acgatctaat

Ser

Ser

Asn

Ser Asp

Ser Pro

Pro
360

Pro

teccagetttt
gctaaccact
tctatcatct
aacaatatag
cacaatggeg
tgatgectete
ctettecttg
agatgaagat
tgatgtttat
tcattatgge
ctgtagetac
tctctcatta
ggaggagaca
gtctactctc
caggagattg
cctectctet
agctaccatg
taatcteocte
cctecaacta

Val Ala

Cys

155

Leu Asp Phe
170

Ile Gln

185

Asn

Arg

Pro Val

Glu Leu Met

Val Ile Leu
235
Val Val

250
Cys

Ser

Pro
265
Thr

AsSp

Ser Lys

Ile Asn Asn

Ile Pro Ser

315
Ser Asn
330

Pro

Gly

Glu
345
His

val

tectetetet
gecacghtttece
tatettettc
aagagaagag
attcggaagg
tactgcgaag
tettettett
ctggttacac
cttteccacgg
ttetetactt
agcttacaga
gctgctaaag
aagtatgtgt
gagtggaaga
ggacttaaga
gtaatcteccg
atgegaatta
ggtgtcctta
ccagtggacc

31

Leu Ser

Gln Val

Met Glu

Val

Glu

Leu

Val
160
Ser

Lys

Glu
175

Leu Val

150

Thr Pro
205
Asn Asn
220
Ser Ile

Ala Ala

Ala Leu

Ile

Val

Ile

Ala

Glu

Ser FPhe

Gln Cys

Thr Asp
240
Thr Met
255

Tyr Gln

270

Glu Lys
285
Gln Ser
300
Ser Pro

Asp Ser

Phe Lys

Thr

TyT

Asn

Arg

Asp

Ile Leu
Val
320
Ala

Gly

Ser
335

Ile Arg

350

ttctectctct
atagagagga
cgtgtaatge
aaagatctta
aggaagaaag
aagagaaatg
cttctecatt
tcttectecaa
atcgaaaaga
tagcagctgt
gagacaaacc
tcgaagaaac
ttgaagcaaa
tgecatctecat
acaatgctca
attcaagatt
tagagcaagt
acttaaccaa
gecatcggttt

agtctctett
aagatgagtc
tctgagccaa
tetttettet
tagagaagaa
ggacgatgaa
cgttgttttg
agaagaagaa
agctgttggt
tttagccata
atggatgett
ccaagtccct
aaccatacag
tactccaatt
ctgggattte
tgtcgggtac
tgatecettt
ggaaaaggtg
acagatccaa

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
B40
900
960

1020
1080
1140



atccaatctt
tgcgtgattg
agttcgtgca
atgagaggag
gtagccactce
ctttgagaac
atgeccttac
ctgcatggga
tgaggcttge

<210> 11
<211> 376

<212> PRT

ccaagaaacg
atgcaaacce
acccaccaac
ctgaagagaa
cataatcgaa
aatctttgtt
gtgccatgge
tgtgacgaag
ccaatctttg

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 11

Met
1
Phe

Ala
Leu

Gly Glu

Phe Val
50
Leu
65
Val Tyr

Vval Asn

Thr Tyr

Ile
Leu
Glu
35

Val
Phe
Leu

Ala

Leu

Lys
Asp Ala
val Glu

Leu Gln

Ser Lys

Glu

Leu

Glu

Gln

Glu

ES 2358 124 T3

caagagtcac
tttcaatagce
gtcgtcocgteg
tgagaagaag
agctocgattt
gtattaagct
ttgatagagt
gagagaatta
ggcegt

Glu Glu

Cys
Ser

40
Leu

Asn
Asp

Glu Glu

70

Thr
85

Ser

His
100

Asp Lys

115

Pro

130
Lys Val
145
Glu Thr

Leu Ile

Ser Phe

Met
Glu
Lys
Leu

Val

Leu Gln

Glu Thr

Asp
Gly
Phe
Leu

Gln

Arg Lys

Phe Ser

Ile Cys
120
Val Ser
138

Val Pro

150

Val
165
Ser Thr
180

Asp His

185

His

210
Ser Asp
225

Met
Gln

Lys

Asp
Ser
Met

Thr

Cys

FPhe Leu

Arg Phe

Phe

Leu

Ile

Asn

Val

Glu Ala

Glu Trp

Ile Arg
200
Lys Cys
215
Gly

230

Ile
245
Leu

Arg

Asn
260
Asp

275

Gln
290

Leu

Ile

Gln Ile

Ile
Leu
Leu

Gln

Glu Gln

Gly Val

Ile Leu
280
Ser Ser

295

gattcatcat
gacgaaagct
tcococegeage
aagccgattt
cgtttatatg
ttaccecgttt
taatgggtaa
gaaataataa

Ser Arg
10
Glu Glu
25
Ser Leu
Phe
Gln Gly
75
Glu Ala
80
Thr Leu
105
Ser Tyr

val ala

Leu Leu

Glu
Glu
Ser
Glu
Leu
Val
Ala
Ser
Cys

Leu

catcgttgaa
caaacgatte
aacaacctecc
tgcatctgee
atatttactg
gcatatacga
agggtattca
taataatatt

Glu Gln

Lys Trp

Ser

Asp

cagtccaagc
gtggtcageg
attgaagaag
atgggcaatc
tttttttaaa
aatgtcgcecga
tgacatttga
gecgtaaattt

Asn
15
Asp

Ser

Glu

30

Ser Ser
45
Asp Glu
&80
Ser Cys

Gly Trp

Ala Val

sSer
Asp
Leu
Ile

Leu

Ser Pro

Leu Val

Asp Asp
80
Leu Arg
95

Ala Ile

110

Gln
125
Ser

Leu

Leu
140

Asp Phe

155

Thr
170
Met

Lys

Lys
185
Arg Leu

His Arg

Leu Pro

Val Asp
250
Leu Asn
265
Gln Leu

Lys Lys

32

Ile
His
Gly
Leu
Ser
235
Pro
Leu

Pro

Arg

Gln Arg

Leu Ile

Arg

Gln

Met

Asp Lys

Ala Ala

vVal Glu
160
Glu Leu
175

Pro Ile

190

Leu Lys
205
Leu Leu
220

Val Val

Phe Asp

Thr Lys

Asn

Ser

Ala

Pro

Glu

Asn Ala

Val Ile

Ala Ala
240
Leu Ser
255

Lys val

270

Val Asp
285
Lys Ser

300

Arg

His

Ile Gly

Asp Ser

1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1646



10

Ser Ser
305
Asn Ser
Pro

Met Arg

Ser Leu
Asp Glu
Thr Ser

Gly Ala

Asn

Ser
325
Ser
340

Glu

355

Pro Trp

370

<210> 12

<211> 1415

<212> ADN

Ala Ile

Val

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 12

aaggcgtgag
ctctttetec
tgagcattgt
gaggaagaag
gaaaccgggt
tetgatgaga
gacgatgaga
caaatcttag
gttaaatcte
aggtttatga
gtggcttctt
ctccaagtgg
ttgattcttt
cacattatcc
gagegtette
ttagctactg
taccaatctc
gaactgttgt
agtccaagtg
actgctteag
caggagcagce
cctegetagt
ttattattat
taattetgee

<210> 13

<211> 367

<212> PRT

ataataaaac
tttecttcact
agtttgcaat
cgtcacaaaa
ttgtggagga
gtgttgtaaa
ttctgagttt
atggetcttt
attatgggtt
caagtataaa
tgtctttage
aagaagcaag
ctactcttea
ggcgatttgg
tgatctectgt
caataatgat
aaataacgac
tggagcacaa
gtatattaga
tgtececteate
aaatgagatt
acctttettt
cggccatcgg
tcttaaatca

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 13

Ser Pro
310

Ser Asn

Ser Ser

Glu Asn

Ser

Asp

Glu

ES 2358 124 T3

Cys Val

Ser Trp
330
Gln Gln
345

Lys Lys

360

Ala Thr

37

cectttggctt
gtagaatccg
ttcttcttec
cggtgcgttt
cgatecttgat
gtttcagttt
gatttcaaag
ggtttettgt
tacttecattg
gcttcagact
tgctaaagtt
atatectecttt
atggagaatg
ctctaaatgg
tattgctgat
ccttgtette
tctactcaaa
tccaagcaag
ctttgatgac
atcttecgtet
gccctcaata
gatcaaatgt
ctacaatttg
taatattcat

Pro

tctecatagag
tcgaccaaac
gtgaagaaga
tgtgtececttyg
gacgatggag
ttacectettt
gaaaacgaaa
aggazaagagg
acggctatac
gataagccat
gaagagattc
gaagctaaga
caccectgtga
caccagcaat
acgaggttta
gaggaattga
gtcaatcagg
aagaggatga
agctcaaata
ccagagecte
aaccgtatgt
gtcaaaacat
aaggcagaac
tgate

Ile
315
Ser
Gln

Lys

Asp Ala Asn
Ala Ser Ser
Pro Pro Leu

Pro Ile Leu

Pro

Cys
335
Lys
350

His

365

atttgtccgg
aactagectce
agaagatggc
atgggctcta
atttagattt
tggatatgtt
cgaatcecatg
ctttagattg
ttgctgtgaa
ggatgtctca
aagttccatt
cgattcaaag
ctcecaatete
tagacttetg
tgaggtactt
agccatgtga
agaaagtaaa
tgaatttggt
gctecctggaa
tgctcaagag
ttctegatgt
aaattcaatc
attttgtgat

tctettgtte
aatggcataa
tttggagaaa
ttgcgaggaa
tectegagaaa
cttatgggat
ttttggggaa
ggttcttagg
ctacttcgat
gcttgttget
gctettagac
aatggagett
tttetttgat
taggaagtgt
ccecttectgte
tgaagttgaa
tgaatgctat
tgatcaggac
tgtectecact
aagaagagtt
gcttagtagt
tetettttge
aactctaagt

Phe
320
Asn

Lys

Leu

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
800
860

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1415

Met Ala Leu Glu Lys Glu Glu Glu Ala Ser Gln Asn Gly Ala Phe Cys

1

5

10

15

Val Leu Asp Gly Leu Tyr Cys Glu Glu Glu Thr Gly Phe Val Glu Asp

20

25

30

Asp Leu Asp Asp Asp Gly Asp Leu Asp Phe Leu Glu Lys Ser Asp Glu

35

40

45

33
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Ser Val Val Lys Phe Gln Phe Leu Pro Leu Leu Asp Met Phe Leu Trp
50 55 60
Asp Asp Asp Glu Ile Leu Ser Leu Ile Ser Lys Glu Asn Glu Thr Asn

Pro Cys Phe Gly Glu Gln Ile Leu Asp Gly Phe Leu Val Ser Cys Arg
B5 g0 95
Lys Glu Ala Leu Asp Trp Val Leu Arg Val Lys Ser His Tyr Gly Phe
100 105 110
Thr Ser Leu Thr Ala Ile Leu Ala Val Asn Tyr Phe Asp Arg Phe.Met
115 120 125
Thr Ser Ile Lys L.eu Gln Thr Asp Lys Pro Trp Met Ser Gln Leu Val
130 135 140
Ala Vval Ala Ser Leu Ser Leu Ala Ala Lys Val Glu Glu Ile Gln Val
145 150 155 160
Pro Leu Leu Leu Asp Leu Gln Val Glu Glu Ala Arg Tyr Leu Phe Glu
165 170 175
Ala Lys Thr Ile Gln Arg Met Glu Leu Leu Ile Leu Ser Thr Leu Gln
180 185 190
Trp Arg Met His Pro Val Thr Pro Ile Ser Phe Phe Asp His Ile Ile
195 200 205
Arg Arg Phe Gly Ser Lys Trp His Gln Gln Leu Asp Phe Cys Arg Lys
210 215 220
Cys Glu Arg Leu Leu Ile Ser Val Ile Ala Asp Thr Arg Phe Met Arg
225 230 235 240
Tyr Phe Pro Ser Val Leu Ala Thr Ala Ile Met Ile Leu Val Phe Glu
245 : 250 255
Glu Leu Lys Pro Cys Asp Glu Val Glu Tyr Gln Ser Gln Ile Thr Thr
260 265 270
Leu Leu Lys Val Asn Gln Glu Lys Val Asn Glu Cys Tyr Glu Leu Leu
275 280 285
Leu Glu His Asn Pro Ser Lys Lys Arg Met Met Asn Leu Val Asp Gln
290 295 300
Asp Ser Pro Ser Gly Val Leu Asp Phe Asp Asp Ser Ser Asn Ser Ser
305 310 315 320
Trp Asn Val Ser Thr Thr Ala Ser Val Ser Ser Ser Ser Ser Ser Pro
325 330 335
Glu Pro Leu Leu Lys Arg Arg Arg Val Gln Glu Gln Gln Met Arg Leu
340 345 350
Pro Ser Ile Asn Arg Met Phe Leu Asp Val Leu Ser Ser Pro Arg
355 360 365

<210> 14

<211> 1425

<212> ADN

<213> Euphorbia esula
<220>

<221> misc_feature
<222> (1347)..(1347)

<223>nesa,c,g,o0t

<400> 14
ttbtttttkec ttctectgoet ctctatcecat tecttetett cteteotgtet ctgectatcaa 60
tagaccecta gtgagagaaa cagagataaa gcaaattgta tggtgatatg atttgeaatg 120

34



agattgagat
cttetetgaa
ttgtactgcg
aaaaaggagt
gagttgttaa
tctcatgggt
gggttttatg
atttcgagtt
tgtttatcectt
gtggaagaat
ckectectacte
ataaggaggc
ttacttctet
acttcaatta
aaccagctktt
atcttggage
gggagcccaa
ggagtttctt
caggatcaac
cctecattgat
ttectectattt
atttgaactc

<210> 15
<211> 355

<212> PRT

tgggatttta
gaagaacaaa
aagaacaagg
tatectttate
atctgatttc
ctttaatggt
gattcaatgc
tagtttttac
tggctgctaa
caaagtatgt
ttcaatggag
taggacttaa
ctgtcattte
tgatccatgt
tggatgtgat
tatcgggtaa
atggtgtgat
ccteaatete
agatgaggtt
cttttacttt
tgecatattat
actcaagcta

<213> Euphorbia esula

<400> 15

ES 2358 124 T3

ttttctttga
aatggaagac
cattggtgaa
ttctgttttg
aaaagaaaaa
ggctcecgtaaa
tttgagetgt
aagagataaa
aatggaggag
gtttgaggeca
gatgaatcct
aaaccatctg
tgattcaaga
gattaaggag
caaaatcaac
gcaagatcaa
tgatgectat
atcatcacca
gccttcaata
tgttatctat
ttgtatncec
gacaaattga

tggtataatg
agcactcaga
gattttgacg
cttgagcagg
gagactcatt
gaggcaatag
gtteocttgetg
ccatggatgg
actcaagtte
aagactataa
gtgaccccaa
cattgggaat
ttecatgagtt
gttgacccat
aaggaggaag
gggtacaaac
tttagtggag
tcgattecte
aaccgtatgt
tgectactte
gtggttactt
daaaaaaaaa

agcaaaggalt
tttcattgat
atgggaatga
acttgttttg
ttagttttagg
attggatttt
ttaattattt
gtcaacttge
ctectbcttet
agagaatgga
tttgctactt
ttttgaggag
atgecaccttc
ttagtcaaat
tgaaccagtyg
gcaagtatce
atagctcgaa
gatttaaaag
ttgtggatgt
gaaacaatgc
gggtacattt
aaaaa

tgaatctctt
ttttgatggg
agattatgtg
gaccgatgat
ggatttttce
gagggtaaaa
tgatagattc
tgoctgttget
agatttacaa
gettettatg
tgatcacatt
atgtgagctt
tatattagca
ggaataccag
ttacaagctc
ctcaagaccc
tgattcgtgg
gatcaaatcc
gcttagtagt
cattataaat
ccgagcctaat

Met Glu Asp

1
Glu

val
Phe
Thr
65

Ala
Gly
Phe
Leu
Gln
145
Phe

Leu

Ile

Glu
Lys
Trp
50

His
Arg
FPhe
Ile
Ala
130
Val
Glu

Gln

Ile

Gln
Lys
35

Thr
Fhe
Lys
Asn
Ser
115
Ala
Pro
Ala
Trp

Arg

Ser
Gly

20
Glu

ASp
Ser
Glu
Ala
100
Ser
Val
Leu
Lys
Arg

180
Arg

Thr
Ile
Leu
Asp
Phe
Ala
85

Leu
Leu
Ala
Leu
Thr
165

Met

Leu

Gln
Gly
Ser
Glu
Gly
70

Ile
Ser
Val
Cys
Leu
150
Ile

Asn

Gly

Ile
Glu
Leu
Leu
55

Asp
Asp
Cys
Phe
Leu
135
Asp
Lys

Pro

Leu

Ser
AspD
Ser
40

Leu
FPhe
Trp
Val
Thr
120
Ser
Leu
Arg
Val

Lys

Leu
Fhe
25

Ser
Asn
Ser
Ile
Leu
105
Arg
Leu
Gln
Met
Thr

185
Asn

Ile
10

Asp
Val
Leu
Ser
Leu
a0

Ala
Asp
Ala
vVal
Glu
170

Pro

His

Phe
Asp
Leu
Ile
His
75

Arg
val
Lys
Ala
Glu
155

Leu

Ile

35

Asp
Gly
Leu
Ser
60

Gly
val
Asn
Pro
Lys
140
Glu
Leu
Cys

His

Gly
Asn
Glu
45

Lys

Ser

Lvys

Trp
125
Met
Ser

val

Trp

Leu
Glu
30

Gln
Glu
Leu
Gly
Phe
110
Met
Glu
Lys
Leu
Phe

190
Glu

15
Asp

Asp
Lys
Met
Phe
95

Asp
Gly

Glu

Ser
175
ASD

Phe

Cys

Leu
Glu

val
80

Gln
Thr
val
160
Thr
His

Leu

180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1425



Met
225
Ile
Leu

Leu

Ser
305
Ser
Gln

Ser

Arg
210
Ser
Lys
Asp
Ile
Pro
290
Gly
Ser

Met

Pro

<210> 16

<211> 1501

<212> ADN

<213> Euphorbia esula

<400> 16

195
Cys

Glu
val
Leu
275
Ser
Asp
Pro

Arg

His
355

Glu
Ala
Val
Ile
260
Glu
Arg
Ser

Ser

Leu
340

Leu
Pro
Asp
245
Lys
Leu
Pro
Ser
Ile

325
Pro

Leu
Ser
230
Pro
Ile
Ser
Gly
Asn
310

Pro

Ser

Leu
215
Ile
Phe
Asn
Gly
Ser
295
Asp
Arg

Ile

ES 2358 124 T3

200
Leu

Leu
Ser
Lys
Lys
280
Pro
Ser

Phe

Asn

Ser
Ala
Gln
Glu
265
Gln
Asn
Trp
Lys

Arg
345

Val
Thr
Met
250
Glu
Asp
Gly
Gly
Arg

330
Met

Ile
Ser
235
Glu
val
Gln
Val
Val
315
Ile

Fhe

aaagaattcc
ccttagataa
gaaatggctc
ctataatgaa
attatttete
tgatattttt
ttccecagta
gcaaaaccaa
tgctgtggat
tttggecegtt
atggatgacc
acaagtccca
aactatacaa
aactccatta
ctgggaattt
tataccttat
agaacccagt
ggagaaggtg
ccaatcaaac
ctecatttagt
gtettectea
gataatactt
tttgaatcece
aaattgcecgg
gcagagatgg
a

<210> 17

<211> 350

tacaacctat
ctggtcacta
aaactgagtc
ccecaatete
tatgatgecte
catgaacaag
gacttaaatt
ctatataaaa
tggatgatga
aattttecttg
cagctcacag
cttttattgg
agaatggagce
teatttattyg
atccggagat
ctccectagtg
cttggagatg
aataattgeca
aaaagaaaat
tcagataatt
coccgoggoga
tcctaagecat
cttttgagga
gcatctetge
ttggecatttt

geccttocttee
cccctettee
tttaactcte
aattktatct
tttactgcte
aagatcaagg
gggaagaaga
aactagaaat
aagtcaatgce
atagattect
ctgtagettg
accttcaggt
ttttggtget
attacatgac
gcgagcttat
aaattgectte
aattcgaaac
gagaaatgat
acgggtcgga
caaacgattc
agaaactcag
gaacattttt
cttggttgta
ttcteccaate
atccggaaat

ccactcagat
tgectettttt
tetttaatgt
tcttagaaag
agaagaagat
agaaaacacc
tgagcttacg
caacccatgt
ccattactct
ttttagette
tctectectta
ggtggacagt
ttctactett
aagaaggctt
tgttectctect
cgcaataatg
ccagctatte
aatcgagtta
tccgggtagt
ttgggcagtc
ggcagtttca
taatccttaa
ttaaactgtt
tcaattaaaa
tagtagtaaa

36

205
Ser Asp
220

Ile Met

Gln

Asn Gln

Ser
Ile

Asn

Cys

Arg
His

Gln
255
Tyr

270

Gly

285
Ile Asp
300
Ser Ser

Lys Ser

Val Asp

Lys
Ala
Ser
Gln

Vval

Arg

Ile

Asp
335
Leu

350

acccaaataa
gtttetttga
tcatcttcta
aagatggcaa
sactgggaag
tctgtettte
tctgtattett
ctagctaaat
ttcactgectt
gatcttcaaa
gcagcaaaag
aagtatgtgt
caatggagaa
ggttttaagy
ataatctcag
ctacatgtga
gggattcttyg
ggatcaagat
ccaaattgcg
ggatctaaat
gggatgaacc
aatettttta
aataattgat
tcttaattag
agagaaattg

Phe
val
240
Leu
Lvys
Lys
Fhe
Ser
320
Gln

Ser

aaacacatac
caaagagaga
ttectttgee
atcattctece
gagaagttgt
cccaaaatte
ctaaacaaga
ctcgceocgtga
tgacttcagt
cggagaagcc
tagaagagac
ttgaggctaa
tgaaccctat
attatctttg
atatgagatt
ttaatggtat
gaattgataa
attacggcaa
taatggatgt
catcatcagt
atgaaaatge
atttattteca
gttgttagtt
aattttggaa
cactaaaaaa

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1501



<212> PRT

<213> Euphorbia esula

<400> 17

Met Ala
1
Glu Glu

Glu Asp

Val Asp
50

Gln Glu

65

Ala Lys

His Tyr
Asp Arg
Thr Gln

130
Glu Thr

145
Tyr Val

Ser Thr
Asp Tyr
Phe Ile
210
Arg FPhe
225
His Val
Gln Leu
Arg Glu
Asn Lys
290
Asp Val
305
Ser Lys

Ala Val

<210> 18
<211> 1193

<212> ADN

Asn
Asp
Gln
35

Leu
Gln
Ser
Ser
Phe
115
Leu
Gln
Phe
Leu
Met
195
Arg
Ile
Ile
Phe
Met
275
Arg
Ser

Ser

Ser

His
Asn
20

Gly
Asn
Asn
Arg
Phe
100
Leu
Thr
val
Glu
Gln
180
Thr
Arg
Pro
Asn
Gly
260
Ile
Lys
Phe

Ser

Gly
340

Ser
Trp
Glu
Trp
Gln
Arg
85

FPhe
Ala
Pro

Ala
165

Trp
Arg
Cys
Tyr
Gly
245
Ile
Ile
Tvr
Ser
Ser

325
Met

<213> Helianthus annuus

<400> 18

Pro
Glu
Asn
Glu
Leu
70

Asp
Ala
Ser
val
Leu
150
Lys
Arg
Arg
Glu
Leu
230
Ile
Leu
Glu
Gly
Ser
310
val

AsSn

Leu
Gly
Thr
Glu
55

Ala
Leu
Fhe
Ala
135
Leu
Thr
Met
Leu
Leu
215
Pro
Glu
Gly
Leu
Ser
295
Asp

Ser

His

ES 2358 124 T3

Phe
Glu
Ser
Asp
Lys
Val
Thr
Asp
120
Cys
Leu
Ile
Asn
Gly
200
Ile
Ser
Pro
Ile
Gly
280
Asp
Asn

Ser

Glu

Leu
Val
25

Val
Glu
Lys
Asp
Ser
105
Leu
Leu
Asp
Gln
Pro
185
Phe
val
Glu
Ser
Asp
265
Ser
Pro
Ser

Ser

Asn
345

10
Val

Phe
Leu

Leu

Trp
90

val
Gln
Ser
Leu
Arg
170
Val
Lys
Leu
Ile
Leu
250
Lys
Arg
Gly
Asn
Pro

330
Ala

37

Asp
Asp

Pro

Glu
75

Met
Leu
Thr
Leu
Gln
155
Met
Thr
Asp
Ser
Ala
235
Gly

Glu

Ser
Asp
315
Ala

Ile

Ala
Ile
Gln
Ser
60

Ile
Met
Ala
Glu
Ala
140
val
Glu
Pro
Tyr
Ile
220
Ser

Asp

Lys

Pro
300
Ser
Ala

Ile

Leu
Phe
Asn
45

Val
Asn
Lys
Val
Lys
125
Ala
Val
Leu
Leu
Leu
205
Ile
Ala
Glu
Val
Gly

285
Asn

Trp
Lys

Leu

His
30

Ser
Phe
Pro
Val
Asn
110
Pro
Lys
Asp
Leu
Ser
190
Cys
Ser
Ile
FPhe
Asn

270
Asn

Cys
Ala
Lvs

Ser
350

Cys
15

Glu
Ser
Ser
Cys
Asn

95
Phe

Trp
val
Ser
val

i75
Phe

Trp
AsSp
Met:
Glu
255
Asn
Gln
Val

val

Leu
335

Ser
Gln
Pro
Lys
Leun
80

Ala
Leu
Met
Glu
Lys
160
Leu
Ile
Glu
Met
Leu
240
Thr
Cys
Ser
Met
Gly

320
Arg



aatacccaat
aacaagtteca
tagacctaca
aagaacaaca
ctgtggattg
tagccatcaa
cttggatgat
ctecatgtgee
agaacataca
tgacaccaat
attgggattt
ttgtgtacta
tcgaccegac
aggaccacat
aaggaaagcg
gttttatgtg
ttagggtttg
atacaatcag
atgogtatggt
cteggtgatyg

<210> 19

<211> 308

<212> PRT

ggccatttta
tgaagatgaa
agatttgtgt
aaagcaaacc
gatecttaaa
ttatettgat
tcacctigtt
ttktgctetta
aaagacggag
ctcatttett
cttcaagaaa
taaaccatct
caattcecatt
aaatgagtgt
tgatgaaaac
ccacgaaagt
gctcacttgt
cagaagttge
ctttaattte
ttatcatgte

<213> Helianthus annuus

<400> 19

Met Ala
1

Glu Glu

Ser Ala

Glu Leu
50
Pro Trp
65
Trp Ile

Ile Leu

Gln Lys

Ile

Gln

Ile

Val

Pro

Leu

Ala

Ala

Leu Ser

Val His
20
His Pro

Ser Leu

Ser Ser

Val
85
Asn

Lys

Ile
100

Asn Thr

115

Ser
130
Leu

Leu

AsSp
145
Gln Lys

Leu Val

Leu

Gln

Thr

Thr

Ala Ala

Leu Glu

Glu Leu
165

Pro Ile

ES 2358 124 T3

tcacgatatt
gatgagttaa
tgggaacatg
cocttggectt
gtcaaaggtt
cggtttetgt
gctgttactt
gatcttecage
cttttggtga
gatcacattg
tgtgaagcta
gtgttggcaa
ggctacaaaa
tacaagcttg
gagagaacaa
tcaaatgatt
aagctttaaa
gctaataata
tctgttgttt
ttattcaage

Arg Ser

Glu Asp Glu

Leu Asp
FPhe
55
Cys Thr
70
Lvys

Gly Cys

Leu

Tyr Asp
Met
120
Gln

Pro Trp
Ile
135
Ser

Lys

Glu
150
Leu

Lys

Val Met

Ser Phe Leu

catcttcgaa
cacatcaaga
aagaacttgt
cttecttgtac
gtecatggatt
ccagtecteea
gktetttettt
tagaggagag
tgtcaacact
taagaagget
tgattettta
ccgctacaat
gtcaacttet
ttatggatct
tttatccggt
catgatccte
ccactcgcaa
gaccocgteagg
taggtcogttt
aatgaattta

Ser
10
Glu

Ser

Asp
25
Gln Asp

Glu Glu

Ser Phe

Asn

Leu

Leu

Glu

Arg

cacactectte
ttcctctgea
ctectetttte
tttgtetttt
cacacctecta
ttttcagaaa
ggctgctaaa
taagttettg
gaaatggagg
tggattatca
cctagtggcet
gctttgtgtt
ggatcttcte
atcctatgat
tagtccaget
gctcaagaat
gcactcgtta
tccaccacta
ttaatgtgag
tatattttac

Thr Leu

Thr His

Cys Trp
45
Gln Gln
60

Lys Glu

75

His Gly
90

Arg Phe
105
Ile His

Glu Thr

Fhe Leu

Phe

Leu

Leu

His

Phe

Thr Pro

Ser Ser

Ala
125

Val

val
140

Glu Ala

155

Thr
170
His

Ser

Asp

38

Leu

Ile

Lys

Val Arg

tgcattgaag
atccatccat
acaaaagaag
cgtaaagagyg
acagccattt
gctaacacac
attcaagaaa
tttgaggcca
atgaacctag
aatcatette
gattcaagat
gtagaggaaa
aaaaccacta
aatcacaaca
ggttttattg
tgatcaataa
tccataacct
gttatgttgt
ataagttaaa
atc

Phe Cys Ile
15

Gln Asp

30

Glu

Ser

His Glu

Lys Gln Thr

Ala Val Asp
80
Thr Ala
a5

His

Leu
Leu Phe
110
Val

Thr Cys

Leu Leu Leu
Ile
160

Asn

Lys Asn

Arg Met
175
Leu

Arg Gly

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
B40
900
960

1020
1080
1140
1193



10

Leu

Asn

180

His Leu

195

Ile
val
225
Thr
Thr

Tyr AsSD

Tvr
Ala
Ser
Asp

Asn

Leu Vval

Thr Ala

Ile Gly
245
His Ile
260

His Asn

275

Pro
250
Asn

Tyr

Ser
305

<210> 20

<211> 1400

<212> ADN

Val

Asp

Ser Pro

Ser

<213> Helianthus tuberosus

<400> 20

ttgaacctte
caccatatte
atcatgaata
tccatcttec
tgttcacaaa
ctagtceccte
gttgttatgg
tttetagect
gtctetettt
tagaggacac
tgtcaacttt
taagaaggct
tgatcectttyg
cagctacaat
gtcaacttct
ttgtcgagect
ccaatceggt
catgggaact
caacaatteg
tgtaatececge
aattataggt
tctatggttt
tcaagcaatg
aaaaaaaaaa

<210> 21
<211> 357

<212> PRT

atttctttte
atcttecttte
tgagtatgaa
ccecectggac
agaacaagag
agtttttget
attcacacct
ccattttecaa
agctgctaaa
taagtacttg
gaaatggagg
tggattaact
tttagtttca
gcttcacgtt
ggatcttcte
agcttacgat
tagtccaget
taatgeteoat
ggttegggtt
atgcacgecta
taagatgacc
taggtegttt
gacgttatat
aaaaaaaaaa

<213> Helianthus tuberosus

<400> 21

His Trp

Asp

ES 2358 124 T3

185

Phe Phe

200

Asp
215
Met

Ala

Thr
230

Tyr L¥ys

Asn Glu

Lys Gly

Ser
Leu
Ser
Cys

Lys

Arg Phe

Cys Val

Gln Leu

Lys Lys

Cys

190

Glu Ala

205

Val Cys
220
val Glu
235

Leu Asp

250

Lys
265

Arg Asp

280

Ala Gly

285

ttttcttett
ttagacacac
gatgaattta
caactagatt
cagcaaaaac
gctegtaaag
cttacagcca
gaagataaac
gttgaagaaa
tttgaggcta
atgaacccag
gatcatgttc
gattcaagat
gtagatgaaa
aaaaccacta
catcacaaca
ggegtgateg
catttecegeg
tggttcactt
ttaatecctac
agtecgtagge
ttaatgtgag
ttattgtttg

Phe

Ile Gly

tctaatcace
tecttttgeaa
cacaaaccac
tgtcatggga
aaaccccttg
aggctgtaga
ttttagececat
cttggatgat
ctcaagtgee
aaaacataca
tgacaccaat
attgggattt
tegtgtgtta
ttgatcctee
aggacgacat
aacgaaaaca
atttecacttg
agecctteatt
ataagcttta
ggtececactac
gtcgagatgt
ataaattaaa
atattgacaa

39

Leu Val

Glu Asn

Glu
Leu
Met

Glu

Lys Pro

Ile Asp

Leu Lys
255
Asp Leu
270

Thr

285

Phe Met

300

aaccccaatg
tgaacaacaa
cotcacagat
acatgaagag
tactctctet
ttggatecectt
caattatett
tcaacttgtt
actettacta
aaaaatggag
ctecatttctt
tttcaagaaa
taaaccatec
caattgtatt
aaacgagtgt
tgatgcaaac
tgatgaaagt
caagaaaaca
atcgagggta
tacatataat
ccttatggtt
tteggtatgt
ttaaattcca

Cys

Glu

gccattttat
gatcatgaat
tcatctgate
cttgtgtect
tttggcaaaa
aaggtcaaaa
gataggtttce
gectgttagtt
gatcttcaag
cttttggtga
gatcacattg
tgtgaagcta
gtgttggceca
gactacaaaa
tacgagctca
gagacaacaa
tcaaatgagt
agaatggatt
gttgtaaaca
cggcctataa
ggtcaattte
taagtcttta
tgggaaaaaa

Met

Ser

Pro
240

Ser

Ile

Ser

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1400



Met
Cys
Glu
Pro
Leu
65

Ser
val
Thr
His
Cys
145
Leu
Ile
Asn
Gly
Met
225
Ser
Pro
Thr
Ala
305
Ser

Ser

Phe

Ala
Asn
Fhe
Leu
50

Phe

Phe

Ala
Phe
130
Leu
Asp
Gln
Pro
Leu
210
Ile
Val
Pro
Thr
290
Asn
Ser

Fhe

Thr

<210> 22

Ile
Glu
Thr
35

Asp
Thr
Gly
Trp
Ile
115
Gln
Ser
Leu
Lys
Val
185
Thr
Leu
Leu
Asn
Lys
275
Asp
Pro
Asn

Lys

Tyr
355

<211> 1630

<212> ADN

Leu
Gln
20

Gln
Gln
Lys
Lys
Ile
100
Leu
Glu
Leu
Gln
Met
180
Thr
Asp
Cys

Ala

Cys
260
Asp
His
val
Glu

Lys
340
Lys

Ser
Gln
Thr
Leu
Glu
Thr
85

Leu
Ala
Asp
Ala
Val
165
Glu
Pro
His
Leu
245
Tle
Asp
His
Ser
Ser

325

Leu

<213> Lagenaria siceraria

<400> 22

Pro
Asp
Thr
Asp
Gln
70

Ser
Lys
Ile
Lys
Ala
150
Glu
Leu
Ile
Val
Val
230
Ala
Asp
Ile
Asn
Pro
310
Trp

Arg

His
Leu
Leu

55
Glu

val
Asn
Pro
135
Lys
Asp
Leu
Ser
His

215
Ser

Asn
Lys
295
Ala
Glu

Met

ES 2358 124 T3

Ser
Glu
Thr
40

Ser
Gln

Ser

Lys
120

Val
Thr
val
Phe
200
Trp
Asp
Met
Lys
Glu
280
Arg
Gly

Leu

Asp

Ser
25

Asp
Trp
Gln
Val
Ser
105
Leu
Met
Glu
Lys
Met
185
Leu
Asp
Ser

Leu

Ser
265

Cys
Lys
Val
Asn

Ser
345

Ser
10

His
Ser
Glu
Lys

Phe
ag

Cys
AsSp
Ile
Glu
170
Ser
Asp
Phe
Arg
His

250
Gln

Ile

Ala
330
Thr

Gln

155
Leu

His
Phe
Phe
235
Val
Leu
Glu
Asp
Asp
315
His

Ile

40

Leu
Tyr
Asp
Glu
60

Thr
Ala
Gly
Fhe
Leu
140
Gln
Phe
Leu
Ile
Lys
220
Val
Val
Leu
Leu
Ala
300
Fhe

His

Asp
Glu
Leu
45

Glu
Pro
Arg
Phe
Leu
125
Val
val
Glu
Lvs
Val
205
Lys
Cys
Asp
Asp
Ile
285
Asn
Thr
Phe

val

Thr

30

His
Leu
Cys
Lys
110
Ser

Ala

Ala
Trp
150
Arg
Cys
Tyr
Glu
Leu
270
Val

Glu

Arg

Arg
350

Leu
15

Glu
Leu
Val
Thr
Glu
Pro
Ser
val
Leu
Lys
175
Arg
Arg
Glu
Lys
Ile
255
Leu
Glu
Thr
Asp
Glu

335
Val

Phe
Asp
Pro
Ser
Leu
80

Ala
Leu
Leu
Ser
Leu
160
Asn
Met
Leu
Ala
Pro
240
ASD
Lys
Leu
Thr
Glu

320
Pro

Trp



aagagcacaa
cggggattcg
gtectatgag
tccactctga
ttggtcttet
gaaccaaaat
tctetttatt
catgagcaac
gagcaggatc
aatgaactgt
gtcgggtgga
gcegtecgatt
atgtctecage
gtecectettt
attaagaaaa
ccattttectt
gaaattecttt
tecctttctte
gaacccaccc
gggaatgtgg
ttcaagaaac
ttcagctecg
gagccattaa
agaaccctct
taagaattag
tctgeagtta
ttttatcecgg
aaaagaaaaa

<210> 23
<211> 352

<212> PRT

gaaagctcat
ggtgtgaget
ctececcggtgt
ataagataga
tegecatttt
cacagcctet
gttcagaaga
cttattctaa
tgttttggga
ttaaaaccat
tgctgaaggt
atttggateg
ttgctgetgt
tattggaccet
tggagcttct
ttgtggatta
ggcagtgtga
cttctgtaat
tcagcgttga
aagaatgctg
gtaaaattgg
atagectegaa
cgaagaagaa
cttaattaac
aatcaatctt
agagccaatg
atgcaaagga

<213> Lagenaria siceraria

<400> 23

Met
1

Trp

Val
Glu

T™vr Ser

Glu Gln
50
Glu
65
Leu Ala
Ala

Leu Asp

Pro
Asn
Asn
as

Asp
Lys
Ala
Tyr

Arg

Fro Tyr
5
Asp
20
Leu Thr

Leu Phe

Pro Asn

Ala Arg
85
Ser Fhe
100

Phe Leu

115

Met Ser
130

Glu Glu

Gln

Thr

Leu Ala

Gln Val
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ccttaactge
ttttattitt
cctegetact
ggaaaagaga
coctoctgtttt
ttcttetecag
ccactgggag
tttaacaacc
aaacgatgaa
tcagattgac
taatgecccat
gtttetgtec
tgcttgtate
acaagtggaa
tgtgctctct
tatctecaagg
gcgaactatt
ggccaccget
atacgattcc
taagctgatc
gtcgatteeg
cgactcgtgg
cagagccaat
tteccetttet
tttatttatc
gatgggcaat
cattgaacgt

Ala Leu

Glu Glu

Thr Glu
Glu
55
Glu Leu
70
Arg Ser

Ser Ala

Ser Cys

Ala Val
135

Pro Leu

Asp
Glu
Ser
Asn

Phe

Leu
Fhe
120
Ala

Leu

tttecttcaca
ctecegtotet
caattcaget
gaaaccccag
tcteccattte
aagaagatgg
aacgacgacyg
gaatcaagtt
ttaatttecte
ccttetetktg
tattctttet
tgttttcatt
tctettgetg
gacagtagat
acgcttcaat
aggcttggat
ctctctgtta
acaatgctge
cagcttetta
tcaaatgcat
ggtagcecga
tcagtggcct
ggatcaatgt
tctttkteect
gaattctgeg
cggaagttta
ataacaatga

Ser Leu
10
Glu
25
Ser Ser

Asp Glu

Lys Thr

Gly
Pro
Leu

Ile

gggctoggttyg
cgtacccect
ttgaggtcct
cttacagcca
cttectetecaa
taccaccgta
aagaagaaga
cteccgattet
tgttctecaag
ctgeccgeceg
ctgctctcac
ttcaaagaga
ccaaagtaga
atctatttga
ggcggatgaa
tcaaggaaca
ttttagagtc
acgttttcaa
acatcctegg
caagaagaaa
acggcgtgat
cgtcagttte
ctggagattg
cgtaatoctt
agttaaattg
aaacgcagag
agagtagttt

Ser

Cys

Phe His

Ile Leu
45
Ile Ser
60

Gln Ile

75

Val Gly
a0

Ala
105
His Phe

Cys Ile

Leu Asp

41

Trp
Val
Gln
Ser

Leu

Met Leu

Leu Ala

Arg Asp
125
Leu Ala
140

Gln Val

cttectgtega
cggagggtta
ctcecttettt
tgggtgagga
gctctacaat
tgcgcttgat
aaggggtbtt
ggcagtggea
agagaagcct
acgaagcgce
tgcggtiecte
caagccabtgg
ggagacccaa
agccaagaca
tectgttace
tatctgctag
agattttatg
agctatggaa
aatcgacaag
c¢ggcaaccaa
ggacgtgteca
atcttcgeca
cgaaacatte
gtatgttgaa
ccttaccate
atggctggca
aagttgttta

Glu Asp His
15

Glu Gln Pro
30
Ala vVal Ala

Leu Phe Ser

Pro Ser
80

Val Asn

95

Asp Tyx

ASD
Lys

Val
110
Lys Pro Trp

Ala Lys Val

Glu Asp Ser

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
B40
900
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1630



145

Leu Ser

vVal Asp

Tyr Leu

Thr

Tyr

Phe Glu
165
Leu Gln
180

Ile ser

155

Ile
210
Asp

Glu

Ser
225
Leu His

Asp Ser

Glu Cys

Leu
Phe
Val

Gln

Cys

Trp Gln

Met Ser

Phe Lys
245
Leu Leu
260

Lys Leu

275

Phe Lys
290
Met Asp
305
Ala Ser

Ala Asn

<210> 24
<211> 1565

<212> ADN

Lys
Val
Ser

Gly

Arg Lys

Ser Phe

Val Ser
325
Ser Met

340

<213> Lagenaria siceraria

<400> 24

tggacacgaa
gggggaaatg
ttccaagaag
cctccataac
aacagagcat
aacaaccacc
aaaggaccaa
tctgtcoctete
tttctcectet
ctattttcaa
agctgctaaa
aaagtacatt
gcaatggaag
tggaatgaag
ctctetegte
aatggtgagc
gcttecttaat
ggaggcaaaa
agcagaatca
cccaaatgga
ggggacgatt
aatcagaccc

tttettegac
gggtttctet
aagaagatga
tctectettet
ceccattttec
cattteecttyg
aatctccaaa
gotagaacag
ckcacagcte
agagataagc
gtcgaagaaa
tttgaagcga
atgcacccag
aatcagtaca
tctgattcga
gkttgttgaag
gccctcaaaa
ataaaaggat
gaatcatcag
gtaatggagg
gtgtcagaat
actcgatgaa

150
Ala Lys

Trp Arg

Arg Arg
Glu
215
Leu

Cys

Phe
230
Ala Met

Asn Ile

Ile Ser

Ile Gly
295
Ser Ser
310
Ser Ser

Ser

ES 2358 124 T3

Thr
Met
Leu
200
Arg
Pro
Glu
Leu
Asn
280
Ser

Asp

Pro

Ile
Asn
185
Gly
Thr
Ser
Glu
Gly
265
Ala
Ile

Ser

Glu

155

Lys
170
Pro
Phe
Ile

Val

Lys
Val

Lys

Met

Met Glu

Thr Pro

Glu His
205
Ser Val
220

Ala

+ 235

Pro
250
Ile
Ser

Pro

Ser

Thr
Asp
Arg
Gly

Asn

Leu Ser

Lys Gly

Arg Asn
285
Ser Pro
300

Asp Ser

315

Pro
330
Glu

Leu

Gly

tagtaagcac
tectcteooct
agaagatggec
tettogackt
ttaacaatgg
tttacgaaga
cecggtgetgt
aggecatcga
tcttagecat
catggatgct
ttecgtgtece
aaacgataca
tggccectgt
ttecaaagaga
gatcggtggg
agatgggaaa
taaataaggg
cagggaagag
aagcagaaac
ctaattteag
acacacattt
ttatttgaat

Asp

Cys
345

caaaagcktce
ataatgacte
tttgcactca
ccteecactge
gggoaccaac
cgaggagcete
tttgaaaacc
ctggttgett
taattacctc
tcagcttget
tcttettecta
gaggatggag
ttegtttett
gtttcttaga
gattcttect
ctgtaaccca
gagagtgaag
gaagcatatg
agagggagaa
ctgtgaaage
ttettettct
aatgaattga

42

Lys

Phe Arg

ataaaagaga
cgcaatacte
aataaacaca
actgaacaac
gacttceoccte
aatcatttgt
ttggttcaaa
aaagttaatg
gatagaatcc
gctgtaactt
gacctccagg
cttttagtge
ggcattatca
cgctgtgage
tctataatgg
ttggaggagt
gagtgttgta
gaggaggaag
gcagaagcag
tccaacgatt
tettetteott
accaaatttg

Leu
Fhe
150
Ile
Ile
Ala
val
Asn

270
Gly

Trp
Lys

Thx

Leu
175
Ser

Cys
Leu
Thr
Glu
255
Val
Asn
Gly
Ser
Asn

335
Leu

160
Val

Phe
Trp
Glu

Met
240

Tyr
Glu
Gln
Val
Val
320
Arg

Ser

350

aaaaaaaaaqg
aatcctette
gaacccaacg
aacacctteca
tttteccaaca
tgtccaaaga
cagataatgc
ccbtttatgg
tctctgggce
geatctettt
tggaagattc
ttactgectct
caaaaggact
gtattcttct
cggtatcage
ttecaggatca
aagtgataat
cagaagcadga
aagcagggag
cgtgggaaat
cttccaaaag
cagagattca

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320



atatccatta
cagagacaaa
tgttettete
ttgcttctat

tggece

<210> 25

<211> 380

<212> PRT

<213> Lagenaria siceraria

<400> 25

Met
1
His
His
Asp
Asp
65
Gln
Ser
Phe
Asp
Leu

145
Glu

Thr
Gly
Glu
225
Ser
Val
Gln
Glu
Arg

305
Ser

Lys
Asn
Leu
Phe
50

Glu
Thr

Leu

Arg
130
Gln
Ile
Ile
Ala
Ile
210
Phe
Arg
Ser
Asp
Cys
290
Lys

Glu

Lys
Ser
Gln
Pro
Glu
Gly
Ala
Gly
115
Ile
Leu
Arg
Fhe
Leu
195
Ile
Leu
Ser
val
Gln
275
Cys
His

Ala

Met
Leu
20

Leu
Leu
Ala
Arg
100
Fhe
Leu
Ala
val
Glu
180
Gln
Thr
Arg
Val
Val
260
Leu
Lys
val

Glu

Ala
Phe
Glu
Phe
Asn
Val
85

Ser
Ser
Ala
Pro

165
Ala

Trp
Lys
Arg
Gly

245
Glu

Val
Glu

Thr
325

Leu
Phe
His
Gln
His
70

Leu
Glu
Ser
Gly
val
150
Leu
Lys
Lys
Gly
Cvys
230
Ile
Glu
Asn
Ile
Glu

310
Glu

His
Phe
Pro
Gln
55

Leu
Lys
Ala
Leu
Pro
135
Thr
Leu
Thr
Met
Leu
215
Glu
Leu
Met
Ala
Met
295
Glu

Gly

cattagectt cccctgttct
aaagtgggga aaaacagaga
tttctttata getecattaat
taatattgct ctecttcttea

Ser

Ile
40
Thr

Leu

Ile

Thr
120
Tyr

Cys
Leu
Ile
His
200
Gly
Arg
Pro
Gly
Leu
280
Glu
Ala

Glu
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gaaatggcac
agtaatgatg
tatgttgtat
tttcaaaaaa

Asn
Fhe
25

Phe
Thr
Ser
Leu
Asp
105
Ala
Fhe
Ile
Asp
Gln
185
Pro
Met
Ile
Ser
Asn
265
Lys
Ala
Glu

Ala

Lys
10

Leu
Leu
Thr
Lys

Val
90
Trp

Leu
Gln
Ser
Leu
170
Arg
Val
Lys
Leu

Ile
250
Cys

Ile
Lys
Ala

Glu
330

His

His

His
@lu
75

Gln
Leu
Leu
Arg
Leu
155
Gln
Met
Ala
Asn
Leu
235
Met
Asn
Asn
Ile
Glu

315
Ala

43

Arg
Cys
Asn
Fhe
&0

Lys
Thr
Leu
Ala
Asp
140
Ala
Val
Glu
Pro
Gln
220
Ser
Ala
Fro
Lys
Lys
300
Ala

Glu

attggcaaac
acgatgatga
atgatgaaat
aaaaaaaagt

Thr
Thr
Gly
Leu
Asp
Asp
Lys
Ile
125
Lys
Ala
Glu
Leu
val
205
Leu
val
Leu
Gly
285
Gly
Glu

Ala

Gln
Glu
30

Gly
Val
Gln
Asn
Val

110
Asn

Lys
Asp
Leu
180
Ser
Ile
Val
Ser
Glu
270
Arg
Ser

Ser

Gly

Arg
Gln

Thr

Asn
Ala

95
Asn

Trp
Val
Ser
175
Val
Phe
Gln
Ser
Ala
255
Glu
Val
Gly

Glu

Ser
335

acacaaaaac
tgagagaggt
tgatgagtat
tgaccacgeg

Leu
Gln
Asn
Glu
Leu
80

Leu
Ala
Leu
Met
Glu
160
Lys
Leu
Leu
Arg
Asp
240
Met
Phe
Lys
Lys
Ser

320
Pro

1380
1440
1500
1560
1565
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Asn Gly Val Met Glu Ala Asn Phe Ser Cys Glu Ser Ser Asn Asp Ser

10

340 345 350
Trp Glu Met Gly Thr Ile Val Ser Glu Tyr Thr His Phe Ser Ser Ser
355 360 365
Ser Ser Ser Ser Ser Lys Arg Ile Arg Pro Thr Arg
370 375 380
<210> 26
<211> 1518
<212> ADN
<213> Lycopersicon esculentum
<400> 26
ctccttttgg ctcttectat tccctectcke tetteccctt ttttetghtec tttagagaga 60
gaaaaaaaat ccataagcca agcagcagat atgttactgg gtccaagatt gagttttgge 120
ttaccttaaa gataatgagt agageccttca ttgtcttctt ccctctagaa gaaggagaag 180
atggttttce ctttagatte ccagetccaa aatcctattt ctgectcttet tgatggectt 240
tactgtgagg aagatcgatt cttggatgat gatttagggg aatggtctag tttagatgtce 300
ggaaatgaaa atgttaaaaa gactctgcct ttattagaat gtgacatgtt ttgggaacat 360
gatgagcttg ccacactttt atctaaggaa aatgagttte atttgggttt tcaatcttta 420
atctcagatg ggtctttaat gggggctaga aaagaggctt tggattggat gttgagggte 480
attgcttact atggttttac tgctaccact gctgttttag ctgtgaacta ttttgatagg 540
tttgtgtctg gatggtgctt tcagaaagat aagccttgga tgagtcaget tgetgetgtt 600
gcctgtecttt ccattgctge taaagtggag gagacccaag ttcccocctttt gttagaccta 660
caagttgctg attctagatt btgltgibligay graaagacta tacagagaat ggaactcttg 720
gtgctttcta ctettaagtg gaaaatgaat ctggtgacac cattatecttt cattgatecat 780
attatgagga gatttggatt catgagcaac ctgcatatgg attttctiaa gaagtgtgaa 840
cgectecatte ttgatatcat cactgattect aggctecttge attatcctee atctgttatt 200
gcaactgcat cgatgtttta tgtgatcaat gacattgagc ctagcaatge tatggaatac 960
caaaatcage tcatgagtgt tcttaaagtc agaaaggaca tctttgagga atgeccatgat 1020
cttattcttg agctaatgga cactgectgt tacaagcectct geccaaagect caagecgcaaa 1080
catcattcag tacctggtag tccaagtggt gttattgatg catattttag tagtgagage 1140
tcgaatgaat catggtcagt agcatettecg atttcatcct cacctgagee tcagtataag 1200
agaaacaaaa ctcaagatca gcgaatgaca ctagctccac tgggtagtaa tecttcactga 1260
tegatatctt gttctctaga ttacctagta tttcggeaat ggtttactet cttttttggt 1320
atgttctctt aaaaatgcaa ttgcacaatg ctctgatget ccatttaagt tttactggac 1380
ttaatttgtec cgatgatcgt ctagactatg tgaacatcaa ctccacccce ctectteatt 1440
ggacatggga ttggtggagt tttececttga gttgaatcaa tgectgetgaa ttatgttgaa 1500
aaaaaaaaaa aaaaaaaa 1518
<210> 27
<211> 359
<212> PRT

<213> Lycopersicon esculentum

<400> 27

44
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Met Val Phe Pro Leu Asp Ser Gln Leu Gln Asn Pro Ile Ser Ala Leu
1 5 , 10 15
Leu Asp Gly Leu Tyr Cys Glu Glu Asp Arg Phe Leu Asp Asp Asp Leu
20 25 30
Gly Glu Trp Ser Ser Leu Asp Val Gly Asn Glu Asn Val Lys Lys Thr
35 40 45
Leu Pro Leu Leu Glu Cys Asp Met Phe Trp Glu His Asp Glu Leu Ala
50 55 60

Thr Leu Leu Ser Lys Glu Asn Glu Phe His Leu Gly Phe Gln Ser Leu
65 70 75 80
Ile Ser Asp Gly Ser Leu Met Gly Ala Arg Lys Glu Ala Leu Asp Trp
85 90 95
Met Leu Arg Val Ile Ala Tyr Tyr Gly Phe Thr Ala Thr Thr Ala Val
100 105 110
Leu Ala Val Asn Tyr Phe Asp Arg Phe Val Ser Gly Trp Cys Phe Gln
115 120 125
Lys Asp Lys Pro Trp Met Ser Gln Leu Ala Ala Val Ala Cys Leu Ser
130 135 140
Ile Ala Ala Lys Val Glu Glu Thr Gln Val Pro Leu Leu Leu Asp Leu
145 150 155 160
Gln Val Ala Asp Ser Arg Phe Val Phe Glu Ala Lys Thr Ile Gln Arg
165 170 175
Met Glu Leu Leu Val Leu Ser Thr Leu Lys Trp Lys Met Asn Leu Val
180 185 190
Thr Pro Leu Ser Phe Ile Asp His Ile Met Arg Arg Phe Gly Phe Met
195 200 205
Ser Asn Leu His Met Asp Phe Leu Lys Lys Cys Glu Arg Leu Ile Leu
210 215 220
Asp Ile Ile Thr Asp Ser Arg Leu Leu His Tyr Pro Pro Ser vVal Ile
225 230 235 240
Ala Thr Ala Ser Met Phe Tyr Val Ile Asn Asp Ile Glu Pro Ser Asn
245 250 255
Ala Met Glu Tyr Gln Asn Gln Leu Met Ser Val Leu Lys Val Arg Lys
260 265 270
Asp Ile Phe Glu Glu Cys His Asp Leu Ile Leu Glu Leu Met Asp Thr
275 280 285
Ala Cys Tyr Lys Leu Cys Gln Ser Leu Lys Arg Lys His His Ser val
290 295 300
Pro Gly Ser Pro Ser Gly Val Ile Asp Ala Tyr Phe Ser Ser Glu Ser
305 310 315 320
Ser Asn Glu Ser Trp Ser Val Ala Ser Ser Ile Ser Ser Ser Pro Glu
325 330 335
Pro Gln Tyr Lys Arg Asn Lys Thr Gln Asp Gln Arg Met Thr Leu Ala
340 345 350
Pro Leu Gly Ser Asn Leu His
355

<210> 28

<211> 1459

<212> ADN

<213> Lycopersicon esculentum

<400> 28

45



acagagatat
agatgtgett
aggggttatt
attattatta
ttcactttte
ttttetetgt
tgatttctea
ccttecaattt
tttagegget

tgcaaaatat
actgaaatgg
gcttgggcta
atctgtcatg
tatgcttcat
tcttggggtt
agtgtcatca
aagtggtgta
tttgeetteg
gagcagagtt
taattacata
gagaagatga
agagagagaa
aattttctet
ttgectttac
ataaaaaaaa

<210> 29
<211> 364

<212> PRT

tagaagggga
tactgtgaag
attaacccat
cctotgette
gttaaagaaa
tcagectegtg
geattgactg
cagaaagata
aaagttgaag

gtgtttgagy
aggatgaatc
aagaacaatg
attgattgta
gttattcatc
ctcaaaatta
aagcctatta
atagatccaa
ttcaagaaaa
tttgtggaag
ttcaagaagt
gtggctttat
agagaaaaga
ctecaagtcac
ttattagtac
aaaaaaaaa
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aaaaaatggc
aagaagaaga
tgttgttatc
tgttggaaca
aagaaacktecg
ttgatgttgt
ccattttage
agccatggat
aaactcaagt

caaagactat
cagtgaceccc
ttecattggga
gatttgtacg
aaattgagcc
gcaaggagaa
catcacacaa
tttacactte
gcaaagttca
ctgttggtag
attttgetgt
tttttgcagg
cagaatatgt
tttecatgecat
ttaatatata

<213> Lycopersicon esculentum

<400> 29

aatagagaat
aaaatggggt
tteccgaagga
agatttgttt
ttgttgtttt
tgaatggatt
cattaattat
gactcaactt
teccecttett

aatgatcaat
gatttgttag
acaacaaaaa
tgggaagatg
gaaagttttg
cttaaagtga
cttgacaggt
goctgetgtca
cttgacttcec

ctttttettt
aggatgaaga
ctaattcttt
aagagcttet
ggagtgaccc
atgctcatta
ttetttetag
cttgtecttte

aagtggagga

acaaagaatg
actttecattt
atttctcaga
ttatatgcet
ttgtaatgct
tgtgaataat
acgcaaatat
agaaagttca
agaacagcaa
tccteattaa
tatgtgttag
agtgtagtct
gcaatctttg
gcatactttt
tatatatata

46

gagcttectag
cttgatcata
agatgtgaaa
tctgtattgg
attgactate
tgctatgaac
gatgaaaatc
aatgattcat
atgaaaatgt
aatgtectett
ctgtggttgt
actactacta
tttttctete
gatggactac
tatatatata

tactgtcatc
ttataagaag
gtcttettet
ctactgcaat
aaaatcaact
tcatatccga
ccagtagtce
gggatttaga

catcatcatt

ttaaatattt
tggcagagaa
ctgtgaagecc
tatttattte
tctatttata
tataaatcat

60
120
180
240
300
360
420
480
540

600
660
720
780
840
900
960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1453



Met Ala
Cys Glu
Gly Val
Thr Asn
50
Phe Trp
65
Thr Arg
Ala Arg
Asp Phe
Phe Leu
130
Leu Ala
145
Gln Val
Phe Glu
Leu Lys
Ile Ile
210
Arg Arg

225
Val Arg

Ile His
Leu Gly
Leu Ile

290

Tyr Asp
305
Thr Ser

Lys Lys

Ser Arg

<210> 30
<211> 1449

<212> ADN

Ile
Glu
Ile
35

Ser
Glu
Cys
val
Ser
115
Ser
Ala
Pro
Ala
Trp
195
Arg
Cys

Tyr

Gln
val
275
Ser
Glu
Glu

Ser

val
355

Glu
Glu
20

Ile
Leu
Asp
Cys
Asp
100
Ala
Ser

Val

Leu

Met

Ile
260
Leu
Glu
Asn
sSer
Lys

340
FPhe

Asn
Glu
Asn
Leu
Glu
Phe
85

Val
Leu
Leu
Thr
Leu
165
Thr
Met
Leu

Ser

Pro
245
Glu
Lys
Val
Pro
Sér
325

Val

Val

Asn
Glu
Pro
Leu
Glu
70

Glu
Val
Thr
Gln
Cys
150
Leu
Ile
Asn
Gly
Leu

230
Ser

Pro Cys
Ile Ser

Ser Ser

Asp
Lys
Leu
Leu
55

Leu
Ser
Glu
Ala
Phe
135
Leu

Asp

Gln

Leu
215
Leu

Val

Asn

Lys
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Gln

Trp
Leu
40

Fro

Leu

Phe

Ile
120
Gln
Ser
Phe
Arg

Val
200

Lys

Leu

Ala

Ser
Gly
Leu
Leu
Ser
Gly
Ile
105
Leu
Lys
Leu
Gln
Met
185
Thr
Asn

Ser

Ala

Phe
10

Asp
Ser
Leu
Leu
Ser
90

Leu
Ala
Asp
Ala
vVal
170
Glu
Pro

Asn

Val

250

265

280

295

Ser
310,

Asn Asp
Gln Glu

Glu Ala

<213> Lycopersicon esculentum

<400> 30

Ser

Lys
Pro
Ser
Gln

val

Glu
Pro
Ser
Trp

Gln

Ile
Asn
Ile
Gly

Asp

Fhe Le
Leu Le
Ser Gl
60
Phe Va
75
Asp Pr
Lys Va

Ile As

Lys Pr
14

Ala Lys

155
Glu As

Leu Le

Leu Ser

val Hi
22
Met Il
235
Ala Il

Asp Tyx
Val Asn

Thr Ser

300

Val Ile

315

330

345

360

Gly

Met

Ser

47

Leu Asp
Lvs Met

Pro His

u As

u Gl

p Val

u Asp

u Gly Thr

45
u Gl

u Gln

1 Lys Glu

o Phe Leu

1l As

n Ala
110

n Tyr Leu

i2

5

o Trp Met

0

p Al

Vval Glu

a Lys

u Val Leu

20

190

Phe Leu

5

s Trp Glu

0

e Asp Cys

e Met Leu

Gln
Asn
285
His
Asp

Leu

Ser

Leu
15

Glu
Thr
Asp
Lys
Cys
a5

His
Asp
Thr

Glu

TYYr
175
Ser
Asp
Phe
Arg

His

255

Asn
270
Cys

Lys

Pro Ile

Pro Ser

Gln

Tyr

Arg

Glu
Lys
Leu
Glu

80
Ser

Arg
Gln
Thr
160
Val
Ser
His
Leu
Phe

240
Val

Leu

Glu

Lys

320

335

Ser
350

Ser

Phe

Leu



acaaacctta
atgaaaacac
acaagaacaa
aaataatata
atgggaagaa
caatgtgtta
actcaaaaca
ctttgataga
tcaacttgtt
tctgettett
gagaatggag
ttecatttectt
tctgaggaga
cctteocttet
cattggagaa
ggaaggatgt
gagaaagttt
agattactcc
gtccaagaag
attagtagac
cacttgtecte
ttttgettac
tggaccattt
aaagatggtt
aaaaaaaaa

<210> 31

<211> 336

<212> PRT

tttttetttt
aactaaactt
ctagaagcac
ctcactgaag
gaagaactta
gaaaaaaacc
actgcttatt
tttctgttat
getgttactt
gaccttcaag
atgttgattc
gattttataa
tgtgagaaag
gcaatggcat
aagtaccaag
tacaggctaa
gggacattac
aatgactcat
attagggagt
tagttattat
ttagtttaag
atgtaaaaat
gktttaatgct
tggcacttta

tettttttta
cttecttctea
aaaagattcec
tatcaataga
cctectetgtt
agbtcttttat
actcettttte
ttagttttaa
gtctttcatt
ttgaggaatec
tgtetacact
ctagaagact
tgettettta
ctgccacaat
atcaactttt
tacaagaagt
cagggagtec
ggtcagtgge
caaatgaatg
tgttattatt
tattagtaat
tcaaaccece
gtactgtcta
ttccaaggaa

<213> Lycopersicon esculentum

<400> 31
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aattcagttt
gaagaagata
atttttatta
gacagagagt
ttctaaagaa
ttcatcaaga
tgctcaaact
tcagtectetg
agctgctaaa
aggatttttyg
taaatggaag
tggattgaag
cacaattact
gttgcatgtt
agggcattctt
ggcttgcaac
aacaggggtt
tacatcagtt
actaattaaa
agatatgtat
taattaagtt
ttttgacaat
tagtgggget
ataaaaactt

cttgaattag
atgtctecacc
gattcacttt
ttttettecac
acagagtatg
agagaatcag
ggatttcttyg
aatcataagce
gttgaagaaa
tttgaatcta
atgaatccag
cactgtctat
gatgatagat
cttgatagge
ggaattgtca
attgactttg
atggatatgt
actteocatcac
tgtettttaa
aatgtccaat
cttgtttatt
tatcacagct
atgagatttt
gcatgaaaaa

48

tatgaagtaa
attatcaaga
actgtgaaga
atgatttgtt
aaataagcta
ttgaatggat
cagttaatta
catggatgaa
ctgatgttec
aaacaataca
taaccccatt
ctttggaatt
tcattggtta
ttaagcecttg
aggagaaggt
gttcaaataa
catttagcte
ctgagccatt
atatttectt
aacagtgate
cacatgttaa
agctagctaa
gtactagtta
caaaaaaaaa

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
9500
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1449



Met

Glu
Glu
Ile
65

Ser
Leu
Leu
Asp
145
Phe

Leu

Ile

Ile
225
Leu
Leu
Leu

Lys

Fhe
305

Ser
Fhe
Val
Glu
50

Ser
Glu
Ala
Phe
Val
130
Val
Glu
Lys
Thr
Arg
210
Gly
Asp
Gly
Ile
Fhe
250

Ser

Ser

<210> 32

His
Leu
Ser

35
Glu

Ser
Gln
Ser
115
Ala
Pro
Ser
Trp
Arg

195
Cys

Arg
Ile
Gln
275
Gly

Ser

Ser

His
Leu
20

Ile
Glu
Asn
Val
Thr
100
Phe
val
Leu
Lys
Lys
180
Arg
Glu
Leu
Leu
Leu
260
Glu
Thr
Asp

Pro

Tvr
Asp
Glu
Leu
Val
Glu
85

Gly
Asn
Thr
Leu
165
Met
Leu
Lys
Pro
Lys
245
Gly
Val

Leu

Glu
325

Gln
Ser
Thr
Thr

Leu
70

Trp
Phe
Gln
Cys
Leu
150
Ile
Asn
Gly
Val
Ser
230
Pro

Ile

Ala

Ser
310
Pro

Glu
Leu
Glu
Ser
55

Glu
Ile
Leu
Ser
Leu
135
Asp
Gln
Pro
Leu
Leu
215
Ala
Cys
Val
Cys
Gly
295

Asn

Leu
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Gln

Ser
40

Leu
Lys

Leu

Leu
120
Ser
Leu
Arg
Val
Lys
200
Leu
Met
Ile
Lys
Asn
280
Ser

Asp

Ser

Glu

Cys
25

Phe
Phe
Asn
Lys
val
105
Asn
Leu
Gln
Met
Thr

185
His

Ala
Gly
Glu
265
Ile
Pro

Ser

Lys

Gln
10

Glu
Ser
Ser
Gln
Thr
g0

Asn
His
Ala
val
Glu

170
Pro

Cys
Thr
Ser

Glu
250
Lys

Asp

Trp

Lys
330

Leu
Glu
Ser
Lys
Ser

75
Thr

Tyr
Lys
Ala
Glu
155
Met
FPhe
Leu
Ile
Ala
235
Lys
Val
Fhe
Gly
Ser

315
Ile

‘Glu
Asn
His
Glu
60
Phe
Ala
Fhe
Pro
Lys
140
Glu
Leu
Ser
Ser

220
Thr

Tyr
Glu
Gly
Val
300
Val

Arg

Ala
Asn
Asp
45

Thx

Ile

Asp
Trp
125
Val
Ser
Ile
Phe
Leu
205
Asp
Met
Gln
Gly
Ser
285
Met

Ala

Glu

Gln
Ile
30

Leu

Glu

Ser

Arg
110
Met
Glu
Gly
Leu
Leu
190
Glu
Asp
Leu
Asp
Cys
270
Asn
Asp
Thr

Ser

Lys
15
Leu

Leu

Ser
Ser
95

Phe
Asn
Glu
Phe
Ser
175
Asp
Phe
Arg
His

Gln
255
Tyr

Lys
Met
Ser

Asn
335

Tle
Thr
Trp
Glu
Arg
80

Phe
Leu
Gln
Thr
Leu
160
Thr
Phe
Leu
Phe
Val
240
Leu
Arg
Arg
Ser
Vval

320
Glu

<211> 1861

<212> ADN

<213> Medicago sativa

<400> 32

gaattcggca
ttetactact
cacacacaga
gtactgttte
agatggctat

cgagctectte
ttkctttett
gaagacagaa
cttcttttta
ccatcatcat

tgctacgact
tctctgttet
caaagaggaa
taatgaacaa
catcacaatc

acctectececet
ctctetectte
aagagagagc
aggaccacac
accaacaact

49

atactctcta
ttcatttett
gatggatgtg
accctettet
tcaacaacac

ctctttctag
cacatttteca
agactcttca
tcactgaaga
acttettete

60
120
180
240
300



tttttgatgce
ttgtagatga
cttecctttt
acactctttt
tgatcaactt
tcaatgctca
ggtttctttt
ttacttgcat
ttcaagtgca
tgattetgte
acattataag
agaatcttct
tggccactge
tggattacaa
gttataatge
aagaaatcecc
acgattcgtg
ccaagaatca
ttgccactgce
aaaataacca
tgttcatgtt
ccaacaatgt
tagaggatta
atgaagattt
cacktgttttt
tatatcatat
a

<210> 33
<211> 386

<212> PRT

actttactgt
aggagcacaa
acctectgectt
ctccaaagag
tgactcactc
ttatggttte
aagcttcecat
ctctttaget
agatactaaa
aacactgaaa
aaggcttgga
tctatctgta
tacaatgttg
aaatcagctt
gattctteat
tggtagtecca
gacagtggga
aggacaaaat
aacctctect
tataaaaaat
gctactaaac
cccaaattea
aaggaatggt
ttattactat
ttattttatt
ttctataata

<213> Medicago sativa

<400> 33

Met
1

Ala

Ile

His His

gatgaagaag
agtgatgtca
ttgttagaac
ataactcaac
tctcaaccac
tctgectctea
ttccaaaaag
gctaaagttg
tatgtgtttg
tggaagatge
ttgaaaacta
cttttagatt
catgttatag
cttaatgtte
cttacaaatg
agtggegtaa
gecatcatcat
atgaatttgt
taaaaccctc
tacccccaaa
tctagttagt
tttacatgaa
taatttctga
gagcagaaaa
caatggttet
aattgggaat

His His
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aaaaatggga
caacaacaaa
agaacttgtt
aagaaacata
gtcgtgaagc
ctgcaacact
agaaaccatg
aagaaactca
aggcaaagac
atccagtgac
atcttcattg
caagatttgt
accagattga
tcaaaatcag
caaataatta
ttgatgctgt
attcaaccte
caccgattaa
tatccgtitt
asaaagatct
ttagtagtct
tectettgaag
tgagttaaaa
gaaccctatg
cttctagacce
aatttttggt

His
10

Asn

Gln

agatgatgat
ctatgatata
caatgaagat
ttacgaggat
tgttgaatag
tgctgttaac
gatgattcag
agttecctett
tattcagaga
aacacactet
ggagtttctt
tggttgtgtt
acagagtgat
caaggagaaa
tggtcataaa
ttttagttct
agagcctgtg
cagggtcatt
ctgtectttt
atatttattt
ttetttetat
aggcagtgge
aggaaaggac
atatctgttt
atacccaatt
ccaaaaaaaa

Gln Leu

gaaggagaag
ttggactcta
gaagaactca
ctgaaaaatyg
atgcettaaag
tatcttgata
cttgttgctg
ctcttagacc
atggagctat
tttectagate
aggcgectgtg
cctitctgtgt
gataatggtg
gttgatgaat
cgaaaatatg
gatggttcta
tttaagaaga
gtcggaattc
tatttaaaaa
actatggtta
ctettecattt
aagatgatga
aaagttggca
catttcaagg
tggacatatt
aaaaaaaaaa

Gln Gln

15

His

Thr
Glu
Val
Leu
65

Thr
Leu
Ala

Leu

Phe
145

Ser
AsD
Thr
50

Leu
Leu
Lys
Val

130
His

Ser
Asp
35

Thr
Leu
Phe
Asn
Glu
115
Ala

Fhe

Leu
20

Asp
Thr
Leu
Ser
Val
100
Trp
Thr

Gln

Phe
Glu
Asn
Glu
Lys
8s

Ile
Met

Leu

Lys

Asp
Gly
Tyr
Gln
70

Glu
Asn
Leu

Ala

Glu
150

Ala
Glu
Asp
55

Asn
Ile
Phe
Lys
Val

135
Lys

Leu
Val
40

Ile
Leu
Thr
Asp
vVal

120
Asn

Cys Asp
25
val

Asp Glu

Leu Asp Ser

Fhe Glu
75
Glu

Asn

Gln
90
Leu

Gln
Ser Ser
105
Asn

Ala His

Tyr Leu Asp
Ile

155

Trp Met

50

Glu
Gly

Thr
60
Asp

Thr

Gln

Arg
140
Gln

Glu
Ala
45

Ser

Glu

Pro
Gly
125
Phe

Leu

Glu
30

Gln
Leu

Glu

Arg
110
Phe
Leu

Val

Lys
Ser
Leu
Leu
Glu
a5

Arg
Ser

Leu

Ala

Trp
Asp
Pro
Asn
&80

Asp
Glu
Ala

Ser

val
160

360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1861



Thr
Leu Leu

Thr Ile

Ile
Asp

Gln

Leu
165
Gln

Ser

Leu
180

Arg Met

195

His
210
Gly

Met

Leu
225
Asn Leu

Fro Ser

Glu Gln

Pro

Leu

Leu

Val

Ser

val

Lys

Ala

Val

Glu

Asn

Ala Lys

Gln Asp
Leu
200
Ser

Leu

His
215

Leu His

230

Ser
245
Ala

Leu

Leu
260

Asp Asp

275

Val Leu
290
Leu His
305
Glu Ile

Asp Gly

Ser Glu

Lys
Leu
Pro
Ser

Pro

Ile Ser

Thr Asn

Val
Thr
Asn
Lys

Ala

Leu Leu

Ala Thr

Val
280
Lys

Gly

Glu
205

Agsn Asn

310

Gly Ser

325
Asn Asp
340

Val Phe

355

Ser
370
Pro

Leu

Ser
385

<210> 34

<211> 1679

<212> ADN

Pro

Ile Asn

<213> Nicotiana tabacum

<400> 34

aaacgagtct
ccacaacaca
tgtataatga
atggcaatag
tactgtgaag
ccactctett
cctttgettt
tctaaagaaa
tectgecegtg
gctttgactg
cagaaagata
aaagttgaag
gtgtttgagg
aggatgaatc
agaaataata
gctgattgta
gttattcate

ckgtgtactc
caatcagaca
gaaaaagaga
aacacaatga
aagaagaaga
cagaagtaac
tgttggaaca
aagaaaccca
ttgattctgt
cogbtttage
aaccttggat
aaactcaagt
caaaaactat
cagtgaccce
ttcactggga
gattegtacg
aagttgagcc

Pro
Ser
Lys

Arg

Ser Gly

Trp Thr
Thr
360
Ile

Lys

val
375

ctectectat
aaatagagag
tttatataca
gcaacaagaa
aaaatgggga
aacaacaaca
agatttattt
ttgttagttt
ggaatggatt
cataaattac
gattcaactt
teetcttett
tcaaagaatg
actttecattt
atttcttaga
ttatatgcecg
ttgtaattct
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val Glu Glu

170
Thr Lys
185
Ile

Leu Ser

Phe Leu Asp

Trp Glu

235
Ser Arg
250

Leu

Asp

Met
265
Asp

His

Tyr Lys

Val Asp Glu
His
315
Asp

Gly
Val Ile
330
Val Gly
345

Lys

Ala

Asn Gln

Val Gly TIle

agettttete
gaaaatgagt
tectettette
ctatctcaat
gatttagtag
acaacaacaa
tgggaagatg
aacagttttc
ttaaaagtga
tttgacaggt
gctgetgtta
ttagatttte
gagcttttag
cttgatecata
agatgtgaaa
tetgtattgg
gttgactacc

Gln

Val Phe

Val

Glu

Pro Leu

175

Ala Lys

190

Thr Leu

205
His Ile
220
Leu Arg

Fhe Vval

Val Ile

Lys
Ile
Arg
Gly

Asp

Lys

Glu
240
val

Cys

Cys
255

Gln Ile

270

Gln
285

Asn

Cys
300
Lys Arg

Ala Val

Ser Ser

Leu
Asn
Lys
Phe

Tyr

Leu Asn

Ala Ile
Glu
320
Ser Ser
335

Ser Thr

350

Gln
365
Ala

Gly

Leu
380

tettettete
atggtgaaaa
tacttcectte
cttttetttt
atgatgagac
caaagcctaa
aagagcttect
aagatgactc
atggttatta
ttctgactag
cttgtettte
aagtggagga
tgttgtette
ttataaggag
atctccteect
ccactgcaat
aaaatcaact

51

Asn

Thr

Met Asn

Ala Thr

ttecacaccte
agctttgttt
ttactagaag
agatgctectt
tattattaca
ttctttatta
ttcactttte
tttactctgt
tggtttctct
tettcattat
tttagctget
tgetaaatat
actaaaatgg
gcttgggeta
ctctattatg
tatgcttcac
tettggggtt

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
500
960

1020



ctcaaaatta
aagcccattt
gatccaattt
tattttectg
attagcagag
tcteottttet
tttaccttta
tagctggtgg
actactactg
tttttctcta
gacatatttt

<210> 35

<211> 373

<212> PRT

acaaggagaa
cacacaaacg
acagttecaga
ttttcaagaa
tttttgtgga
ttecttattac
atgtcatttt
ttgcagttgg
gaaagcagag
ttcatatcaa
atatatttac

<213> Nicotiana tabacum

<400> 35

Met Ala Ile

1
Leu

Asp Ala

Val Asp Asp
35
Thr

Thr Thr

50
Leu Glu Gln
65
Ser

Lys Glu

Ser Leu Leu

Val Gly
115

Asn Phe

Tyr
130
Pro
145

Lys

Met

Val Glu

Asp Ala Lys

Leu Val Leu

195

Ser Phe Leu

210

His Trp Glu

225

Ala Asp Cys

Ile Met Leu

Gln Asn

275

Glu
Leu
20

Glu
Thr
Asp
Lys
Cys
100
Tyr
Asp
Ile

Glu

Tyr
180
Ser
Asp
Phe
Arg
His
260
Gln

Leu
Glu

85
Ser

Tyx
Arg
Gln
165
val
Ser
His
Leu
Phe
245

val

Leu

Asn
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agtgaataat
caaatatgag
aagttcaaat
aagcagagta
agctgttggt
caactatgat
caaaaattac
cagagaagag
atagagagag
ttctctctta
tataatcata

Glu Gln

Cys Glu Glu

Ile Ile
40

Thr Lys Pro
55

Phe Trp

70

Thr

Glu

His

Cys

Ala Arg Val

Phe Ser
120
Thr

Gly
Phe Leu
135
Leu Ala Ala
150
Gln

Val Pro

Phe Glu Ala

Leu Lys
200

Ile Ile Axg
215

Arg Arg

230

Val

Cys

Arg Tyr

Ile His Gln
val
280

Leu Gly

tgetttgaac
aatcctagte
gattcatggyg
caagaacagc
agtectcatt
ggtaataata
atgaaaatgg
gactggcttt
gagaaaagac
ggtcctttte
aattcttgaa

Gln Glu
10
Glu Glu
25
Pro Leu

Asn Ser

Asp Glu
Phe
g0

Ser

Trp

Asp
105
Ala Leu

Ser Leu

Val Thr
Leu
170
Thr

Leu

Lys
185
Arg Met

Arg Leu

Glu Asn

Leu
Glu
Ser
Leu
Glu
75

Asn

Val

Leu

tcatatcaga
atagcccaag
atttggagte
aaatgaaatt
aaaatcaatc
tttattgata
aaaaaaagaa
tttttgcagg
agaaaatctg
atgcatgcat
taaaaaaaaa

Ser Gln

Lys Trp

Ser

Gly

agtgtgttet
tggtgtaatt
aacatcttca
ggcatcttca
acctgattta
ttcagaagta
aagaagagct
agtgtagtct
cactatttgt
acttttgatg
aaaaaaaaa

Fhe
15
Asp

Leu

Leu

30

Glu
45
Pro

Ser

Leu
60
Leu Leu

Ser Phe

Glu Trp

Val

Leu

Ser

Gln

Ile

Thr Thr

Leu Leu

Phe
g0
Asp

Leu
Asp

Leu Lys

110

Ala val
125
Gln
140
Leu Ser

Asp Phe

Gln Arg

Leu
Lys
Leu
Gln

Met

Ala Ile

Asp Lys
Ala
160
Glu

Ala

Val
175

Glu Leu

150

Val
205
Arg

Pro

Leu
220

Leu Leu

235

Met Pro
250
vVal Glu
265

Leu Lys

52

Ser

Pro

Ile

vVal Leu

Cys Asn

Thr
Asn

Ser

Ser

Pro Leu

Asn Ile

Ile Met
240
Thr Ala
255

Val Asp

270

Esn Lys

285

Glu

Lys Val

1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
16789



10

Asn

250
His Lys
305

Ser Thr

Gln

Asn Cys
Arg
Pro Ile
Ser

Gln Met

Phe Glu

Lys

Leu

Glu
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Ile
295
Asn

Ser

Pro

310

Ser
325

Tyr

Ser
340

Lys Leu

355

Vval
370

<210> 36

<211> 1430

<212> ADN

Gly Ser

His

<213> Nicotiana tabacum

<400> 36

cacctttact
ctgtectgta
gattgagttt
agaagaagaa
atgtccttta
gtactttaga
tgttttggga
gttttgattg
tggattggat
ctgtgaatta
tgagtcaact
teccececttet
ttcagagaat
cactatcttt
attttcttag
akttatcctce
cttgcaatge
gttttgaaga
gccaaagcct
catattttag
caccagaacc
tgagttetgt
attatctagt
aactgcagtt

<210> 37
<211> 367

<212> PRT

ctctteteet
gagagagaga
tggcttacct
gaagaagatg
ctgtgaggaa
acaagtagga
agatgaccag
tttaatctca
gttgagagtc
ttttgatagg
tgctgctgtg
cttagacctc
ggaactcttg
cattgatcat
gagatgtgaa
atctgttatt
aatggaatac
atgeccatgat
caagcgcaaa
ttgcgacage
tcagtataag
ttetgtegtt
attacggcta
gcacaatgct

<213> Nicotiana tabacum

<400> 37

Ser

Phe

Ala

Glu Ser

Pro Val

Ser
360

sSer

ttttggectct
gaaagtataa
tgaagataat
gttttecectt
gatcgattct
aataatgtga
cttgtcacte
gatggagatg
attgctcact
tttgtatctg
gettgtettt
caagtggetg
gtgeteteca
adtcatgagga
cgcctecattc
gcaactgcag
cagaatcagce
cttattctag
catcaatctg
tctaatgatt
aggatcaaaa
gtgggcagta
tggttactat
ctgatgttce

Glu Val

Ser His
Ser

330
Fhe Lys
345

Ile Ser

tecccattcte
gcaaagcagc
gagtagagce
tagatactca
tggacgatga
aaaagactct
ttttaactaa
ggtttttagt
atggtttcac
gactctgett
ctattgctge
attcaagatt
ctcttaagtg
gatttggatt
ttggtattat
tagtgtattt
teatgactgt
agctaatggg
tacctggcag
cgtggtcggt
ctocaggatca
gtocctegttyg
atgatctcte
attaaaaaaa

53

Cys Ser
Ser Pro
315

Asn Asp Ser
Lys Ser

Arg Val

Lys
300
Ser

Trp

Arg

Pro Ile Ser

Gly Val Ile

320

Asp Leu Glu

335

Val Gln Glu

350

Phe
365

tececttectett
agatatgtta
tcecattgtet
gcteocctaaat
tgatttagga
acctttatta
ggaaaaagag
ggaggttaga
tgctatgact
tcagaaagat
taaagtggaa
tgtgtttgag
gaaaatgaat
catgaccaat
cactgattct
cgtgatcaat
tcttaaagte
cacttetgge
tccaagtgga
agcatcttca
gacaatgaca
atcagtatct
ttttttggta
aaaaaaaaaa

Val Glu Ala

tctttatttt
ctgggtccaa
tcttcegtea
ccaatetttg
gaatggtcta
gaatgtgaca
tctcatttag
aaagaggcat
gotgttttag
aagcecttgga
gagacccaag
gcaaagacta
ccagtgacac
ctacatttagg
aggctecttge
gagattgage
aaacaggata
tacaatatct
gttatcgatg
atttcatcgt
ctggctccac
cattctctag
tgttctctta

60
120
is0
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1430
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Met Val Phe Pro Leu Asp Thr Gln Leu Leu Asn Pro Ile Phe Asp Val

1 5 10 15

Leu Tyr Cys Glu Glu Asp Arg Phe Leu Asp Asp Asp Asp Leu Gly Glu
20 25 30

Trp Ser Ser Thr Leu Glu Gln Val Gly Asn Asn Val Lys Lys Thr Leu
35 40 45
Pro Leu Leu Glu Cys Asp Met Phe Trp Glu Asp Asp Gln Leu Val Thr
50 55 60
Leu Leu Thr Lys Glu Lys Glu Ser His Leu Gly Phe Asp Cys Leu Ile
65 70 75 80
Ser Asp Gly Asp Gly Phe Leu Val Glu Val Arg Lys Glu Ala Leu Asp
85 90 a5
Trp Met Leu Arg Val Ile Ala His Tyr Gly Phe Thr Ala Met Thr Ala
100 105 110
Val Leu Ala Val Asn Tyr Phe Asp Arg Phe Val Ser Gly Leu Cys Phe
115 120 125
Gln Lys Asp Lys Pro Trp Met Ser Gln Leu Ala Ala Val Ala Cys Leu
130 135 140
Ser Ile Ala Ala Lys Val Glu Glu Thr Gln Val Pro Leu Leu Leu Asp
145 150 155 160
Leu Gln Val Ala Asp Ser Arg Phe Val Phe Glu Ala Lys Thr Ile Gln
165 170 175
Arg Met Glu Leu Leu Val Leu Ser Thr Leu Lys Trp Lys Met Asn Pro
180 i85 1s0
Val Thr Pro Leu Ser Phe Ile Asp His Ile Met Arg Arg Phe Gly Phe
1985 200 205
Met Thr Asn Leu His Leu Asp Phe Leu Arg Arg Cys Glu Arg Leu Ile
210 215 220
Leu Gly Ile Ile Thr Asp Ser Arg Leu Leu His Tyr Pro Pro Ser Val
225 230 235 240
Ile Ala Thr Ala Val Val Tyr Phe Val Ile Asn Glu Ile Glu Pro Cys
245 250 255
Asn Ala Met Glu Tyr Gln Asn Gln Leu Met Thr Val Leu Lys Val Lys
260 265 270
Gln Asp Ser Phe Glu Glu Cys His Asp Leu Ile Leu Glu Leu Met Gly
275 280 285
Thr Ser Gly Tyr Asn Ile Cys Gln Ser Leu Lys Arg Lys His Gln Ser
250 295 300
Val Pro Gly Ser Pro Ser Gly Val Ile Asp Ala Tyr Phe Ser Cys Asp
305 310 315 320
Ser Ser Asn Asp Ser Trp Ser Val Ala Ser Ser Ile Ser Ser Ser Pro
325 330 335
Glu Pro Gln Tyr Lys Arg Ile Lys Thr Gln Asp Gln Thr Met Thr Leu
340 345 350
Ala Pro Leu Ser Ser Val Ser Val Val Val Gly Ser Ser Pro Arg
355 360 365

<210> 38

<211> 1487

<212> ADN

<213> Nicotiana tabacum

<400> 38

54



gcacgagett
caagaagaat
cttttectcaa
ttecttttag
attttagaaa

tgggaagatg
gaaactatta
cttaaagtaa
tttgataggt
gtagctgtta
ttggacttecc
gagcttttgg
gttgatcata
cagtgtgaga
tctgtattgg
gctgactace
tgctatgaac
agtccaataa
gaatcatggg
tttttgecectt
agcagagttt
tgtattactc
agaggggata
ttaagagaaa
ggaacattta

<210> 39
<211> 368

<212> PRT

<213> Nicotiana tabacum

<400> 39

Met
1
Leu

Gly Ile

Leu Asp

Glu Asp Glu

Leu Glu
50
Thr

Leu

Phe
65
Asp

Lys

Pro Leu

Lys Val Asn

Ile Asn Tyr

115
Pro Trp
130

Lys

Lys

Ala
145
Glu

Val

Asp Ala

Leu Leu Val
Phe
195

Trp

Leu Ser

Ile His
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ccttcacaca accagataga gacaagaaca gagagattca tggaaatgcc
cactctbttg gtttettgtt ttatataatg agaaagecaac acattttett
agaagatggg aatacaacac aatgagcata atcaagacca aacccaatct
atgctcttta ctgtgaagaa gaaagatggg aagaaacaat tgaagatgag
aagaagcaac actaccactt cctctgectt tactagaaca agacttgttt
aagagctact ctetcttttc acaaaagaaa aagaaacaat ttccaacttt 360
aaacagaccc tttactttgt ttatctcgta aagaagctgt gaaatggatt 420
atgctecatta tggattcteca acattcactg ctattcttge tattaattac 480
ttctttcaag tcttcatttt cagaaagata agecttggat gattcaactt 540
cttgtetttc tktggctgect aaagttgaag aaactcaagt tcctettett 600
aagtggagga tgcaaaatat gtgtttgagg ccaaaactat tcaaagaatg 660
tattgtectec tttaaagtog aggatgaate ctgtaaccce acttteattt 720
taataagaag acttgggcta aagagccata tacactggga atttctcaag 780
gaattcttet tttggtcata gcectgattgta gattcttaag ttatatgect B40D
ctactgctac tatgcttcac gttattcatc aagttgagcc ttgtaatgct 800
aaaatcaact tcttgaggtt ctcaacatta gcaaggagaa ggtgaatgat 960
ttataacaga ggtgtcttac aactctattt cacacaagcg caagtatgag 1020
atagcccaag tgctgttatt gatacatttt acagctctga aaactcaaat 1080
atttgcaaac ttcttccteck attccatcca cttattcacc tcgtgatcaa 1140
tgtttaagaa aagcagagtt caagaacagc aaatgagatt gacatcttta 1200
ttgtggatta tgectgttgge agccctcget aatattattg acaatgacaa 1260
cttattatgt cctttttgca aattctactt tggaaagatg gaamaatgaaa 1320
gttggtggta gtggctgcag agggttggtg tttgcagecac aatggggggg 1380
gaaggatagg taaatattca atgttetact gggagtaate gttaattcaa 1440
gttaattttg gtttaagatc tctttggttg gteccce 1487
Gln His Asn Glu His Asn Gln Asp Gln Thr Gln Ser Phe
5 10 15
Ala Leu Tyr Cys Glu Glu Glu Arg Trp Glu Glu Thr Ile
20 25 30
Ile Leu Glu Lys Glu Ala Thr Leu Pro Leu Pro Leu Pro
40 45
Gln Asp Leu Phe Trp Glu Asp Glu Glu Leu Leu Ser Leu
55 60
Glu Lys Glu Thr Ile Ser Asn Phe Glu Thr Ile Lys Thr
70 75 80
Leu Cys Leu Ser Arg Lys Glu Ala Val Lys Trp Ile Leu
85 90 95
Ala His Tyr Gly Phe Ser Thr Phe Thr Ala Ile Leu Ala
100 105 110
Phe Asp Arg Phe Leu Ser Ser Leu His Phe Gln Lys Asp
120 125
Met Ile Gln Leu Val Ala Val Thr Cys Leu Ser Leu Ala
135 140
Glu Glu Thr Gln Val Pro Leu Leu Leu Asp Phe Gln Val
150 155 160
Lys Tyr Val Phe Glu Ala Lys Thr Ile Gln Arg Met Glu
165 170 175
Leu Ser Ser Leu Lys Trp Arg Met Asn Pro Val Thr Pro
180 185 190
Val Asp His Ile Ile Arg Arg Leu Gly Leu Lys Ser His
200 205
Glu Phe Leu Lys Gln Cys Glu Arg Ile Leu Leu Leu Val

55

60
120
180
240
300



210
Ile Ala
225
Ala Thr
Asp

vVal Asn

Asp

Met

Gln

Asp

Cys
Leu
Asn

260
Cys

275

His
290
Asp

Ser

Ile
305
Gln Thr

Leu Pro

Thr Ser

Lys

Ser

Phe

Ser

His
245
Gln

Lys
Tyr

Ser

Leu

Leu

325
Phe
340

Ser Arg

355

<210> 40

<211> 1714

<212> ADN

<213> Oryza sativa

<400> 40

gtctectetee
tatgctgctg
gtactogcecta
gaggagcacc
cacctgcacce
cacgegcteca
ggggtgtetg
ttctecocgege
gcgctocegece
cteogeegoca
geccgaacgeyg
gagctgctgg
ctcecaaccee
ctegegetga
gogttgcteyg
goeocteateg
gcggcggcgyg
gcggggetgt
agctgocgaca
cggeccgateca
gagagccgcg
ggggagaagc
aaagatgtte
agccattgat
atggaggtga
tagaaccatg
aaaggagtag
cacttccecat

cttcttececac

<210> 41

ctecacctee
ctgecgetet
cgctactecaa
tegacctett
aacccccacc
gggggaagga
cccgggaggc
tcacggececge
teggegaceg
aggtggagga
ccgaccccaa
tgctetegge
teccteoggeac
tgceccgattg
caacggccygg
atgccececaa
cggcggcggg
actcggcgecc
gctcgteccag
agcgaggtge
acgecctggee
taaagcaagc
cattaacgca
ggtctcttag
ggaagaagct
cttcacacte
gagtatgagg
gagcagctag

cattaatgaa

215
Phe Leu
230
Val Ile

Leu Leu

Glu Leu

Ser
His
Glu

Ile
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Met

Val
250
Leu

Gln

Val
265

Thr Glu

280

Glu
295
Ser

Tyr

Ser
310
Ile Pro

Lys Ser

Val Phe

Ser

Glu

Ser

Val

Pro Ile

Asn Ser

Tyr
330
Val Gln
345

Asp

360

gctcctacte
cctecetette
gatggcttte
ccatgacacc
gccgeccgcecg
ggacccgctg
ggcggtcggg
gctecgeogte
cccctggatg
gacgcgegtg
cgaggcctac
gctcggatgg
cgoccacgee
gaggtggcct
atggtgcage
ggatgagatg
gggcattgtg
ggcgagcccg
cagcgtegac
cgecgeegeco
gcecgtacgec
cactaattaa
atgcaagaat
agctcagcte
gttttgtect
tctectettgt
agtggcaaca
agctacaaca

aatgcattac

tgctgctcea
cgccattgec
gccacgetet
geocgeogacg
ctcctcgacg
cgococcgecg
tgggcgetge
gectaccteg
gogegecteg
ccocgtgetee
gtgttcgagg
cggatgcacc
gogegeoctic
cgccacegec
ggcggcggcyg
gcagagtgeg
atcggeoggeg
agcggcgtga
tegetgtteg
accaccgcegg
gcatgagget
gcttaggagg
gcaggtgega
agcctcaacce
gbctgctcac
ttoctetctet
atggcaatgg
gcagacctga

tacc

Fro
235
Glu
Asn
Val
Asn
Asn

315
Ser

220
Ser

Pro
Ile
Ser
Ser
300
Glu

Pro

Val
Cys
Ser
285
Pro

Ser

Leu
Asn
Lys
270

Asn

Ser

Ala
Ala
255
Glu
Ser
Ala

Asp

Gln

240
Ala

Lys
Ile
?al
Leu

320
Phe

Arg

Glu Gln Gln

Ala Val Gly

365

ccacgaccaa
gccacctgag
ttgactcecct
acgacctceca
acgacctgcc
cogacgacga
gegecgtege
accgctgett
ccgecegtege
tcgacctecca
acaagacggt
cegbtgacgece
accactgega
ctteggegtg
gcgacgacgce
ccaagatcat
aaaataageg
tcggcgegtce
cegocttgga
atcegetteoe
gctetggteg
aggagggttce
aggggtaggt
tcaacccacce
tetgetggta
agagagaaga
catcaaatge
ggctattgtg

56

Asp

335
Met Arg
350

Ser Pro

aagccatgee
ctgagctctt
ctactgecccc
cctogacett
tgcgctgttce
cggctacgge
gaggctcggce
ccteggegge
ctgcgteogeg
gcteotgegece
gcgecgeatg
cctectectac
caccgcattg
ggccgecgeg
cgagctecta
ctecgaggadg
caagggcgcg
ggcctgette
gccaccoggc
cgccgacgag
gtatcgggaa
agtccaagaa
tecattcatgt
atagccatgg
ccaccactgt
gagagagtat
tgecaattgece
ctcacctett

Leu

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680

1714
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<211> 364

<212> PRT

<213> Oryza sativa

<400> 41

Met
1
Leu
Leu
Leu
Pro
65
Ala
Leu
Gly
Val
val
145
Glu

Val

Cys
His
225
Trp
Asp
Glu
Lys
Gly
305
Ser

Lys

Glu

Ala
Asp
His
Pro
50

Ala
Val
Thr
Ala
Ala
130
Leu
Ala
Leu
Leu
Asp
210
Arg
Cys
Ala
Ala
Arg
290
Val
Val
Arg

Glu

<210> 42

<211> 1628

<212> ADN

Phe
Leu
Leu
35

Ala
Ala
Gly

Ala

Leu
115

Cys

Leu

Ser
Gln
1395
Thr
Pro
Gly
Pro
Ala
275
Lys
Ile
Asp
Gly

Ser
355

Ala
Fhe
20

His
Leu

Asp

Ala
100
Arg
Val
Asp
Val
Ala
180
Pro
Ala
Ser
Gly
Lys
260
Ala
Gly
Gly
Ser
Ala

340
Arg

<213> Pisum sativum

<400> 42

Thr
His
Gln
FPhe
Asp
Ala
Leu
Leu
Ala
Leu
Phe
165
Leu
Leu
Leu
Ala
Gly
245
Asp
Ala
Ala
Ala
Leu
325
Ala

Asp

Leu
Asp
Pro
His
Asp
70

Leu
Ala
Gly
Leu
Gln
150
Glu
Gly
Leu
Leu
Trp
230
Gly
Glu
Ala
Ala
Ser
310
Phe

Ala

Ala

Phe
Thr
Pro
Ala
55

Gly
Arg
Val
Asp
Ala
135
Leu
Asp
Trp
Gly
Ala
215
Ala
Gly
Met
Ala
Gly
295
Ala
hla

Ala

Trp

Asp
Ala
Pro

40
Leu

Tyr
Ala
Ala
Arg
120
Ala
Cys

Lys

Thr
200
Leu
Ala
Asp
Ala
Gly

280
Leu

Cys
Ala
Thr

Pro
360

ES 2358 124 T3

Ser
Ala
25

Pro
Arg
Gly
Val

Tvr
105
Pro
Lys

Ala

Met
185
Ala
Met
Ala
Asp
Glu

265
Gly

Tyr
Phe
Leu
Thr

345
Pro

Leu
10

Asp
Pro
Gly
Gly
Ala
Leu
Trp
val
Ala
val
170
His
His
Pro

Ala

Ala
250

Cys
Ile
Ser
Ser
Glu
330
Ala

Tyr

Tyr
Asp
Pro
Lys
Val
15

Arg
Asp
Met
Glu
Glu
155
Arg
Pro
Ala
Asp
Leu
235
Glu
Ala
Val
Ala
Cys
315
Pro

Asp

Ala

57

Cys
Asp
Leu
Glu
60

Ser

Leu

Ala
Glu
140
Arg
Arg
val
Ala
Trp
220
Leu
Leu
Lys
Ile
Pro
300
Asp
Pro

Pro

Ala

Pro
Leu
Leu
AsSp
Ala
Gly
Cvys
Arg
125
Ala
Met
Thr
Arg
205
Arg
Ala
Leu
Ile
Gly
285
Ala
Ser
Gly

Leu

Glu
His
30

Asp

Pro

Phe
Phe

110
Leu

AsSp
Glu
Pro
190

Leu

Trp

Ala
Ile
270
Gly

Ser

sSer

Pro
350

Glu
15

Leu
Asp
Leu
Glu
Ser
a5

Leu
Ala
Val
Pro
Leu
175
Leu
His
Pro
Ala
Leu
255
Ser
Glu
Pro
Ser
Pro

335
Ala

His
Asp
Asp
Arg
Ala
80

Ala
Gly
Ala
Pro
Asn
160
Leu
Ser
His
Arg
Gly
240
Ile
Glu
Asn
Ser
Ser
320
Ile

Asp



gtggcggeeg
aatatgaaac
tcttecttecat
cacaactecte
gacgtttcat
acttcectgt
accacacttt
gtcgtggatt
gtcaatgecte
aggttectte
gttacttgca
ctacaagtge
ttgattctgt
catataataa
gagaatctte
ttggctactg
gtggactaca
tgttataatg
gaacaaatcc
aatgattcat
acaaaaactc
cttgccactg
aacaaataat
gtttctaaga
cagagaaaga
attatgtttt
tetagaccat
ttttgtte

<210> 43
<211> 384

<212> PRT

ctctagaact
tecttgattac
tgaagaagat
ttcttgatge
ctcaacaaag
tececetettet
tctccaaaga
ttgtttectet
attacgeectt
taaccttecea
tctctttage
aagatactaa
caacactgaa
caaggcttag
ttctatctgt
ctacaatgct
aaaatcagct
ctattgttga
ctggaagtee
ggaaagtggyg
aagggcaaaa
ctagtgctac
aaccatatge
tctcttcatt
ggcaagatga
tttttttaat
accaaatttg

<213> Pisum sativum

<400> 43

Met Ala
1

Ser Leu
Gln Glu

Asn Asn
50

Gln Asn

65

Glu Lys

Ile

Leu

Asp

Ile

Leu

His His

Asp Ala
20
Val Ser

Leu Asp

Phe Ser

ES 2358 124 T3

agtggatcag
tecteoceoctte
ggcaatccat
tectttactge
tgatgtcaca
tctectggaa
aaaaacccaa
ctectcaacct
ttcacctecte
tttccaaaaa
tgctaaagtt
atatgtgttte
atggaagatyg
tttgaaaact
acttttagat
gcatgtgata
tcttagtatt
ggttactaat
aagtggegta
ttcatcctcg
taggaatttg
tacctctect
aaaaaatcta
tccaacaatg
aagaggagtyg
ttgaaggcac
aacatattta

aacacaaaaa
tttetataat
catcaccacc
gatgaagaaa
acaaacaatg
caaaacctct
caagaaacgt
cgtcgtgaag
actgcaacac
gataagcecat
gaagaaactce
gaagcaaaaa
catcctgtga
aatcttcatt
tcaagatttg
gaccagattg
ctcaaaatca
gaaaataatt
attgatgctg
tattcaacct
tcacctctta
taatatcctc
tatttattta
tcectaatga
aaagaggaga
tttttattta
tatgatattt

caaagagaaa
gaacaaagga
accatcatca
aactcgaaga
acaacaacat
tctetrcaaga
actacgagga
ctgttcaatg
tcgctgttac
ggatgattca
aagttcctct
ctattcagag
caccacactc
gggagttttt
ttggttgtgt
aagagagtga
acaaggagaa
atggtcataa
tttttagtte
cagagcctgt
atagggktcat
tectectgtcct
gtatatatgg
atctcttgaa
ggacaaagtt
ctattgaatg
ctataataaa

aaaaaagatyg
ccacacaacc
acaactacac
agaacaagaa
cctagactcee
tgaagaactc
tctgaaaaat
gatgcttaaa
ttactttgat
gettgttget
cctettagac
aatggagctt
ttttctagat
aagacgctgt
tcectetgtg
tgataatggt
agtggatgaa
acgaaaatat
tgatggttce
ttttaagaaa
tgttggaatt
ttataaaaaa
ttatgttgat
gaggcagaga
ggcaatgaag
gttgttectect
ttgggataat

His

Leu

Ser

Ser

Gln

His
Tyxr
Gln
Thr

55
Asp

70

Gln Gln

85

Glu

Thr

His
Cys
Gln
40

Ser

Glu

Tyr

His
10
Glu

His Gln

Asp Glu
25
Ser

Asp Val

Leu Phe Pro
Thr
75

Asp

Glu Leu

Glu
90

58

Gln
Lys
Thr
Leu
60

Thr

Leu

Leu
Leu
Thr
45

Leu

Leu

Lys

His
Glu
30

Asn
Leu

Fhe

Asn

His
15

Glu
Asn
Leu

Ser

Val
95

Asn
Glu
Asp
Glu
Lys

80
val

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1628



Asp
Leu
Ala
Asp
145
val
Glu
Pro
Asn
225
Vval
Thr
Asn
Lys
Glu
305
Pro
Ser
Lys

Arg

Phe
Lys
val
130
Lys
Ala
Gln
Leu
His
210
Leu
Leu
Ala
Gly
Glu
290
Asn
Ser
Trp
Lys

Val
370

<210> 44

Val
Val
115
Thr
Pro
Lys
Asp
Leu
195
Ser
His
Leu
Thr
val
275
Lys
Asn
Gly
Lys
Thr

355
Ile

Ser
100
Asn

Trp
val
Thr
180
Ile
Fhe
Trp
Asp
Met
260
AsSp
val
Tyr
val
val
340
Lys

Val

Leu
Ala
Fhe
Met
Glu
165
Lys
Leu
Leu
Glu
Ser

245
Leu

Asp
Gly
Tle
325
Gly
Thr

Gly

Ser
His
Asp
Ile

150
Glu

Tyr
Ser
Asp
Phe
230
Arg
‘His
Lys
Glu
His
310
Asp
Ser

Gln

Ile

Gln

Arg
135
Gln
Thr
Vval
Thr
His
215
Leu
Phe
Val
Asn
Cys
295
Lys
Mla
Ser

Gly

Leu
375

Pro
Ala
120
Phe
Leu
Gln
Phe
Leu
200
Ile
Arg
val
Ile
Gln
280
Arg
Val
Ser
Gln

360
Ala

ES 2358 124 T3

Arg
105
Phe
Leu
val
Val
Glu
185
Lys
Ile
Arg
Gly
Asp
265
Leu
Asn
Lys
Phe
345

Asn

Thr

Arg
Ser
Leu
Ala
Pro

170
Ala

Trp
Thr
Cys
Cys
250
Gln

Leu

Ala

Ser
330
Ser
Arg

Ala

Glu Ala Val

Pro Leu
125

Thr Phe His
140

Val Thr

155

Leu

Cys

Leu Leu

Lys Thr Ile
His
205
Gly

Lys Met

Leu
220
Asn

Arg

Glu
235
Val

Leu

Pro Ser

Ile Glu Glu

Ile Leu
285
Glu

Ser
Ile Val
300
Glu Gln
315

Ser

Ile

Asp Gly

Thr Glu

Ser
Ser

365
Thr

Asn Leu

Ala
380

Ser

Gln
110
hla
Phe
Ile
Asp
Gln
190
Pro
Leu
Leu
val
Ser
270
Lys
Val
Pro
Ser
Pro
350

Pro

Thr

Trp
Thr
Gln
Ser
Leu
175
Arg
Val
Lys
Leu
Leu
255
Asp
Ile
Thxr
Gly
Asn
335
Val

Leu

Ser

Met
Leu
Lys
Leu
160
Gln
Met
Thr
Thr
Ser
240
Ala
Asp
Asn
Asn
Ser
320
ASp
Phe

Asn

Pro

<211> 1491

<212> ADN

<213> Populus alba

<400> 44

gagaaagata
ttttgatggt
tttecttacaa
ctgtgaagag
ggtttatgat
cttgttttgg
tgtttttgat
tgagtggttt
tgtgaactac
gggtcaactt
gecetettett

tgcaatatat
gttctataat
caacaagaga
gatggatttg
caaaatgtga
gaagatagcg
agtgtaggat
ttgagggtaa
tttgataggt
gctgetgtog
ttagacttgce

gcaaagagaa
gagaagagga
ctcataatca
gagaggatta
aaaaggagca
agttactgtc
ctagagatgg
aggcacatta
tcatttcaag
cttgttitgte
aagtggagga

gcctgagaga
ttaaatectect
aagcccagca
ttettgtgat
aaatttatct
tttaatctcc
atctttaatg
tggattcagt
ttcaaggttt
tctggetget
tgcaaagtac

tttttatctc
tettetetga
ttggctcttg
ttggatgatg
tctgttttge
aaagagaaag
gtggttcgta
gctbtgactg
cgaagagata
aaagtggagg
gtttttgaag

59

cctttttecat
agaagatgtce
acgggcttta
aaactagcca
ttgagcaaga
agacccatgt
gagaggcagt
gtgttettge
agccatggat
aaacccaaqgt
ccaagaccat

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660



aaagagaatg
aatttettte
gtttttatgg
ttatcttect
acgtaatcaa
agtgaatgag
gcgcaagtac
tgagaactca
tcaattcaaa
gtgegtggat
cataatectte
aaactgacce
gaggaatgaa
ccattgctct

<210> 45

<211> 371

<212> PRT

gagctgtggg
tttgatcaca
aggtgtgagc
tctatattag
ctgraatacc
tgttacaggc
ctgtccacac
aatgattcgt
agaagcaggg
gtgecttagea
ctgttttgeg
attettggat
gagattgtag
attaaatgtt

<213> Populus alba

<400> 45

Met
1
Ala

Ser
Leu

Ser

Cys
Lys Lys
50
Trp Glu
65
His Val

vVal Arg

Gly Phe

Fhe
Asp
Gly
35

Glu
Asp
Val

Arg

Ser

Leu Gln

Gly Leu
20
Leu Asp

Gln Asn

Ser Glu

Phe Asp
85
Glu Ala
100

Ala Leu

115

Phe Ile
130
Leu Ala
145
Gln Val
Fhe

Leu

Ser

Ala

Pro

Ala

Ser Ser

Val Ala

Leu
165
Thr

Leu

Lys
180

Arg Met

195

Ile Ile
210
Trp
225
Met Ser

Ile Lys

Arg
Cys
Tyx

Glu

Arg Leu

Glu Arg

Leu Pro
245

val Glu

tgectgtcaac
ttataaggag
gattgcttct
caactgcgac
aaactcagct
tcattttaga
ccagcagcce
gggctgtgge
ccecaggttea
gtcctecatta
tattaattgt
gagaaatgag
tgtttttcea
acatgattca

Gln Gln

Tyr Cys

Asp Glu

40
Ser
55
Leu

Leu

Leu
70
Ser Val

vVal Glu

Thr Gly

Glu
Glu
Thr
Ser
Ser
Gly
Trp

Val

ES 2358 124 T3

tettecattgg
acttggatta
ttctgtecatt
aatgttgeat
catggctgtg
gcaaccaggc
aaatggtgtc
atcatcaatc
gcagatgcga
gtctttectt
tgtatgtgta
gtatctgete
ataggtatga
ctaggaaaaa

Thr His
10
Glu Asp
25
Ser Gln

Val Leu

Leu Ile

Asn
Gly
Val
Leu

Ser

aggatgaatc
aagaccecaca
tctgattcaa
gttatcaagg
ctaaaaacca
agccaaaacc
atcgatgcat
tcatcatcat
ttgecttcac
gtcttaatgc
agaggtacag
tgctctetet
acatgatgtc
aaaaaaaaaa

Gln Ser

Fhe Gly

Tyr Asp
45
Glu Gln
60

Lys Glu

75

Ser Arg
90
Phe Leu
105

Leu Ala

120

Phe
135
Cys Leu
150
Leu Asp

Tle Lys

Asn Pro

Arg
Ser

Leu

Vval

Arg Asp

Leu Ala

Asp
Arg
Val
Lys

Ala

Gly Ser

Val Lys
Asn

125
Pro Trp
140

Lys Val

155

Gln Val
170
Met Glu
185

Thr Ser

200

Gly Leu
215
Leu Leu
230
Ser Ile

Pro

Lys
Leu
Leu

Arg Asn

Thr His

Ser Val

Glu

Leu

Ile

Met

Ile

Asp Ala

Trp Val

Fhe
205
Trp

Ser

His
220

Ser Asp

235

Ala Thr
250

Gln Leu

60

Ala

Gln

Thr Met

Tyr Gln

ctgtaacctc
tgcattggga
ggttcatgag
aggttgagcc
atgaggatga
aacgccacaa
ctttcagcte
catcagtgcc
taaatcgtat
ctecgagoctat
acgttttatg
ttgttcgaga
tgtatttcaa
a

Ala
15
Asp

Pro Leu
Glu
30

Gln

Asn Val

Asp Leu Phe

Glu Thr
80
val

Lys
Leu Met
a5
Ala His
110

Phe Asp Arg

Met Gly Gln

Glu Glu Thr

160

Lys Tyr Val
175

Leu Ser

190

Fhe

Thr
Asp

Glu Phe Leu

Ser Arg Phe
240
His val
255
Gln

Leu

Thr Leu

720
780
B40
800
960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1491
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260 265 270
Met Ala Val Leu Lys Thr Asn Glu Asp Glu Val Asn Glu Cys Tyr Arg
275 280 285
Leu Ile Leu Glu Gln Pro Gly Ser Gln Asn Gln Arg His Lys Arg Lys
290 295 300

Tyr Leu Ser Thr Pro Ser Ser Pro Asn Gly Val Ile Asp Ala Ser Phe

305 310 315 320

Ser Ser Glu Asn Ser Asn Asp Ser Trp Ala Val Ala Ser Ser Ile Ser

325 330 335
Ser Ser Ser Ser Val Pro Gln Phe Lys Arg Ser Arg Ala Gln Val Gln
340 345 is50
Gln Met Arg Leu Pro Ser Leu Asn Arg Met Cys Val Asp Val Leu Ser
355 360 365
Ser Pro His
370

<210> 46
<211> 1405
<212> ADN
<213> Populus tremula x Populus tremuloides
<400> 46

ctggaagaag atggcatcaa tgtataaccc agaaacgagt gcggtacaag accaacaaca 60
aaaccctaca ttactttatg atgctctcta ttgttetgaa gagaattggg tggaagaagt 120
tagagaggac tggtttcaag atgaactaga aggagagage tattgtagca acaatagcaa 180
taaactaaac acttttccaa tattgctaga acaggactta agctgggaag acgaggaget 240
ttcctetttg tttgeccaagg aggagcaaaa tcagcectgtge aaagacttag aaaccaacco 300
gtetttgget agggeteget gtgaggectgt agagtggatt ctaaaggtca atgaacacta 360
ctetttecace getctaactg cagttttgge agtgaactat cttgataggt ttttattcag 420
tgteccacctt cagaaagaga agccatggat ggcccaactt gecagotgtgt cttgectcte 480
acttgctgee aaagtggagg agacgcaagt gecccttcta ttggatttte aggtggagga 540
cagtaaatac gtgttcgagg ccaaaactat ccagagaatg gagatcectgg tgetttetac 600
tcttaaatgg aagatgaatc cagtaacccc aatatcgttt cttgattaca tcactagaag 660
gcttggecta gaacactate tttgtttgga atttctcaag agogtgtgage geatggtecct 720
ctctatcttg gcagattcta ggtctatgee ttatgttect tctgtaatgg ccgetgecac 780
gatgctctat gttattgata acatagaacc cagtettgea geagaatacce aaagccagcet 840
gttgagcatt cttggaatcyg ataaagacaa ggtagaggat tgcagcaagt tcttaatgga 900
atttgctcta agagaccatt ttaagcttct ctcaaacaaa cgcaagtttt gttecacttce 960
aggcagtcct agcggtgtgg ttgatgtgtc ttttagecteca gacagctecaa atgattcatg 1020
gtetgtggea tcatccgtgt cttecatcacc aaageoctetg tccaagaaga gtagggeact 1080
gcagagtcta aacaacgcaa caacttcaga tttttetcag cattectege cagtgectta 1140
aaattactgt ttttecctaa tggaccacct cttgtacggt taataagtet tgtgettttk 1200
caatgttcaa gttaaattgc ctgccatete tgettttecca goctcagacca atgettagaa 1260
cgctgaaata ttgattgggt actgggaatt ggaagcagag atggttggca ttttaccgga 1320
aatgaagaac agaacagaac aaaaaaaaag aaaaaaaaag agccgatgag gaagagttet 1380
ggtagtaaaa aaaaaaaaaa aaaaa 1405
<210> 47
<211> 376
<212> PRT

<213> Populus tremula x Populus tremuloides

<400> 47

Met Ala Ser Met Tyr Asn Pro Glu Thr Ser Ala Val Gln Asp Gln Gln

61



Gln
Trp
Glu
Leu

65
Fhe

Val
Asn
Pro
145
Lys
Asp
Leu
Ser
Cys
225
Ala

Thr

Glu
Lys

305
Ser

Trp
Lys

Ser

Asn
Val
Ser
50

Leu
Ala

Ser

Asn

130
Trp

Val
Ser
Val
Fhe
210
Leu
Asp
Met
Gln
AsSp
290
Leu
Gly
Ser

Ser

Gln
370

<210> 48

<211> 1152

<212> ADN

Pro
Glu
as

Glu
Lys
Leu
Glu
115
Leu
Met
Glu
Lys
Leu
195
Leu
Glu
Ser
Leu
Ser
275
Cvys
Leu
val
Val
Arg

355
His

Thr
20

Glu
Cys
Gln
Glu
Ala
100
His
AsSp
Ala
Glu
180
Ser
Asp
Fhe
Arg
260
Gln
Ser
Ser
Val
Ala
340
Ala

Ser

Leu
Val
Ser
Asp
Glu

85
Arg

Arg
Gln
Thr

165
Val

Leu
Ser
245
val
Leu
Lys
Asn
AsSp
325
Ser

Leu

Ser

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 48

Leu
Arg
Asn
Leau
70

Gln
Ala
Ser
Phe
Leu
150
Gln

Fhe

Ile
Lys
230
Met
Ile
Leu
Fhe
Lys
310
vVal
Ser

Gln

Pro

Glu
Asn
55

Ser
Asn
Arg
FPhe
Leu
135
Ala
Vval
Glu
Lys
Thr
215
Arg
Pro
Asp
Ser
Leu
285
Arg
Ser
val

Ser

Val
375
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Asp
40
Ser

Trp
Gln
Cys
Thr
120
Phe
Ala
Pro
Ala
200

Arg

Cys

Asn
Ile

280
Met

Lys
Fhe
Ser
Leu

360
Pro

Ala
25

Asn
Glu
Leu
Glu
105
Ala
Ser
Val
Leu
Lys
185
Lys
Arg
Glu
Val
Ile
265
Leu
Glu
Phe
Ser
Ser

345
Asn

10
Leu

Fhe
Lys
Asp
Cys
a0

Ala
Leu
Val
Ser
Leu
170
Thr
Met
Leu
Arg
Fro
250
Glu
Gly
Fhe
Cys
Ser
330

Ser

Asn

62

Gln
Leu
Glu
75

Lys

Val

His
Cys
155
Leu

Ile

Gly
Met
235
Ser
Pro
Ile
Ala
Ser
315
Asp

Pro

Ala

Cys
Asp
Asn
60

Glu
Asp
Glu
Ala
Leu
140
Leu
Asp
Gln
Pro
Leu
220
Val
Val
Ser
Asp
Leu
300
Leu
Ser

Lys

Thr

Ser
Glu
45

Thr
Leu
Leu
Trp
Val
125
Gln
Ser
Phe
Arg
Val
205
Glu
Leu
Met
Leu
Lys
285
Arg
Pro
Ser

Pro

Thr
365

Glu
30

Leu
FPhe
Ser
Glu
Ile
110
Leu
Lys
Leu
Gln
Met
180
His
Ser
Ala
Ala
270
Asp
Gly
Asn
Leu

350
Ser

15
Glu

Glu
Pro
Ser
Thxr
95

Leu
Ala
Glu
Ala
Val
175
Glu

Pro

Ile
Ala
255
Ala
Lys
His
Ser
Asp
335

Ser

Asp

Asn
Gly
Ile
Leu
80

Asn
Lys
Val
Lys
Ala
160
Glu
Ile
Ile
Leu
Leu
240
Ala
Glu
Val
Phe
Pro
320
Ser

Lys

Fhe



atggctttag
ttctgtgagg
aagtttecctt
ttatcaactt
tttctggttt
gggtttaatt
aggaagtttc
ttagctgcta
gcaagatatg
cttgactgga
tacagcttta
tcecattatte
atggtectetg
atgactctac
cacagtccaa
gtgtttgatg
gcttcagtgt
cagcagatga
gctaaaccca
ataacagggt

<210> 49
<211> 383

<212> PRT

aagaggagga
aagagagtga
ttttaaatct
tgatttcgaa
tgtgtegtga
cattgacgge
agacagataa
aggttgaaga
tetttgaage
ggatgcatce
aatctcatca
ctgattcgag
ttattagaga
tcaaagttga
gcaagaaaag
cgtcattcag
cgtcttecace
gagctatctte
gctttettgt
aa

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 49

Met Ala
1
Leu Asp

Asp Leu

Ser
50
Ser

Leu
Ile
Phe Leu
Lys Ser

Phe

Leu
Gly
Cys
35

Asp
Lys
Val
His

Asp

Glu Glu

Leu Fhe
20
Asp Glu

His Asp

Gln Glu

Leu Cys
85

Gly
100
Arg

115

Met
130
Val Glu
145
Ala Arg

Val Leu

Phe Phe

Ser

Glu

Ser

Asp

Gln Leu

Ile Arg
Fhe
165
Leu

val

180

His Ile

185

Leu Glu

Phe

Leu Ser

Glu
Cys
Ser
Met
Pro
Arg
Fhe
Ile
Thr
vVal
150
Glu
Asp
Ile

Arg

agagagtcaa
gtttcacgaa
gggtttgtet
acaagaaccg
aaaggctctt
tcttttaget
gccatggatg
gatccgtgtt
taagactata
tgtgactcca
tcaattggag
atttctgagt
tttgaagatg
tteggagaag
gatgatgaat
ttctgatagce
atcttcagag
aataaaccga
acaaagtggt

Glu Glu

Glu Glu

vVal Glu
40
Leu Trp
55
Cys Leu

Glu Lys

Asn Ser

Thr Ser
120
Ala Leu
135
Pro Phe

Ala Lys

Trp Arg

Arg Arg
200

Cys Glu

ES 2358 124 T3

aacgcaccgt
caagtagatt
gatcatgata
tgtctttatg
gattggattt
gttaattact
tectcagetta
ccttttctect
cagagaatgg
atctcgtttt
ttettgagta
tttagtectt
tgtgacgaag
gtaaataaat
tggatgcaac
tcgaatgagt
cctttgctca
atgtttttcg
gatatcacaa

Gln
10
Ser

Ser

Glu
25
Lys Phe

Asp Asp

Tyr Asp

Ala Leu
90

Leu Thr
105
Arg Lys

Ala Cys

Leu Leu

Asn
Glu
Pro
Asp
Glu
Asp
Ala
Phe
Leu

Asp

tttgtgttet
tgtgcgacga
tgttgtggga
acgaaatctt
ttaaagtgaa
tcgataggtt
ctgctttgge
tagattttca
agcttecttgt
tcgatecacat
gatgtgaate
ctgtgttagce
ctgtatacca
gctatgagtt
aacccgctag
cgtgggttgt
agaggagaag
atgtgcttat
gececgggegg

Ala Pro

Phe His

Leu
45
Leu

Fhe

Glu
60
Ile Leu

Trp Ile

Leu Leu
Thr
125
Leu

Gln

Ser
140

Phe Gln

155

Ile
170
His

Thr

Met
185

Tyr Ser

Ser Leu

63

Gln

Pro

Fhe

Leu

Arg Met

Val Thr

Ser
205
Ser

Lys

Leu

tgatggtecktt
gagtgttgaa
tgatgatgag
agatgatgag
atctcattat
tattacaagc
ttgtctgtct
agtggaagaa
tctgtctact
tattcgacga
tttattactc
cactgcaata
atctcagctc
agtgttagac
tccgatcggt
gtctgettet
agtgcaagaqg
agtagtccte
tettetaggg

Phe Cys Val

15
Gln

Glu Vval

30
Asn

Leu Gly

Ser Leu

Asp Asp Glu

Phe Lys Val
95

Ala Val

110

Asp

Asn

Lys Pro

Ala Ala Lys

Val Glu Glu

160

Glu Leu Leu
175

Pro Ile
190

His

Ser

His Gln

Ile Ile Pro

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960

1020
1080
1140
1152
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210
Asp Ser
225
Met Val

Gln Ser

Lys Cys
Asn
290
Ser Phe
305
Ala Ser
val

Phe Asp

Val

Gln

val

Arg Phe Leu
Ile
245

Met

Ser Val

Gln Leu
260
Glu

Tyr Leu

275
Trp

Met Gln

Ser Ser
Ser
325
Gln

Ser

Glu
340

Leu Ile

355

Ser Gly

370

<210> 50

<211> 1161

<212> ADN

Asp

Ile

ES 2358 124 T3

215

Ser Phe Ser

230

Arg Asp

Thr Leu Leu

Val Leu Asp

280

Gln Preo Ala

295
Ser

Ser Asn

Lys
Lys
265
His
Ser

Glu

Ser Val

235
Met Cys
250
Val Asp

Ser Pro
Pro Ile

Ser

220
Leu

Asp
Ser
Ser
Gly

300
Val

Ala
Glu
Glu
Lys
285
Vval

Val

Thr
Ala
Lys
270
Lys
FPhe

Ser

Ala
val
255
Val
Arg
Asp

Ala

310

Ser Pro

Gln Met

Val Val

Ser
Arg

Leu

Ser

Leu
345
Ala

360

Pro
375

Ser

Gly

Gly

<213> Aquilegia formosa x Aquilegia pubescens

<400> 50

atggectette
cttgtagact
gagagtagta
tecatcagtag
gaagagctta
cttgattctg
gtcaatgcte
agattcettt
gttgecttgtt
tttcaagttg
ttggtgettt
cacattataa
gaaggtcttc
ttggctactt
tatcaaaacc
aaactcatac
tttecaatcta
tcaaatgatt
aagagcagag
gttctaagea

<210> 51
<211> 386

<212> PRT

accaccaata
cacttttctg
taagtatcat
ttgaacttgt
tctecttbatt
atccatctat
attatgettt
caagttttaa
tatctatage
aagagactat
ctactctteca
gaaggcttgy
ttttgtctat
caacaatgct
agctaatggg
tggaatcaac
tccoccaagtag
catgggcatt
ctcaagacca
gtcecectectta

tcaacaagaa
cgaagaagag
caataataat
tccacttttg
tagaaaagaa
tgctattget
ctctgectete
gtttcagaaa
tgctaaagtyg
gtatgtgttt
ttggaagatg
attgaaaaac
aattgcagat
geatgttata
cattcttaaa
attgagcttc
cccaaatggt
ggcttecatet
acagatgaga
a

caacaacaag
aaatgggtag
ggaacaacaa
ttgttagaac
caagatacce
cgtcgtggag
actgcagttc
gataaaccat
gaagaaaccc
gaagcazaaa
aatccagtaa
catctacatt
tcaaggtttg
gaccaagttg
atcagcaagg
aataggcatg
gtaattgatg
gttacatcat
ttaccatcct

<213> Aquilegia formosa x Aquilegia pubescens

<400> 51

Glu
330
Ser
Lys

Leu

315

Pro Leu

Ser Ile

Pro Ser

Leu Gly

380

aatcaacaga
aagaagaaga
caacaacaac
aagacttgtt
atcttgttat
ttattgattg
tatctgttaa
ggatgattca
aagttcetcet
ctattcagag
ccectettte
gggaattttt
cttgttttect
agcecttgtaa
ataaagtgga
gttacggcaa
catcattcag
cceccagaacce
tcagtagagt

64

Leu
Asn
Phe

365
Ile

Lys Arg
335
Arg Met
350

Leu Val

Gly

teceecattte
ggacttaaat
aacaacaaca
ttgggaagat
atettetecaa
gatgttaagg
ttatcttgat
acttgctgcet
tctattagac
aatggagett
ttttcttgat
tagaaggtgt
tccatctgtg
tgcaattgaa
tgaatgttat
caaacgcaag
tbtgegagaat
atttttcaag
gtttgtggat

Ile
240

Asn
Met
Ala

Ser
320
Arg

Phe

Gln

60
120
180
240
300
360
420
480
5490
600
660
720
780
840
900
960

1020
1080
1140
1161



Met
ASp

val

Glu
65

Glu
Ile
Gly
Ala
Ser
145
val
Leu
Lys
Lys
Arg
225
Glu
Leu
Val
Leu
Glu
305
Phe
Ser
Ser

Met

Pro
igs

Ala
Pro
Glu
Asn
50

Leu
Glu
Ser
Val
Leu
130
Fhe
Ala

Leu

Met
210
Leu
Gly
Pro
Glu
Lys
290
Ser
Gln
Cys
Ser
Arg

370
Pro

<210> 52

<211> 1116

<212> ADN

<213> Camellia sinensis

<400> 52

Leu
His
Glu
3is

Gly
Val
Leau
Ser
Ile
115
Thr

Lys

Leu
Ile
195
Asn
Gly
Leu
Ser
Pro
275
Ile
Thr
Ser
Glu
Pro

355
Leu

His
FPhe
20

Glu

Thr

Ile
Gln
100
AspD
Ala
Phe
Leu
Asp
180
Gln
Pro
Leu
Leu
Val
260
Cys
Sser
Leu
Ile
Asn
340
Glu

Pro

His
Leu

Glu

Leu
Ser

BS
Leu

Trp
val
Gln
Ser
165
Phe
Arg
Val
Lys
Leu
245
Leu
Asn
Lys
Ser
Pro
325
Ser

Pro

Ser

Gln
Val
Asp
Thr
Leu
70

Leu
Asp
Met
Leu
Lys
150
Ile
Gln
Met
Thr
Asn
230
Ser
Ala
Ala
Asp
Phe
310
Ser
Asn

FPhe

Fhe

Tyr
Asp
Leu
55

Leu
Fhe
Ser
Leu
Ser
135
Asp
Ala
Val
Glu
Pro
215
His
Ile
Thr
Ile
Lys
285
Asn
Ser
Asp

FPhe

Ser
375

ES 2358 124 T3

Gln
Ser
Asn
40

Thr
Leu
Arg
Asp
Arg
120
Val
Lys
Ala
Glu
Leu
200
Leu
Ile
Ser
Glu
280
Val
Arg
Pro
Ser
Lys

360
Arg

Gln
Leu
25

Glu
Thr
Glu
Lys
Pro
105
val
Asn
Pro
Lys
Glu
185
Leu
Ser
His
Ala

Thr
265

Tyr
Asp
His
Asn
Trp
345

Lys

Val

Glu
10

Phe
Ser
Thr
Gln
Glu
g0

Ser
Asn
Tyr
Trp
Val
170
Thr
Vval
Phe
Trp
Asp
250
Met
Gln
Glu
Gly
Gly
330
Ala

Ser

Phe

Gln
Cys
Ser
Thr
Asp
75

Gln
Ile
Ala
Leu
Met
155
Glu
Met
Leu
Leu
Glu
235
Ser
Leu
Asn
Cys
Tyr
315
val
Leu

Arg

val

65

Gln
Glu
Ile
60

Leu
Asp
Ala
His
Asp
140

Ile

Glu

Ser
AsSp
220
Fhe

Arg

Gln

Tyr
300
Gly
Ile
Ala
Ala

Asp
380

Gln
Glu
Ser
45

Ser
Phe
Thr
Ile
125
Arg
Gln
Thr
Val
Thr
205
His
Fhe
Fhe
val
Leu
285
Lys
Asn
ASD
Ser
Gln

365
Val

Glu
Glu
30

Ile
Ser
Trp
His
Ala
110
Ala
Phe
Leu
Gln
Phe
190
Leu
Ile
Arg
Ala
Ile
270
Met
Leu
Lys
Ala
Ser
350
Asp

Leu

Ser
15

Lys
Ile
Val
Glu
Leu
a5

Arg
Phe
Leu
Ala
Val
175
Glu
His
Ile
Arg
Cys
255
Asp
Gly
Ile
Arg
Ser
335
val
Gln

Ser

Thr
Trp
Asn
Val
Asp
80

val
Arg
Ser
Ser
Ala
160
Pro
Ala
Trp
Arg
Cys
240
Fhe
Gln
Ile
Leu
Liys

320
FPhe

Gln

Ser



atggctcaac
tttgttttag
tacttcgatt
ccacagctac
asagaacaag
cggagagccg
acggeggtcec
gagaaaccat
gaggagactg
gaggctaaaa
aatcctgtga
agactttgtt
tctaggttca
agtagtctag
atcgacaagg
caccaatcca
gtttgtttea
tcggogtegg
aatgcaactg

<210> 53
<211> 371

<212> PRT

cocaacccca
atgctctgta
cagaagagga
tggaacaaga
aaaaccecctt
ccgtggagtg
tecgoogtgaa
ggatgaccca
aagtocccact
caattcagag
cteccactete
gtgaatttct
tgectttatet
agcecctgtet
acaaagtgga
acaaacgaaa
gctococgacag
tctgttecte
cagatattct

<213> Camellia sinensis

<400> 53

Met
1
Gln

Ala
Asn
Leu Glu
His
50

Gln

Cys

Glu
65
Lys Glu

Leu Gly

Ala His

Leu Asp
130
Met Thr
145
Glu Glu

Axrg

Gln

Leu

Pro Gln

Pro Fhe

20

accccaacce
ttgccaagaa
agattgtecat
cctgttctgg
attccatagt
gttgctgaag
ctacctecgat
acttgectget
cctattagac
aatggagatg
atttcttgat
caagagatgc
tecccteoegta
cgcagtagaa
ggattgectat
gttccgatea
ctcgaacgac
gcocggageca
gagctteccat

Pro Gln

Val Leu

Pro

Asp

ES 2358 124 T3

caaccccaac
caacatttgg
tacagtgata
gaagacgaag
ctcgaaacag
gtcaacgcce
aggttcctot
gtggcttote
ctececaggtgg
ctgatactat
cacattacaa
gagtcaatcc
ttatccactg
taccaaaacc
aagttaatgc
atgccgggea
tegtgggecg
ttgtcaaaga
tgctag

Gln Pro
10
Ala Leu

25

Gly
a5

Tyr
Asp
Gln
Gly
Ty
115
Arg
Gln
Thr

val

Gly
Ser
Leu
Glu
Ala
100
Ser
Phe
Leu

Glu

Phe
180

Glu
Asp
Phe
Asn
85

Arg
Phe
Leu
Ala
Val

165
Glu

Thr

Asn

Trp
70

Pro
Arg
Ser
Phe
Ala
150

Pro

Ala

Glu
Ile
55

Glu
Leu
Ala
Ala
Ser
135
Val

Leu

Lys

Asp
Val
AsSp
Phe
Ala
Leu
120
Phe
Ala

Leu

Thr

Ser
Glu
His
val

105
Thr

Cys
Leu

Ile
185

Fhe
Pro
Glu
Ser
90

Glu
Ala
Phe
Leu
Asp

170
Gln

aacagcaaca aaatcttcca 60
agggaggaga gacagaggac 120
atattgttag ccctaagect 180
agttgacctc tttgctgtca 2490
acccatcttt gggtggggct 300
actactcatt ctctgetcte 360
tcagcttececa tttceccagaga 420
tctctettge tgccaaagtt 480
aagatagtag gtatgttttt 540
caactcttca atggaagatg 600
ggaggttagg tttgaagaac 660
tecctetgtat catttctgat 720
ccacaatget gcoctegttttt 780
aactcttggg tattcttcaa B840
tagaatcaac atcaggaatt 900
geccaaattg tgtcacagat 960
tgacatccte ggcatctgcet 1020
agagcagagc tcaggaccat 1080
1116
Gln Pro Gln Gln Gln Gln
15
Tyr Cys Gln Glu Gln His
30
Asp Ser Glu Glu Glu Asp
45
Lys Pro Pro Gln Leu Leu
60
Leu Thr Ser Leu Leu Ser
75 80
Leu Glu Thr Asp Pro Ser
95
Trp Leu Leu Lys Val Asn
110
Val Leu Ala Val Asn Tyr
125
Gln Arg Glu Lys Pro Trp
140
Ser Leu Ala Ala Lys Val
155 160
Leu Gln Val Glu Asp Ser
175
Arg Met Glu Met Leu Ile
190

66



10

Leu Ser

Leu Gln

185

Leu Asp
210
Glu Phe
225
Ser

Leu Leu

Asn Gln

His

Leu

Phe

Val

Leu

Ile Thr

Lys Arg

Met Leu
245
Phe Ser
260

Leu Gly

275

Tyr
280
Arg

Cys

Lys
305
Vval Cys

Ser Ala

Lys Lys

Lys
Lys
Phe
Ser

Ser

Leu Met

Phe Arg

Ser
325
Ser

Ser

Ala
340

Arg Ala

355

Phe His

370

<210> 54

<211> 1119

<212> ADN

Cys

<213> Camellia sinensis

<400> 54

atgaagagga
tttgacggte
gaacaaggga
gactgggatt
ttgggtctga
gattggattt
gttaactact
agtcaacttyg
ccccttctet
cagagaatgg
ctttcatttg
tttetgtgga
tatcttectt
tctaatgtat
gtagatgatt
caaacccaca
aatttecagcet
ccagaacccece
aggcatatgt

<210> 55
<211> 372

<212> PRT

tgtctcectta
tetactgtga
gtgacaactyg
gggatgatga
gtgttttgaa
taagggtcat
ttgatagatt
ttgctgttge
tagacttcca
agcttctggt
ttgatcacat
ggtgtgagcg
ctgtattggc
tggactgtca
gctacaaact
agcgcaagta
gcgatagctc
tgttcaagaa
ctgtgggtgt

<213> Camellia sinensis

<400> 55

Trp Lys

Met

ES 2358 124 T3

Asn Pro

200

Arg Arg
215
Cys Glu
230

Leu

Ser Leu

Ile Leu

Leu
Ser
Pro
Glu

Gln

Gly Leu

Ile Leu

Val
250
Cys

Ser

Pro
265

Ile Asp

280

Glu
295
Met

Leu

Ser
310
Asp Ser

Ala Ser

Gln Asp

Ser
Pro
Ser
val

His

Thr Ser

Gly Ser

Asn Asp
330
Cys Ser
345

Asn Ala

360

cccagagcaa
agaagagcat
cgatgagaat
tgagcttgtt
ctcagacgag
tgctcactat
catttcaagce
ttgtctectet
agtggaggaa
gctatctact
tatgaggagg
cektettete
tgctgcaaca
aaatgagctt
catcctcgaa
tcagtccata
gaacgattct
gagcagagtt
agttggcagc

gactcacatc
tttgaggatyg
gtgaaaggac
tetttaattt
tccttaatgg
ggtttcactg
cttteattte
ttagctgeca
tcaaagtttyg
cttcaatgga
tttggattta
tctgeccatca
atgttacatg
atggatgtte
ctgecctggea
cccaacagcc
tgggcagtga
catggtcagc
cctcgttaa

Val

Pro

Leu Ser

205

Asn
220
Cys

Lys

Leu
235
Leu Ser

Leu Ala

Lys ASp

Arg
Ile
Thr
Val

Lys

Leu Cys

Ile Ser

Thr
255

TyTr

Ala

Glu
270

Vval Glu

285

Ile
300
Asn

Gly

Pro
315
Ser Trp

Ser Pro

Thr Ala

His
Cys
Ala
Glu

Asp

Gln Ser

val Thr

Vval Thr
335
Pro Leu
350

Ile Leu

365

tacagaaccc
atttgggaga
ctttagtttt
ccaaagagaa
tggcaaggag
ttttgaccac
agagagagaa
aagttgagga
tgtttgaagc
agatgaatcc
agacaaattt
ctgattcaag
ttatcaaaga
tcaaaatgag
acaacagtca
caaatggtgt
catcctcagt
agatgagatt

67

aatgtttgte
gtatggtttg
cttggaacat
agagacccat
agaatctgtt
tgttttagca
gccatggatg
gacccaagtyg
caagacaate
tgtgacccca
geatttggag
gtttgggtgt
ggttgagcct
caaggacaaa
aatgcaatgce
catcgatgtg
ttcatcateca
ggcteccatta

Phe

Cys

Asp
240
Met

Gln
Asp
Asn

Asp
320
Ser

Ser

Ser

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
800
960

1020
1080
1119



Met
Pro
Asp
Glu
Asp

65
Leu

Thr
Ser
Ala

145
Pro

Trp
Arg
Cys
225
Glu
Val
Leu
Arg
305

Asn

Val

Gln

Gly

Lys
Met
Asp
Asn
50

ASD
Gly
Glu
val
Ser
130
Val
Leu
Lys
Lys
Arg
210
Glu
Leu
Val
Leu
Glu
280
Lys
Phe
Ser

Gln

Ser
370

<210> 56

<211> 1128

<212> ADN

Arg
Phe
Leu
35

Val
Asp
Leu
Ser
Leu
115
Leu

2la

Leu

Met
195
Phe

Arg
Pro
Glu
Lys

275
Leu

Tyr
Ser
Ser
Met

3is55
Pro

Met
val
20

Gly
Lys
Glu
Ser
val
100
Thr
Ser
Cys
Leu
Ile
180
Gly
Leu
Ser
Pro
260
Met
Pro
Gln
Cys
Ser
340
Arg

Arg

<213> Citrus sinensis

<400> 56

Ser
Phe
Glu
Gly
Leu
Val

85
Asp

Phe
Leu
Asp
165
Gln
Pro
Phe
Leu
val
245
Ser
Ser
Gly
Ser
Asp
325

Pro

Leu

Pro

Asp

Pro
val
70

Leu
Trp
Val
Gln
Ser
150
Phe
Arg
Val
Lys
Leu
230
Leu
Asn
Lys
Asn
Ile
310
Ser

Glu

Ala

Gly
Gly
Leu
55

Ser
Asn
Ile
Leu
Arg
135
Leu

Gln

Met

215
Ser

Ala
Val
Asp
Asn
2895
Pro
Ser

Pro

Pro

ES 2358 124 T3

Leu
Leu
40

Val
Leu
Ser
Leu
Ala
120
Glu
Ala
Val
Glu
Pro
200
Asn
Ala
Ala
Leu
Lys
280
Ser
Asn
Asn

Leu

Leu
360

Glu
25

Glu
Phe
Ile
Asp
Arg
105
val
Lys
Ala
Glu
Leu
185
Leu
Leu
Ile
Ala
Asp
265
val
Gln
Ser
Asp
Phe

345
Arg

Gln
10

Cys
Gln
Leu
Ser
Glu
90

val
Asn
Pro
Lys
Glu
170
Leu
Ser
His
Thr
Thr
250
Cys
Asp
Met
Pro
Ser
330
Lys

His

68

Asp
Glu
Gly
Glu
Lys
75

Ser

Ile

Trp
Val
155
Ser
Val
FPhe
Leu
Asp
235
Met
Gln
Asp
Gln
Asn
315
Lys

Met

Ser
Glu
Ser
His
60

Glu
Leu
Ala
Phe
Met
140
Glu
Lys
Leu
val
Glu
220
Ser
Leu
Asn
Cys
Cys
300
Gly
Ala

Ser

Ser

His
Glu
Asp
45

Asp
Lys
Met
His
Asp
125
Ser
Glu
Phe
Ser
Asp
205
Fhe
Arg
His
Glu

Tyr
285
Gln
Val
val
Arg

Val
365

Leu
His
30

Asn

Glu
val
110
Arg

Gln

val
Thr
190
His
Leu
Phe
val
Leu
270
Lys
Thr

Ile

val
350
Gly

Gln
15

Phe
Cys
Asp
Thr
Ala
95

Gly
Phe
Leu
Gln
Phe
175
Leu
Ile
Trp
Gly
Ile
255
Met
Leu
His
Asp
Ser
335
His

val

Asn
Glu
Asp
Trp
His
Arg
Phe
Ile
val
Val
160
Glu
Gln
Val
Arg
240
Lys
Asp
Ile
Lys
Val
320
Ser
Gly

Val



atggcatttyg
gaagaagagt
aaccecagett
gagctettgt
cattataaag
aaagttaatg
gataggttce
getgtecactt
gaccttcaag
cttttogtgce
gaccacatca
tgtgagcgte
gtgttggceca
gattatcaaa
tacaagttga
cgcaagtttg
tgtgatgaaa
tocgtcaccag
atgccatete

<210> 57

<211> 375

<212> PRT

gagatgaaca
tagaagatga
gtttgtttte
ctctecttete
attccgatgt
ctecattatgg
tececgtagett
gtctcteect
ttgagggggce
tctcaacact
taagaaggct
tgcttecteac
ctgecacaat
accagcttct
ttcttgaget
aagcaatccc
gctcaaacga
agcctectett
tcaatctcaa

<213> Citrus sinensis

<400> 57

Met Ala
1
Leu Tyr

Asp Asp
Leu
50

Phe

Leu

Leu
65
His Tyr

Glu Trp

Ala Ile

Fhe
Cys
Glu
35

Leu
Ser
Lys

val

Leu

Gly Asp

Glu Glu

Cys Ser

Glu Gln

Lys Glu
Ser
85

Lys

Asp

Leu
100

Ala Ile

115

Phe Gln
130
Leu Ser
145
Asp

Gln Arg

Ile
Leu
Gln

Met

Asp Lys

Ala Ala

Vval Glu
. 165
Glu Leu

180

ataccecttet
ggttattgac
acttcttttg
caaagaagag
tettagttgtt
gttetctact
ccattttcaa
ggctgctaaa
aaaatatgtt
tgaatggaag
tggattgaag
tttggtctet
gatgcacata
aggtgtgett
ggctaatgca
tggaagccct
ttcatggtca
caaaaagagc
tagggtcatt

Glu Gln

Glu Glu

Gln Asn
40
Leu
55
Gln

Asp

Glu
70
Asp

Gl

Val Le

Val Asn Al

Asn Tyr
12

Pro Me

Trp
135
Lys Val
150

Gly Ala

Leu Val

VY
Leu
Lys

Phe

Leu

Glu
Lys

Leu

ES 2358 124 T3

tecattettge
caagaagatg
ttagaacaag
caacagcttt
gctaggagtg
ctcactgcaa
atagataagc
gttgaagaaa
tttgagacca
atgcatccag
acatctette
gattcaagat
atagaccaag
aaaataagca
aaaaccaatg
ggtggcgtga
gtggcatcat
agagtccaag
gtgggcagte

Ser
10
Asp

Pro

Glu
25
Asn Pro

Trp Glu

n Leu Leu

val val
90

TYY

u

His
105
Asp

a

Arg
0
t

Ile Gln

Glu Thr
Val
170
Thr

Tyr

Ser
185

ttgatgcact
atgaatgtag
acttgttctg
taaagcaaga
aggctgttga
tactggectat
cttggatgat
cccaagtgec
aagccataca
tgactccaat
actgggagtt
ctgtaagtta
ttgageetgt
aggaaaaagt
ctaatagtaa
ttgatgctac
catecagtcet
acccacaaat
caagttga

Ser Fhe

Glu Val

Ala Cys
Glu
60

Gln

Asp

Lys
75
Ala Arg

Gly Phe

Phe Leu

Leu
Ile
Leu
45

Glu
Glu
Ser

Ser

Arg

ctattgtgaa
ccaaaacaaa
ggaagatgaa
aacacaaacc
gtgggtgctc
taactatctg
tcagettttg
ccttctctta
aagaatggag
ttcatttett
tctcaagaga
ccttectteca
gaatccegtt
aagtgactgt
tcectcacaag
tgtgtttage
atcatcacca
gactttgeca

Leu Asp
15
Asp Gln
30
Phe Ser

Leu Leu

Gln
Glu Ala
g5
Thr Leu
110

Ser Phe

125

Leu
140
val

Leu

Gln
155
Phe Glu

Leu Glu

69

Ala

Pro

Thr

val Thr

Leu Leu
Ala
175
Met

Lys

Lys
190

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
0o
960

1020
1080
1128

Ala
Glu
Leu
Ser
Thr
80O

Val
Thr
His
Cys
Leu
160
Ile

His
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Pro Val Thr
195
Leu Lys Thr
210
Leu Leu Thr
225
Val Leu Ala

Val Asn Pro

Ser Lys Glu
275
Asn Ala Lys
280
Ala Ile Pro
30s
Cys Asp Glu

Leu Ser Ser
Gln Asp Pro
3155

Val Ile Val
370

<210> 58
<211> 1191

<212> ADN

Pro
Ser

Leu

Val
260
Lys

Gly
Ser
Pro
340
Gln

Gly

<213> Glycine max

<220>

<221> misc_feature

<222> (117)..(117)

<223>nesa,c,g,o0t

<400> 58

Ile
Leu
Val
Ala
245
Asp
Val
Asn
Ser
Ser
325
Ser

Met

Ser

Ser
His
Ser

230
Thr

Ser
Ala
Pro
310
Asn
Ser

Thr

Pro

Phe
215
Asp
Met
Gln
Asp
Asn
295
Gly
Asp
Pro

Leu

Ser
375

Leu
200
Glu
Ser
Met

Asn

Cys
280
Ser
Gly
Ser

Glu

Pro
360

ES 2358 124 T3

ASp
Phe
Arg
His
Gln
265
Asn
Val
Trp
Pro

345
Met

His
Leu
Ser
Ile
250
Leu
Lys
Pro
Ile
Ser
330

Leu

Pro

Ile
Lys
Val
235
Ile

Leu

Leu

Asp
315
val
Phe

Ser

70

Ile
Arg
220
Ser
Asp
Gly
Ile
Lys
300
Ala
Ala
Lys

Leu

Arg
205
Cys
Tyr
Gln
Val
Leu
285
Arg
Thr
Ser

Lys

Asn
365

Arg
Glu
Leu
Val
Leu
270
Glu
Lys
Val
Ser
Ser

350
Leu

Leu

Pro
Glu
255
Lys
Leu
Phe
Phe
Ser
335
Arg

Asn

Gly
Leu
Ser
240
Pro
Ile
Ala
Glu
Ser
320
Val

Val
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atggcaattc
gatgececettt
gaagaaagtg
caagacttgt
catgaagaag
aataataaca
gaatggatac
gttacttacc
atccagettg
cctcttetet
cagagaaktgg
ctctecttte
tttctecagge
tgtetteett
aatggtggga
gtagatgagt
aacatcaaca
attgatgctg

agcaccacaa
actgcgatga
aagtaacaac
tctgggaaga
cctatgacta
ataatgtgcet
tgaaagtcaa
tggataggtt
tggetgtecac
tggaccttca
agctectggt
tagatcacat
gctgtgagca
ctgtgttgge
tggaatacaa
gttataatge
acactagcaa
cattttgcte

ES 2358 124 T3

tgaacaacta
aggaaagtgg
aaacactgga
tgaggaacta
taacaatctg
gtcggactcet
tgctcactat
ccttctaage
ttgecatctct
agtgcaagac
gctgtcecace
tataagaagg
tecttettttg
cactgcaaca
aactcagectt
aattctccaa
gcgecaagtat
tgatggttecc

gagcataatg
gaggatgaag
acttctettt
aactctectet
aacagtgata
tgtectetcte
ggattctctyg
tteccatttte
ttggctgcaa
acaaagtatg
ctcaaatgga
cttggattga
tctgtgettt
atgctgecatg
ctgagtgtte
ctctcaaagg
gagcaaatcc
aacgattecgt

aaaatgtctc
aggaggagga
tececctetget
tttccaaaga
ataatagcaa
agcctegteg
ctecteactge
aaagggagaa
aagttgaaga
tgtttgagge
agatgcaccc
aaacacatct
tagattcaag
ttatagacca
tcaaaattag
ccaataaata
caagcageccc
gggcagtggg

atctgtectt
agaagantat
catattggag
gaaggttcaa
tgatcacagt
tgaggcagtyg
aacactggcc
gccatggatg
aactcaagtg
aaagactatt
cgtgacaccc
tcactgggag
atttgttggt
gattaaacac
caaggagaaa
tggtcataac
aagtggegta
gtcatcattg

ttatattcac caccagagecc tectcttcaag aagagcagaa cccaaggaca acaaatgaat

ttgtcaccac ttaaacggtt cattatcgga attgttggea cccctectta a

<210> 59

<211> 396

<212> PRT

<213> Glicina max
<220>

<221> misc_feature

<222> (39)..(39)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de ocurrencia natural

<400> 59

71

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
800
960

1020
1080

1140
1191



Met
Ser
Glu
Thr
Trp
65

His
Asn
Ser
His
Asp
145
Ile

Glu

Ser
Asp
225
Phe
Arg
His

Gln

305

Asn Ile Asn

Pro

Ser Trp Ala

Phe

Lys Arg Phe

385

<210>

<211>

<212>

Ala
Ser
Glu
Gly
50

Glu
Glu
Asp
Gln
130
Arg
Gln
Thr
Val
210
His
Leu
Phe
Val

Leu
280

Ser Gly

Tle
Val
Glu
35

Thr
AsSp
Glu
His
Pro
115
Gly
Phe
Leu
Gln
Phe
195
Leu
Ile
Arg
Val
Ile
275

Leu

Ala

Asn

val

Gln
Lieu
20

Glu
Ser
Glu
Ala
Ser
100
Arg
Phe
Leu
Val
Val
180
Glu
Lys
Ile
Arg
Gly
260
Asp

Ser

Ile

His
Asp
Glu
Leu
Glu
Tvr
85

Asn
Arg
Ser
Leu
Ala
165

Pro

Ala

Arg
Cys
245
Cys
Gln
Val

Leu

325

340

355

Lys Lys

370

60

1125

ADN

Val

Ser

Ile

Ile
Gly
Arg

Ile

Ser
Asp
Ser
Thr

Gly

His
aAla
Glu
Fhe
Leu
70

Asp
Asn
Glu
Ala
Ser
150
Val
Leu
Lys
Lys
Arg
230
Glu
Leu
Ile

Leu

Gln
310

Lys
Ala
Ser

Gln

Asn
Leu
Xaa
Pro

55
Asn

Asn
Ala
Leu
135
Phe
Thr
Leu
Thr
Met
215
Leu
His
Pro
Lys
Lys

295
Leu
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Glu
Tyr
40

Leu
Ser
Asn
Asn
Val
120
His
Cys
Leu
Ile
200
His
Gly
Leu
Ser
His
280

Ile

Ser

Gln

Cys
25

Glu
Leu
Leu
Asn
Asn
105
Glu
Ala
Phe
Ile
Asp
185
Gln
Pro
Leu
Leu
Val
265
Asn

Ser

Lys

Arg Lys Tyr

Leu
10

Asp
Glu
Met
Phe
Leu

90
Vval

Trp
Thr
Gln
Ser
170
Leu
Arg
Val
Lys
Leu
250
Leu
Gly

Lys

Ala

330

Ala Phe Cys

345

360

375

390

<213> Gossypium hirsutum

<400>

60

Ile

Leu Leu Tyr
Gly Gln Gln

val Gly Thr

Glu

Ser

Ser

Met

Pro

Glu
Glu
Ser
Leu
Ser
75

Asn
Leu
Ile
Leu
Arg
155
Leu

Gln

Met

Thr
235
Ser
Ala
Gly
Glu

Asn
315

Gln
Asp
Pro

Asn

Glu
Glu
60

Lys
Ser
Ser
Leu
Ala
140
Glu
Ala
val
Glu
Pro
220
His
val
Thr
Met
Lys

300
Lys

Ile
Gly

Pro

Asn
Lys
Val
45

Gln
Glu

Asp

Lys
125
Val
Lys
ala
Gln
Leu
205
Leu
Leu
Leu
Ala
Glu
285
Val

Tyr

Pro

Ser

Glu
Trp
Thr
Asp
Lys
Asp
Ser

110
Val

Pro
Lys
AsSDp
190
Leu
Ser
His
Leu
Thr
270
Tyr
Asp

Gly

Asn
15
Glu

Leu
Val
Asn
85

Cys
Asn
TYr
Trp
val
175
Thr
Val
Phe
Trp
AsSp
255
Mebt
Lys

Glu

His

335

350

365

380

395

72

Pro

Leu

Glu

Ser

Pro

Val
Asp
Asn
Phe
Gln
80

Ser
Leu
Ala
Leu
Met
160
Glu
Lys
Leu
Leu
Glu
240
Ser
Leu
Thr
Cys

Asn
320

Ser Ser
Asn Asp
Pro Leu

Leu



atggcaatac
ctagatgctc
tettgtgtgg
caggatttgt
cagccgtectt
gcegagtgga
tecattaact
atgatccaac
gtgecctetge
atccaaagaa
ccectttcat
gagtttctta
cattatctte
cttttcaate
aaagtaaacg
aatggtggtg
attgatgctg
cctgagecage
tecactcaacc

<210> 61
<211> 374

<212> PRT

agcaatatga
tctactgtga
gctgtaacaa
tttgggaaga
gtttcaatgt
tgcttaaagt
atttggacag
ttectgggtgt
tcctagacct
tggagectttt
ttctagatca
agcgatgtga
cctetgtatt
ccattgacta
attgttacaa
catgtaagag
catttggcag
agccaccttt
gagtetttat

<213> Gossypium hirsutum

<400> 61

Met
1
Pro

Ala Ile

Ser Fhe

Gly Glu Val

Gly Asn Pro
50

Trp Glu

65

Gln

Asp

Pro Ser

Gln Gln

Leu Leu
20
Leu Glu

Ser Phe

Gly Glu
70

Cys Phe

Tyr
Asp
Glu
Fhe
Leu

Asn

acagcagcaa
ggaagaagcyg
tggcggaaac
cggggagctt
gggaaccgat
caatgctecga
gttettaagt
cacttgtctc
acaagtggag
ggtgctctce
catcataaga
gogtetecte
ggctactgea
ccaaaatcag
gctecatecett
gaaggtggag
tgatagctcg
taagaagagc
agacattgtt

Glu Gln

Ala Leu

Gln

ES 2358 124 T3

caacaaccag
gatgcagyggg
cctteatttt
cttteacttt
gagtcecctag
tttggattct
acctttcagt
tctttggetyg
gagacaaagt
acactgaaat
agactggggt
ctctgtgtaa
accatgatge
ctgctgagtg
gatgtatcaa
gagagggttc
agcgattett
agagcccaag
ggcagcectt

Gln
10
Cys

Gln

Glu

25

Glu Ser
40
Pro Leu
55
Leu Ser

val Gly

Ser

Leu

Leu

Thr

Cys Val

Leu Leu

Ala
75
Glu

Fhe

Asp

73

agaatcaccc
aagttttaga
toccactgtt
ttgctaaaga
caatggcteg
ccactectcac
ttcaaagaga
caaaagttga
atgttttcga
ggaagatgca
tgaaaaccca
tctetgatge
acgtcataga
ttcttaaaat
caagacccca
ctagcagcec
ggggcacggt
agcaagtaat
cttaa

Gln Pro Glu

Glu Glu Ala

Gly Cys Asn

45

Glu Gln Asp

Lys Glu Thr

Ser Leu Ala

tteecttettg
ggaagagagt
gttgttagag
aacagagcag
ccgagaggct
ggctgtactt
taatccttgg
agagacacaa
ggccaaaact
tccaattaca
ccteccattgg
aagatccatc
ccaagttgag
tagcaaggaa
ggcccaaggc
tagtggagtg
gtcettateg
gegtttgcca

Asn
15
Asp Ala

Asn Gly

Leu Phe

Glu Gln
80

Met Ala

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
500
960

1020
1080
1125



Arg

Ser

Glu

Thr

85
Ala Ala
100

Leu Thr

115

Ser
130
Leu Gly
145
Val Pro

Glu Ala

Lys Trp

Thr
val
Leu
Lys

Lys

Phe Gln

Cys

Leu
165
Ile

Leu

Thr
180

Met His

195

Ile Arg
210
Arg Cys
225
His Tyr
Gln

Ser Vval

Arg
Glu
Leu
val

Leu

Leu Gly

Leu
Pro Ser
245
Glu Leu
260

Lys Ile

275

Ile Leu
290
Cys Lys
305

Ile Asp

Val Ser

Gln Glu

Asp
Arg
Ala
Leu

Gln

Val Ser

Lys Val

Ala Phe
325
Ser Pro
340

Val Met

355

Ile Val

370

<210> 62

<211> 1173

<212> ADN

Gly

Ser Pro

<213> Lotus corniculatus

<400> 62

atggcaatcc
gtttettetg
gaacaagtgg
cctaacaaca
gatgaagaac
gatgtgaact
aaagtcaatg
gataacttecc
gctgttactt
gaccttcaag

atcaacatca
tcttggatgc
ttggagagtt
cttgttectet
tcaactctct
cggacccttt
ctecattatgg
ttttgagett
gcatctettt
tgcaagatge

Glu
Ala
Phe
Leu
150
Asp
Gln
Pro
Leu
Leu
230
val
Fhe
Ser
Thr
Glu
310
Gly
Glu

Arg

Ser

Trp
vVal
Gln
135
Ser
Leu
Arg
Ile
Lys
215
Leu
Leu
Asn
Lys
Arg
295
Glu
Ser

Gln

Leu

Met
Leu
120
Arg
Leu

Gln

Met

200

Ala
Pro
Glu
280
Pro
Arg
Asp

Gln

Pro
360

ES 2358 124 T3

Leu
105
Ser
Asp
Ala
Val
Glu
185
Pro
His
Val
Thr
Ile
265
Lys
Gln
val
Ser
Pro

345
Ser

90
Lys

Ile
Asn
Ala
Glu
170
Leu
Leu
Leu
Ile
Ala
250
Asp
Val
Ala
Pro
ser
330

Pro

Leu

Val
Asn
Pro
Lys
155
Glu
Leu
Ser
His
Ser

235
Thr

Asn
Gln
Ser
315
Ser

Phe

Asn

Asn
Tyxr
Trp
140
Val
Thr
Val
Phe
220
Asp
Met
Gln
Asp
Gly
300
Ser
Asp
Lys

Arg

Ala
125
Met
Glu
Lys
Leu
Leu
205
Glu
ala
Met
Asn
Cys
285
Asn
Pro
ser
Lys

Val
365

Arg
110
Asp
Ile
Glu
Tyr
Ser
190
Asp
Phe
Arg
His
Gln
270
Gly
Ser
Trp
Ser

350
FPhe

95

"Phe

Arg
Gln
Thr
Val
175
Thr
His
Leu
Ser
Val
255
Leu
Lys
Gly
Gly
Gly
335
Arg

WVal

Gly
Phe
Leu
Gln
160
Phe
Leu
Ile
Lys
Ile
240
Ile
Leu
Leu
Ala
Val
320
Thr

Ala

Asp

tcacaacaat
tetttactgt
atctgaagaa
gtttccectg
cttetccaaa
tetectcteag
attctctget
cecattttecaa
ggcagctaaa
taagtttgtg

gteattgace
gatgaagaaa
gaaacaagtg
cttttgttgyg
gagaagatecc
cctegtcatg
ctcactgcaa
agtgagaage
gttgaagaaa
tttgaggcaa

agctagaaca
aatgggagga
atgtgacaac
agcaagactt
aacaccaaaa
aggcagtgaa
cacttgctgt
catggatgat
cccaagtgcec
agaccattct

74

aaatgaaaat
agaggaagta
aaacaatgac
gttetgggaa
ctattataat
atggatgctt
tacctacttt
ccagettget
acttctectta
gaaaatggag



cttctggttc
gatcacatta
tgtgagcate
gtgttggcca
gaatacaaaa
tatgatgcca
aagcgcaagt
aactctgatg
ccagagtcte
gtcattgttg

<210> 63

<211> 390

<212> PRT

tgtceacact
tecagaaggcet
ttettttgte
ctgcaacaat
agecagettet
tgcttgaget
atgaggaaat
gtteccaacga
ctctgttecaa
gaattgttag

<213> Lotus corniculatus

<400> 63

Met Ala
1
Gln Asn

Glu Lys

Glu Glu
50
Cys Ser
65
Asp Glu

Asn

Tyr

His Glu

Ile
Glu
Trp
Glu
Leu
Glu
Tyr

Ala

His Gln

Asn Val
20
Glu Glu

Thr Ser

Phe Pro
Leu

85
Asn Asp
100

Val Lys

115

Ala
130
Ser

Ser

Leu
145
Ala val

Pro Leu

Ala Lys

Leu

Phe

Leu

Thr

Thr Ala

His Phe
Ile
165
Asp

Cys

Leu
180

Ile Leu

195

Lys
210
Arg

Trp

Arg
225
Cys Glu

Val Leu

Gln Ile

Met
Leu
His
Pro

Glu

His Pro

Gly Leu
Leu
245
Val

Leu

Ser
260

Lys Ser

275

Val Leu

Lys

Ile Asn

caaatggaag
tggattgaaa
tgtgetttta
getgeatgtt
gggtgttcte
tacaaatgcc
aatccctggt
ttegtggaca
gaaaagcaga
cacttcacct

His His His

Ser Ser Val

Glu Val

40

Glu

Val
55
Leu

Asp
Leu Leu
70

Ser

Leu Phe

Val Asn Ser
Met
120
Thr Leu Ala
135
Gln Ser Glu
150
Ser Leu

Leu Gln Val
Glu
200

Pro

Lys Met

Val Thr
215
Lys His
230
Leu

Ser val

Leu Ala Thr
Val
280

Lys

Asp Gly

Lys Gly

Leu

Ala
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atgcatcctg
acacaccttce
gattcaagat
atagaccaga
aaaattaaca
aatgattatg
agcccaagtyg
gtggggtcat
acccaaatga
tga

Asn
10
Asp

Asn
Leu

Glu Gln

Thr Asn

Leu Glu

Ser Lys
20
Asp Pro
105
Lys Val

Val Thr

Lys Pro

Val
Ala
Val
Asn
Gln
Glu
Phe

Asn

Trp

tgactccact
attgggagtt
ttgttggtgt
ttgagaagag
aggggaaagt
atgataacaa
gcgtcattga
cattgtttte
aattgtcace

Ile Asp

Leu

Val Gly

Asp Pro
60
Asp Leu

Lys Ile

Leu Ser

Ala His
125
Phe Asp
140

Met Ile

155

Ala Lys
170
Gln Asp
185
Leu Leu

Leu Ser

Leu His

Val

Ala

Val

Phe

Trp

Glu Glu

Lys
Ser

205
Asp

Leu

Leu
220

Glu Phe

235

Leu
250
Thr

Leu

Ala
265
Glu Tyr

val Asp

Asp
Met
Lys

Glu

Ser Arg

Leu His

Gln
285

Tyr

Lys

Cys

75

Gln

Cys
30
Glu

Phe
Gln
Gln
110
Asn
Gln
Thr
Val
190
Thr
His
Leu
Phe
Val
270

Leu

Asp

ttecatttetg
toctecaggege
tcttecttet
tgatggggtg
agatgaatgce
gaagcttaat
tgcecgeattt
atcctcagge
acttaacagg

Leu Glu
15
Asp Glu

Leu Ser

Asn
Glu

80
Gln

Trp

His
95
Pro Arg

Gly Phe

Phe Leu
Ala
160
val

Leu

Gln
175
Phe Glu

Leu Lys

Ile Ile

Arg Arg
240
Val Gly
255
Ile Asp

Leu Gly

Ala Met

660
720
780
840
300
960
1020
1080
1140
1173
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290
Leu
305

Lys Arg

Asp Ala

ser

Glu Leu
Lys
Ala

Ser Leu

Thr Asn
Glu
325
Phe Asn
340

Phe Ser

355

Ser
170

Ile Val

385

<210> 64

<211> 1161

<212> ADN

Arg Thr

Ser

Gln Met

Thr Ser

<213> Medicago trunculata

<400> 64

atggctatece
tttgatgcac
gtagatgaag
tcececttttac
actecttttet
atcaactttg
aatgctcatt
tttcttttaa
acttgeatcet
caagtgcaag
attctgtcaa
attataagaa
aatcttectte
gccactgcta
gattacaaaa
tataatgcga
gaaatccctg
gattcgtgga
aagaatcaag
gcecactgeaa

<210> 65

<211> 386

<212> PRT

atcatcatca
tttactgtga
gagcacaaag
ctctgetttt
ccaaagagat
actcactcte
atggtttctc
gctteccattt
ctttagctge
atactaaata
cactgaaatg
ggckttggatt
tatctgtact
caatgttgea
atcagettet
ttcttcatct
gtagtccaag
cagtgggage
gacaaaatat
cctectectta

<213> Medicago trunculata

<400> 65

Met Ala Ile His

1

Thr Ser Ser Leu

Glu Asp Asp Asp

20

35

Val Thr Thr Thr

295
Ala Asn
310
Glu Ile I

Ser Asp

Ser Ser
3

Leu

375

Pro

390

Lys

tcacaatcac
tgaagaagaa
tgatgtcaca
gttagaacag
aactcaacaa
tcaaccacgt
tgctctcact
ccaaaaagag
taaagttgaa
tgtgtttgag
gaagatgcat
gaaaactaat
tttagattca
tgttatagac
taatgttcte
tacaaatgca
tggcgtaatt
atcatcatat
gaatttgtca
a

Asp

Gly Ser
Gly Pro

Ser

ES 2358 124 T3

Asp

le Pro Gly
330
Asn
345

Glu
60

Pro Leu

caacaacttc
aaatgggaag
acaacaaact
aacttgtteca
gaaacatatt
cgtgaagctg
gcaacacttg
aaaccatgga
gaaactcaag
gcaaagacta
ccagtgacaa
cttcattggg
agatttgttyg
cagattgaac
aaaatcageca
aataattatg
gatgetgttt
tecaaccteag
ccgattaaca

His His His Asn His Gln Gln

10

Asp Ala Leu Tyr Cys Asp Glu

25

Gly Glu Val vVal Asp Glu Gly

40

300
Asp Asn Lys Lys Leu Asn
315 320
Ser Pro Ser Gly Val Ile
335
Asp Ser Trp Thr Val Gly
350
Sexr Pro Leu Phe Lys Lys
365
Asn Arg Val Ile Val Gly
380
aacaacacac ttcttctett 60
atgatgatga aggagaagtt 120
atgatatatt ggactctact 180
atgaagatga agaactcaac 240
acgaggatct gaaaaatgtg 300
ttgaatggat gcttaaagtce 360
ctgttaacta tcttgatagg 420
tgattecaget tgtbtgetgtt 480
ttecctettet cttagaccett 540
ttcagagaat ggagctattg 600
cacactcttt tctagatcac 660
agtttcttag gegectgtgag 720
gttgtgttee ttetgtgttg 780
agagtgatga taatggtgtg 840
aggagaaagt tgatgaatgt 900
gtcataaacg aaaatatgaa 960
ttagttctga tggttctaac 1020
agectgtgtt taagaagacce 1080
gggtcattgt cggaattctt 1140
1161
Leu Gln Gln His
15
Glu Glu Lys Trp
30
Ala Gln Ser Asp
45
Ser Leu Leu Pro

Tyr Asp Ile Leu Asp Ser Thr

76



Leu
85

Leu

Leu
Phe

145
Thr

Met
Leu
225
Asn
Pro
Glu
val
Leu
305
Glu
Asp
Ser

Leu

Ser
385

50
Leu

Leu
Lys
Val
130
His
Cys
Leu
Ile
His
210
Gly
Leu
Ser
Gln
Leu
2?0
His
Ile
Gly
Glu
Ser

370
Pro

<210> 66

<211> 1119

<212> ADN

Leu
Phe
Asn
Glu
115
Ala
Phe
Ile
Asp
Gln
195
Pro
Leu
Leu
Val
Ser
275
Lys
Leu
Pro
Ser
Pro

355
Pro

Leu Glu Gln
70
Ser Lys Glu
85
Val Ile Asn
100
Trp Met Leu

Thr Leu Ala

Gln Lys Glu
150
Ser Leu Ala
165
Leu Gln Val
180
Arg Met Glu

Val Thr Thr

Lys Thr Asn
230
Leu Ser Val
245
Leu Ala Thr
260
Asp Asp Asn

Ile Ser Lys

Thr Asn Ala
310
Gly Ser Pro
325
Asn Asp Ser
340
Val Phe Lys

Ile Asn Arg

<213> Scutellaria baicalensis

<400> 66

atggtttcgg
tattgtgacg
cccgaaatca
gaccttttet

aatttcagga gcacgaatcc
aggagcgttt tgatgaatgt
acgattttaa tgagattcac
ggagcttgac

gggagagtga

55
Asn

Ile
Phe
Lys
Val
135
Lys
Ala
Gln
Leu
His
215
Leu
Leu
Ala
Gly
Glu
295
Asn
Ser
Trp
Lys

val
375

Leu
Thr
Asp
Val
120
Asn
Pro
Lys
Asp
Leu
200
Ser
His
Leu
Thr
Val
280
Lys
Asn

Gly

360
Ile
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Fhe
Gln
Ser

105
Asn

Tyr
Trp
val
Thr
185
Ile
Phe
Trp
Asp
Met
265
Asp

Val

Val
val
345
Lys

val

Asn
Gln
Leu
Ala
Leu
Met
Glu
170
Lys
Leu
Leu
Glu
Ser

250
Leu

Asp
Gly
Tle
330
Gly

Asn

Gly

Glu
75

Glu
sSer
His
Asp
Ile

155
Glu

Tvr
Ser
Asp
Phe
235
Arg
His
Lys
Glu
His
315
Asp
Ala

Gln

Ile

7

60

Asp Glu Glu Leu Asn
80

Thr Tyr Tyr Glu Asp

Gln Pro Arg Arg Glu
110
Tyr Gly Phe Ser Ala
125
Arg Phe Leu Leu Ser
140
Gln Leu Val Ala Val
160
Thr Gln Val Pro Leu
175
Val Phe Glu Ala Lys
190
Thr Leu Lys Trp Lys
205
His Ile Ile Arg Arg
220
Leu Arg Arg Cys Glu
240
Fhe Val Gly Cys Val
255
Val Ile Asp Gln Ile
270
Asn Gln Leu Leu Asn
285
Cys Tvr Asn Ala Ile
300
Lys Arg Lys Tyr Glu
320
Ala Val Phe Ser Ser
335
Ser Ser Tyr Ser Thr
350
Gly Gln Asn Met Asn
365
Leu Ala Thr Ala Thr
380

cttctccaaa accctatctt tgatgocectt
gtaggecggeg ctggttcggg cttcaaagag
aataaccctt ttgcttttet gtttgagecac
gcecctgttaa cgaaggagaa aacgcagacce

60
120
180
240



catttgactt
attaactgga
gctgtcaact
atgagtcaat
gtgcctettt
atccaaagaa
ccaatctcat
gtatttttaa
aagtatttte
actcectgatg
aaagttgatg
ccttgctata
tatttgaget
cecagagectt
agcagtgtat

<210> 67

<211> 372

<212> PRT

ttgatgaaat
tgctgaaggt
attatgatag
tagctgctgt
tgttggattt
tggagctttt
tctttgacea
ggaggtgtga
cttcagttat
ctctggaata
attgccgcaa
aacgcaaata
ctgatagecte
cgtttaagag
ctcttggeet

<213> Scutellaria baicalensis

<400> 67

Met
1
Phe

val
Asp
Gly Ala
His
50

Ser

Ile

Glu
65
His Leu

Arg Asn

Phe Asn

Ser
Ala
Gly
35

Asn
Glu
Thr

Glu

Ala

Glu Phe

Leu

Ser Gly

Asn Pro

Glu Leu

Phe Asp
85
Ala Ile
100

Leu Thr

115

Ile Thr
130
Ala Ala
145
Val Pro

Glu Ala

Gln Trp

Ser
Val
Leu
Lys

Arg

Val Cys

Ala Cys

Leu Leu
165
Thr Ile
180

Met Asn

195

Ala

210
Arg Cys
225

Lys Tyr

Arg
Glu

Phe

Phe Glu

Ser Leu

Ser
245

Pro

aaactcagat
gattgecccac
attcatcact
ggcttgtett
acaagttgaa
ggtgctttet
cattgcaagg
gagtttaatc
tgcttetgea
tgaggatcaa
actcattgtg
tgagtecgatc
tgttgattcg
aagcaaagct
tgcteategt

Gln Glu His

Cys Asp Glu

Fhe Glu
40
Phe

Lys

Phe Ala

55

Asp Ala Leu

Glu Ile Asn

Asn Trp

Ala Val Leu

120

Phe Gln Lys
135

Leu Ser Val

150

Asp

Leu Gln

Gln Arg Met
Thr
200

Lys

Pro Val

Phe Val
215
Ile Leu
230

val

Ser

Ile Ala
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gecgtetttga
tacggcttca
agtgtttgtt
tctgtagectg
gaatctaagt
accctccaat
agatttgagt
ctctcecatta
gcaatgatat
ctcttgagtg
gatgcaatgt
ccaagcagte
tgggctgtta
caagatcagc
attaattga

Glu Ser
10
Glu Arg
25

Pro Glu

Leu Phe

Leu Thr

Leu
Phe
Ile
Glu

Lys

aggcgatgag
atgegctgac
ttcagaagga
ccaaggtgaga
atttgtttga
ggaggatgaa
ttgtaaagaa
tcactgattg
atgcgattag
tgctaagaac
atggtggttt
caagtggtat
cattatcagt
acatgagatt

Leu Gln

Asp Glu

Asn Asp
His
60

Glu

Asp

Lys

75

Ser Asp
90
Leu Lys
105

Ala Val

Asp Lys

Ala Ala

Ala
Val
Asn
Pro

Lys

Ser Leu

Ile Ala

125
Trp Met
140

Val Glu

155

Glu
170
Leu

Val

Glu
185
Pro Ile

Asn Leu

Ile Ile

Glu

Leu

Ser

His

Thr

Ser Lys

Val Leu

Phe Phe
205
Ser Val
220

Asp Cys

235

Ala
250

Ser

Ala

Met Ile

78

aaatgaggcg
tgctgttttg
taagccatgg
ggaaactcaa
agctaagacc
tcctgtgacg
cctacattet
tagattggta
agagtttgag
tagcaaggac
cagccacaag
cattgatgcg
gtcategtcg
ggcteccacta

Pro Ile
15

val

Asn

Cys Gly
30
Phe

Asn Glu

Leu Phe Trp

Thr Gln Thr
80O
Ala Met

95
Tyr

Lys

His
110
Asp

Gly
Phe

Ser Gln Leu

Glu Gln

160

Leu Phe
175

Ser Thr

180

Asp

Leu

His Ile

Phe Leu Arg

Arg Leu Val
240
Ala Ile

255

Tyr

300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
200
960
1020
1080
11198



10

Glu

Ser Val

Phe

Leu

Glu
260
Arg

Thr

Thr

275

Ile Val
290
Arg Lys
305

Leu

Val Ser

Gln His

AsSD

Ser

Ser

Met

Ala Met

Glu Ser

Ser Asp
325
Ser Pro
340

Arg Leu

355

His Arg

370
<210> 68
<211> 1164

<212> ADN

Ile

Asn

<213> Zea mays

<400> 68

atggcagctt
taccacgaag
caaccggcgg
ggggtggtge
geccgecagteg
gegetgteocg
gaccagcect
gaggaaacgc
gctgacgcag
gttctctecg
gtectegecy
gecgattgga
acagccggcy
gagaccgcgg
gacgtcggeg
cecgecogetga
ttgtcegeca
gcaccgteag
cgegctgegy
tggccgtcea

<210> 69

<211> 387

<212> PRT

tcgeegegtt
gacccgtega
ctcttgacga
tggegggtga
gctgoggegte
ccgectacet
ggatgtegeg
gcgtgecget
cggacgcgga
cgctagggtg
acgctgegat
ggtggeccteg
gcggogacga
agtgcgeccaa
gcatgatcge
gcccgagegg
cagcggactc
cgcecgtgte
cggcgggggt
cctgegecge

<213> Zea mays

<400> 69

Met Ala Ala Phe Ala Ala Leu Phe Asp Pro Leu Tyr Cys Pro Glu Glu

1

His Leu Asp Leu Tyr His Glu Gly Pro Val Glu Val Val Asp Glu Gln

5

20

Pro

Ser

Ile
310
Ser
Glu

Ala

Asp
Lys
Gly
295
Pro
Ser

Pro

Pro

Ala
Asp
280
Gly
Ser
val

Ser

Leu
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Leu Glu
265
Lys Val

Phe Ser

Ser Pro

Ser
330
Lys

Asp

Phe
345

Ser Ser

Asp

His

Ser

315

Arg

val

Glu
Asp
Lys
300
Gly
Ala

Ser

Ser

Asp
Cys
285
Pro
val
Val

Lys

Leu

Gln
270
Arg

Leu
Lys
Cys

Ile Asp

Thr Leu
335
Ala Gln
350

Gly Leu

Leu
Leu
Lys
Ala
320
Ser

ASD

Ala

360

gttegaceccce
ggttgtggac
cgagctgceg
tggagaggag
acgecgeegeyg
ggaccgctge
cctegecgece
gctecctegac
cgtgttcgag
geggatgcac
gcgectacge
geaccggeee
cgactecggag
gatcatctcc
cgggaataag
cgtgatcgge
gcgcacccte
cgtgtcgtet
ccegeateeg
gtga

ctctactgee
gagcagtggce
gcgectgtteg
gatgggtacg
gcacggctgg
tteccteececeg
gtegectgtg
ctccagctet
gccaagacgg
cctgtcacge
aactgcgagg
tcggegtggg
ctgctegege
gaggtgacag
cgtaagcacg
gcgetgtect
gctactacgg
tcccctgage
cttcecceoey

10

25

365

cggaggagca
aggaccagcyg
aggcgctecg
goggctegge
gcttectetge
ggggcgcget
tegegetege
gcgcogocgc
tgcgoceggat
ccttctecta
ccgtectact
cecgeoceogecege
tcatcaatge
gcatgagctt
cggcggcegcg
gcttecagetg
ctgcgggggt
ccccaggteg

acgaggagag

79

cctegatetg
cggacagcag
ggacaaggag
aggccgggag
geteacttcee
ccgtetegge
cgccaaggte
cagctecgac
ggagctgctc
cctccagect
cgeggtecatg
attgctcacc
ccecgaggac
ccttgtctge
gatgtactcg
cgagagctcg
cggcccgtgg
ggccoccaag
ccgegacgceco

15

30

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
B840
900
960

1020
1080
1140
1164



Trp
Leu
Ala

65
Ala

Pro
Ala
val
145
Ala
Met
Thr

Leu

Trp
225
Thr
Ala
Thr
Asn
Pro
305
Leu
Val
Glu
His

Cy's
385

Gln
Pro
50

Gly
Ala
Leu
Gly
Ala
130
Pro
ASp
Glu
Pro
Arg
210

Pro

Ala

Gly
Lys
280
Ser
Ser
Gly
Pro
Pro

370
Ala

<210>70

<211> 1176

<212> ADN

Asp
35

Ala
Asp

Val

Gly
115
val
Leu
Ala
Leu
Phe
195
Asn
Arg
Gly
Glu
Met
275
Arg
Gly
Ala
Pro
Pro
355

Leu

Ala

<213> Zea mays

<400> 70

atggragett tegecgegct gttegaccece ctgtactgec cggaggagea ccteogatctg

Gln
Leu
Gly
Gly
Ser
100
Ala
Ala
Leu
Ala
Leu
180
Ser
Cys
His
Gly
Asp
260
Ser
Lys
val
Thr
Trp
340
Gly

Pro

Arg
Phe
Glu

Trp
BS

Ala
Leu
Cys
Leu
Asp

165
Val

Tyr
Glu
Arg
Gly
245
Glu
FPhe
His
Ile
Ala
325
Ala
Arg

Pro

Gly
Glu
Glu
70

Ala
Leu
Arg
Val
Asp
150
Ala
Leu
Leu
Ala
Pro
230
Asp
Thr
Leu
Ala
Gly
310
Asp
Pro

Ala

Asp

Gln
Ala
55

Asp
Ser
Ser
Leu
Ala
135
Leu
Asp
Ser
Gln
Val
215
Ser
Asp
Ala
val
Ala
295
Ala
Ser
Ser

Pro

Glu
375

Gln
40
Leu

Gly

Ala
Gly
120
Leu
Gln
Val
Ala
Pro
200
Leu
Ala
Asp
Glu

Cys
280
Ala
Leu
Arg
Ala
Lys

360
Glu
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Gln
Arg
Tyx
Ala
Ala
105
Asp
Ala
Leu
Phe
Leu
185
val
Leu
Trp
Ser
Cys
265
Asp
Arg

Ser

Pro
345
Arg

Ser

Pro
Asp
Gly
Ala
a0

Gln
Ala
Cys
Glu
170
Gly
Leu
Ala
Ala
Glu
250
Ala
Val
Met
Cys
Leu
330
Val

Ala

Axrg

Ala
Lys
Gly
Ala
Leu
Pro
Lvs
Ala

155
Ala

Trp
Ala
val
Ala
235
Leu

Lys

Gly

Fhe
315
Ala
Ser
Ala

hsp

80

Ala
Glu
60

Ser

Arg

Asp

val
140
Ala
Lys
Arg
Asp
Met
220
Ala
Leu
Ile
Gly
Ser
300
Ser
Thr
Val

Ala

Ala
380

Leu
45

Gly
Ala
Leu
Arg
Met
125
Glu
Ala
Thx
Met
Ala
205
Ala
Ala
Ala
Ile
Met
285

Pro

Cys

Ser

Ala
365
Trp

Asp
Val
Gly
Gly
Cys
110
Ser
Glu
Ser
Val
His
190
Ala
Asp
Leu
Leu
Ser
270
Ile
Pro
Glu
Ala
Ser
350
Gly

Pro

Asp
Val
Arg
Phe
95

Fhe

Arg

Ser
Arg
175
Pro
Mek
Trp
Leu
Ile
255
Glu
Ala
Leu
ser
Ala
335
Ser

Val

Ser

Glu .
Leu
Glu
80
Ser
Leu
Leu
Arg
Asp
160
Arg
val
Arg
Arg
Thr
240
Asn
val
Gly
Ser
Ser
320
Gly

Pro

Pro

60



taccacgacg
gageceggetg
ggggtggtge
ggctgggttt
gccgectace
tggatggcgc
cgcgtgcegco
gtattcgagg
cggatgcacc
cgcctgegta
caccggectt
ggcgacggcg
gccgagtgtg
ggcgtgageyg
agcccgageg
accgctatgg
tctecagage
gcgtcageceg
agccgcgacyg

<210> 71

<211> 391

<212> PRT

aacccggcga
tecctegacga
tggcggagga
cacgcgccgc
tcgacegetg
gecctagecge
cgctectega
ccaagacggt
ctgtcacgee
gctacgaggg
cggcgtggge
acggcgacac
ccaagatcat
ccggaaataa
gegtgatcgg
ctgecggeggt
caccaggteg
gggtcgecgee
cctggeegte

<213> Zea mays

<400> 71

Met
1
His

Ala
Leu
Trp Pro
Pro

50
Glu

Leu

Ala
65
Gly Trp

Ala Ala

Ala Leu

Ala
Asp
Gly
Ala
Asp
Val
Leu

Arg

Phe Ala

Leu

Gln His

Leu Phe

Gly Gly

Ser Arg
85
Ala Ala
100

Leu Gly

115

Thr Cys
130
Leu Leu
145
Val Phe

Ala Leu

Pro Val

Phe
Asp
Glu
Gly

Leu

Ala Leu

Leu Gln

Ala Lys

165
Trp Arg
180

Ala Asp

195

Leu Leu

210

Ala

Val Met

gggtgcggac
cgagctgoog
tggcgggtac
ggcgcggcta
cttectecce
cgtcacctge
cctecagete
gogoecggatg
cttetectac
cgtecctgecte
cgcegeogeg
ggagctcctg
ctccgaggtg
gcgtaageac
cgcgetgtee
cggceegtgg
ggcccccaag
accggtccag
cacctgegee

Ala Leu

Arg Asp

Gly Gln
Ala
55

Gly

Glu

70
Ala Ala

Ala Tyr

Asp Gln

Phe
Glu
Gln
40

His
Gly

Ala

Pro
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gagcagtggc
goegetgtteg
ggcggcgcag
ggcttcteecg
gggggcgegc
ttecgegeteg
tacgccgoeg
gagetgeteg
ctccagececcg
gcggtcatgg
ttgctgatca
gcgecteccteca
acgggcatga
gcggeggcegc
tgcttcagcect
gocgocgtegg
cgcgecagegg
gtecececgeate
gcgtga

Asp Pro
10
Pro Gly

Glu Pro

Ala
Ala Ala
Leu

90
Arg

Arg

Asp
105

Trp Met

120

Ala
Leu
150
Thr
Met

Ala

Lys
Ala
Arg
Pro

Thr

Val Glu

Ala Ala
Met
170
Val Thr
185

Arg Leu

200

Ala

Arg Trp

cgggccagca
aggcacaccg
ctgggegtga
cgctcaccge
tceggetegg
cecgecaaggt
ctgacgccge
tgctctecge
tcetegeecga
ccgactggag
cagccgeccge
ttgecceccega
gcttectege
agttgtacte
gecgagagcete
cgtcecgtgte
cggcgtcgge
agctaccccec

Leu

Glu Gly

Ala Val
Glu
60

Arg

Lys

Gly
75
Gly Phe

Cys Phe

Ala Arg

Tyr Cys
Ala
Leu
45
Gly
Glu
Ser

Leu

Leu

cggacagcag
ggccaaggag
ggccgeggte
cgogcetcegece
cgaccagccc
cgaggagacg
ggatccgtac
gcttgggtgg
cgectgegacg
gtggcetegy
cggcgacggc
ggacaagacc
ctgcgatgte
googoogoog
gacgtcecgee
cgtgtcgtee
gtcggegteg
cgacgaggag

Glu
15
Glu

Pro
Asp

Asp Asp

val val

Ala Ala

Ala Leu
95
Pro Gly
110

Ala Ala

125

Thr
140
Ala

Glu

Asp
155
Glu Leu

Pro Phe

Arg Ser

Arg

Ala

Leu

Ser

Cys

Val Pro

Asp Pro

Val Leu
175
Tyr Leu
130

Glu Gly

205

Pro Arg

220

81

His

Arg Pro

120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960
1020
1080
1140
1176

Glu
Gln
Glu
Leu
Val
80

Thr
Gly
Val
Pro
160
Ser
Gln
Val

Ser



Ala
225
Gly
Glu
Met
Lys
val
305
Thr
Ser

Ala

Val

Trp
385

Trp Ala
Asp Gly
Asp Lys

Ser Phe
275

His Ala

290

Ile Gly

Ala Met
Val Ser

Ala Ala
355

Gln Val

370

Pro Ser

Ala

Thx
260
Leu
Ala
Ala
Ala
Ser
340
Ser

Pro

Thr

Ala
Gly
245
Ala
Ala
2la
Leu
Ala
325
Ser
Ala
His

Cys

Ala
230
Asp
Glu
Cys
Gln
Ser
310
Ala
Pro
Ser

Gln

Ala
350

Leu
Thr
Cys
Asp
Leu
295
Cys
Val
Glu
Ala
Leu

375
Ala

Leu
Glu
Ala
val
280
Tyr

Phe

Gly

Ser
360
Pro
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Ile
Leu
Lys
265
Gly
Ser
Ser
Pro
Pro
345
Ala

Pro

Thr
Leu
250
Ile
Val
Pro
Cys
Trp
330
Gly

Ser

Asp

Ala
235
Ala
Ile

Ser

Glu
315
Ala
Arg
Ala

Glu

82

Ala
Leu
Ser
Ala
Pro
300
Ser
Pro
Ala

Gly

Glu
380

Ala
Leu
Glu
Gly
285
Ser
Ser
Ser
Pro
vVal

365
Ser

Gly
Ile
Val
270
Asn
Pro
Thr
Ala
Lys
350
Ala

Arg

Asp
Ala
255
Thr
Lys
Ser
Ser
Ser
335
Arg

Pro

Gly
240
Pro
Gly
Arg
Gly
Ala
320
Val
Ala

Pro

Ala
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REIVINDICACIONES

1. Método para incrementar la produccion de semillas de plantas con relacion a plantas tipo natural
correspondientes, que comprende incrementar la expresion en una planta de un acido nucleico que codifica un
polipéptido (CYCD3) de ciclina D3 bajo el control de un promotor especifico para endosperma,

en donde dicha expresién incrementada se efectua al

(i) introducir mediante transformacion un acido nucleico que codifica CYCD3 bajo el control de un promotor
especifico para endosperma; y

(ii) seleccionar plantas que tienen produccion de semilla incrementada.

2. Meétodo de acuerdo con la reivindicacion 1, en donde dicho acido nucleico es capaz de hibridar con un acido
nucleico que codifica CYCD3 de la SEQ ID NO:1 o SEQ ID NO:48.

3. Meétodo de acuerdo con la reivindicacion 1, en donde dicho acido nucleico codifica un ortélogo o paralogo de la
proteina CYCD3 de la SEQ ID NO: 2.

4. Método de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 3, en donde dicho acido nucleico que codifica
CYCD3 es de origen de planta, preferiblemente de una planta dicotileddnea, adicionalmente preferiblemente de la
familia Brassicaceae, mas preferiblemente el acido nucleico es de Arabidopsis thaliana.

5. Método de acuerdo con una cualquiera de 3 reivindicaciones de la 1 a 4, en donde dicho promotor especifico
para endosperma es un promotor prolamina.

6. Meétodo de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 5, en donde dicha produccion de semilla
incrementada se selecciona de: numero incrementado de flores por paniculo, producciéon de semilla total
incrementada, indice de cosecha incrementado y TKW incrementado.

7. Construccién que comprende:
(i) un acido nucleico que codifica un polipéptido CYCD3;

(i) una o mas secuencias de control especificas para endosperma que conducen la expresion de la secuencia
de acido nucleico de (i) en la endosperma de semillas; y opcionalmente

(iii) una secuencia de terminacion de transcripcion.

8. Construccién de acuerdo con la reivindicacion 7, en donde dicha secuencia de control es un promotor especifico
para endosperma.

9. Construccién de acuerdo con la reivindicacion 8, en donde dicho promotor especifico para endosperma es un
promotor prolamina.

10. Construccién de acuerdo con la reivindicacién 9, en donde dicho promotor prolamina es como se representa por
la SEQ ID NO: 3.

11. Método para la produccién de una planta transgénica que tiene produccion de semilla incrementada, cuyo
método comprende:

(i) transformar una planta o célula de planta con una construccion de acuerdo con cualquiera de las reivindicaciones
7a10;y

(ii) cultivar la célula de planta bajo condiciones que promueven el desarrollo y crecimiento de la planta.

12. Planta transgénica que comprende una construccion de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 7 a
10.

13. Planta transgénica de acuerdo con la reivindicacion 12, en donde dicha planta es una planta monocotiledonea,
tal como cafia de azucar o en donde la planta es un cereal, tal como arroz, maiz, trigo, cebada, mijo, centeno, avena
0 sorgo.
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14. Partes cosechables de una planta de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 12 o 13, en donde
dichas partes cosechables comprenden una construccién de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 7 a
10.

15. Partes cosechables de una planta de acuerdo con la reivindicacién 14, en donde dichas partes cosechables son
semillas, y en donde las partes cosechables comprenden una construccién de acuerdo con una cualquiera de las
reivindicaciones 7 a 10.

16. Uso de una construccion de acuerdo con cualquiera de las reivindicaciones 7 a 10 en mejorar la produccién de
semilla, con relacién a plantas tipo natural correspondientes.

17. Uso de acuerdo con la reivindicacién 16, en donde dicha produccion de semilla se selecciona de: numero

incrementado de flores por paniculo, produccion de semilla total incrementada, indice de cosecha incrementado y
TKW incrementado.
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SEQ ID NO 1: ciclina D3;3 cADN

ATGECTTTAGAAGAGGAGGAAGAGAGTCAAAACGCACCGTTTTEGTGTTCTTGATEGGTCTTTTCT
CTEACCAACAGACTGAGTTTCACCGAACAAGTAGATTTGTGCGACGAGACTCTTGAARAGTTTCC
T T TTAAATCTGEETT TG T TEATCATGATATGTTGTGEEATGATCGATGAGTTATCARCTTTG
ATTTCGARACAAGARCCGTGTCTTTATGACGARATC TTAGATGATGAGTTTCTGETTTTGTGTC
GTEAAAAGGCTCTTGATTEGATTTTTAAAGTGAAATCTCATTATGEGTTTAATTCATTGACGGC
TCTTTTAGCTGTTAATTACTTCGATAGGTTTATTACAAGCAGGAAGTTTCAGACAGATAAGCCA
TEEATGTCTCAGCTTACTECTTTGGCTTGTCTGTCTTTAGCTGCTAAGEGTTGAAGAGATCCETG
TTCCTTTTCTCTTAGATTTTCAAGTGGAAGARGCAAGATATGTCTTTGARGCTARGACTATACA
GAGAATGEAGCTTCTTETTCTGTCTACTCTTGACTGEGAGGATGCATCCTGTGACTCCAATCTCG
TTTTTCEATCACATTATTCGACGATACAGC TTTAAATCTCATCATCAATTEGASTTCTTGAGTA
GATETEAATCTTTATTACTCTCCATTATTCCTGATTCGAGATTTCTGAGTTTTAGTCCTTCTGT
GTTAGCCACTGCAATAATGGTCTCTGTTAT TAGAGATT TCAACGATCTGTGACGARGCTGTATAL
CAATCTCAGCTCATCACTCTACTCAAACTTGATTCCCAGAAGCTARATAAATCCTATCGAGTTAG
TETTAGACCACAGTCCARGCAAGARAR AGEATCGATGAATTGGATCCAACAACCCECTAGTCCGAT
CEETGETETTTGATGCGTCATTCAGTTC TGATAGCTCGAATGAGTCETGEETTGTGTCTGCTTCT
GCTTCRAGTGTCGTCTTCACCATCTTCAGAGCCTTTGCTCAAGAGGAGAAGAGTGCARGAGCAGC
AGATGAGGCTATCTTCAATAAACCGAATGTTTTTCGATGTGCTTAGTAGTAGTCCTCGCTAA

SEQ ID NO 2: ciclina D3;3 proteina

MALEEERESQNAPFCVLDGLFCERESEFHEQVDLCDESVEKFPFLNLGL SDHDMLWDDDELSTL
ISEQEPCLYDEILLDDEFLVLCREEALDWIFEVESHY GFNSLTALLAVNYFDRFITSREFOTDEP
WMSOLTALACLSLAAKVEEIRVPFLLDFOVEEARYVFEAKTIQRMELLVLETLDWRMHPVTPIS
FFDHIIRRYSFESHHOLEFLSRCESLLLSIIPDSRFLSFSPSVLATATMVSVIRDLEMCDEAYY
QSQLMTLLEVDSEEVNECYELVLDHS PSEERM WM PASPIGVFDASFSSDSSHESWVV SAS
ASVESSSPSSEPLLERRRVOEQOMRELS S INRMFFOVLSSSER

SEQ ID NO 3: Promotor de prolamina PRO oryza sativa

CTTCTACATCGGCTTAGETETAGCARCACGAC TTTATTATTATTATTATTATTATTATTATTAT
TTTACAAAMATATARAATAGATCAGTCCCTCACCACAAGTAGAGCAAGTTGGTGAGTTATTGTA
AAGTTCTACARAGCTAATTTAARRAGTTATTGCATTAACTTATTTCATATTACARACARGAGTGT
CAATGGAACAATGARAACCATATGACATACTATAATTTTGTTTTTATTATTGAAATTATATAAT
TCAAAGAGARTAAATCCACATAGCCETARAGTTCTACATETGGTGCATTACCAARATATATATE
GUTTACARAACATGACARGCTTAGTTTGARAAATTACAATCCTTATCACATTGACACATARAGT
GAGTGATEAGTCATAATATTATTTTCTTTGCTACCCATCATGTATATATGATAGCCACAAAGTT
ACTTTGATGATGATATCARAGAACATTTTTAGETGCACCTARCAGAATATCCAARTAATATGAC
TCACTTAGATCATAATAGAGCATCAAGTARRACTARCACTCTAARGCAACCGATGGGAAAGCAT
CTATAAATAGACAAGCACAATGAAAATCCTCATCATCCTTCACCACAATTCALATATTATAGTT
GAAGCATAGTAGTA

SEQ ID NO 4: cebador PRM0360

GEEEACARGTTTGTACAARARAGCAGECTTCACAATEGCTTTAGAAGAGEAGGA
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SEQ ID NO 5: cebador PRM0361

GGEGACCACTTTGTACAAGAAAGCTEGGGTTTAGCGAGGACTACTATARGCA

SEQ ID NO 6: secuencia de ADN D3a AJ250397 ciclina de Antirrhium majus

GAGAGAAGAGATGECTCAARGCTCAACTC TAGGCCTCTCTTTCTTCACACCTTTGTTTGACTTA
GAATGAAATGAATGCAGCTTCACARCAACTCTCTTCTCCTCAGARGATEGTATCAACRARANCTCTC
CATCACTCTGTTTTGATGCTCTGTACTETGAGGRAAGAACAAAACTGGGACAATGETGARATCAT
CAATGACTGTTTCATTGAAGARCAAGARCCCTTTTCTGATTTATTGARRCATGATTTGTTATGT
COETETAGATCATGATGATGATGATAALGAAGAGCTTAGCTC TTTATTGTGTAARGAGCAGGAAT
ATGAACTETACAGAGTCCTTGAGGACAATCCATCTC TAGCARARGCTAGAGATGAGGCTGTTGA
ATGCEATETTTAAGGTCATTGECTACTATTCTTTTTCTGCTCTCACTGCGGTTCTTGCAGTTAAC
TATTTGGATAGATTTC TATGCACATTTCAGTTTCARCAACGATAAGCCATGGATGTATCAGTTGS
CTECTeTEECTTETCTCTC TTTGEC TGO TAAAGTTGAAGAA ACTCAAGTCCCTCTTCTGTTAGA
CCTTCAAGTTGAGGAATCTAACTATGTGTTTGAGTCAAAAACCATTCARAGAATGGAGCTTTTG
GTGECTTTCAACACTTARATGGAAGATGAATCCAGTCACCCCAATTTCATTCCTTGAGTACATTG
CTAGGAGGECTAGCATTGAAGAGCCATCTTTGTARAGASTTCCTCAACAGATGTGAATGCCTCCT
TTTGTCCCTTATTACCGATTETAGATTCATGTGCCATCTTCCATCTGCATTGGCCACTECARCG
ATGUTGTATETTATAAGCAGCTTAGAGCCCTECATTEGETGTGGAGTACCAAGATCAACTCATCA
ACATTCTTGGAATCAACARGGACAAAGTGEAGGRATETTGTAAGTTARTACAAGARCTGECCAC
AAGTGTTCATTTTCAATCAGGCAACAARAGAAACSTTTEGATCTTTGCCTTATAGCCCCARAACGS
GTAGTEGACATCTCATTCAGTTGTGATGATTCATGGCCGTTGEGATTCAACTECATCAGTTTCTT
COTCACCAGAGCATTTETCCAAGAAMATCAAGACCCARBATCCAGACCATGA

SEQ ID NO 7: secuencia de proteina deducida proteina D3a AJ250397 ciclina de Antirrhium majus

MYQONSPESLCFDALYCEEEQNWDNGEI INDCFIEEQEPFSDLLEHDLLCOGVDDDDDDEEELSSL
LCKEQEYELYRVLEDNPSLAKARDEAVEWMEFEVIGY Y SFSALTAVLAVINY LDRFLOCTFQFOQDE
MY QLARAVACLSLAAKVEETOVPLLLDLOVEESKYVFESKTIQRMELLVLS TLEWEMNEVTE L
SFLEYIARRLATESHL.CKEFLNRCECLLLSLITDCRFMCHLEPSALATATHMLYVISSLEPCIGVE
YODOLINI LG INEDEVEECCELIOEVATSVHFOSGNEREFGELEFY SEEGVVDISFSCDDSWELD
STASVSSSPEHLSKEIKTQNEDH

SEQ ID NO 8: secuencia de ADN D3b AJ250398 ciclina de Antirrhium majus

TARAAAAAAGCEGTAAAATTAAACAGARAAARATATGATATTARGCCCAAGATTCAATCTTTTGR
GUTTTTCTTAARGATAATGAGCAGAGCCCCCTGTATCTTCTTCTCCGRAGRAGATGTTGTTTTC
ACATTCTCAACAAACCCATCTCCARAATCCAATCTTTIGATECTCTTCTCTEGTAACGAGERAGCAT
TTCGATGAAGATTTGGATCTTEGETCCGEETTAARAGACCCGEETTTTATARATCAGATTCATC
ATAATCARARARARAGARGARCCATTTACTACTTTTCTGTTTGAGCACGACCTTTTGTGEGAAGA
TEACGAGCTTETTAATCTCTTGTCTAAGGAGAARGAACARGAACAACAAGCCCATTTGGEETAC
GATGAT G T A AT AT TEATCGET T T TTEAA AR GGETEAGA A ATGAAGGEATTARGTECATGT
TCAAGCTGATTGGACACTATGEETTCAATGCGATCACTCGC TGTTTTAGCTEGTGAATTATTATGA
TAGATTTATTACAAACGTTGEGTTTCARAAGEATAACCCTTGEATGAGTCARATTGEGCTGCTGTT
GCTTGTCTT TC TG TARAAGTGGACGAGACTCARGTGOCTCTGTTGCTGGATTTTCARAGTAGAGS
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AATCARAGTATGTGTTTGAGGCARAGAC TATACAGAGGATGEAGCTTTTGGTGCTCACTACTTT
GARATEGAAGATGAACCCTGTGACGCCTATCTCGTTCTTTGACCACATTEGTGAGGAGETTTGAG
TTGATGAACAATGTGCAATGCGAGTTTATGAAGAGETGTGAGAGTGTCATTCTCTCCATCATCA
CCGATTATCGATTTGTGCGCTATCTTCCTTCTETTET TGO TGO TECAACCATGATATATGTART
CARAGAGCTTTATCCTTEGTCATECATTGGAATACCAGAATGAGTTTGTGACTGTGCTGAGALCT
AGCAAGEAARAGACTEATEATTGCCATATGCTAATCACTGAAGTAATCAACARATCAMAGCTACA
T T TCACAAGCGCAACTACGETTCCATACCAAGCAGTCCARATGETGTGATCGATGCCTA
TTTCAGCTCTGATGECTCTARCGATTCGTGETCAGCAGTGTCATCCETTTCATCATCACCAGAG
CCCETETTTAAGAGAATCAGRGCCATTGEEEEECCTAATCCTCCTCATTGAACTCATTTCTTAT
TTTATCTGATATTTAGCAACGETACTTCATAATCGCTCTTTTGCTATGETTTTTTCCGTCATAA
GACGATGCAGTTATGTTACATTTCTGTTATATCTTGCTEGTGATGGATCAGACATGTTTTARCAG
ACAATTGACTCTTATCACCTCTTTGATTAAGGEATGGAGAGCCAARAGGGATTATGTGAGTTTTT
GTTCCTEGAGTAAAATCGATGAACTTTTAGTATTAATCARRAR

SEQ ID NO 9: secuencia de proteina deducida proteina D3b AJ250398 ciclina de Antirrhium majus

mlfshsgaothlanpifdalleneshfdedldlgsglkdpgfingihhngkkeepfteflfehdl
lweddelvmnllskekegeqggahlgyddvmdedgflkrvrnegilowmlkvighygfnamtavlaw
nyydrfi bnvgfgkdkpumsglaavaclsvkveetgupllldfgveeskyvieaktigrmellw
letlkwkmnpvtpisffdhivrrfelmmnvgeefmkreesvilesiitdyrfvrylpsvaaatm
iyvikelypedaleygnefvivirtskektddehmlitevinngsyilechkrkygsipsspngv
idayfssdgsndaswsavssvsessspepvikriraigganpph

SEQ ID NO 10: secuencia de ADN (At4g34160 NM_119579 de ciclina delta-3 (CYCD3) de Arabidopsis thaliana

ATCACTCTCCGAARCCCACTTCCAGC TTTTTCCTCTCTCTTTC TCTCTCTAGTCTCTCTTTTST
AGCTCTCCCCTECTAAGCTAACCACTGCACGTTTCCATAGAGAGGAARGATGAGTCTCTCTCCG
AGAGATTTTCTCTCTATCATCTTATCTTCTTCCGTETAATGCTCTGAGCCAAAACCCARTAACT
ARAATCAACARCAATATAGARGAGAAGAGAAAGATCTTATCTT TCTTCTCATTCTTGAGTTTAGT
CCCCCACAATGECGATTCEEARGGAGGAAGAARAGTAGAGAAGRACAGAGCAATTCGTTTCTTCT
TEATCCTCTCTACTGCGAAGARGAGARATCEEACGATEGALGEAGAACARGTTEAAGARARCTCT
TCCTTGTCTTCTICTTCTTCTCCATTCGTTGTT T TGCAACAAGATTTGTTCTGEGGAAGATGAAG
ATCTGETTACACTCTTCTCCARAGARGAAGARCARGEACTCAGCTGTCTCGATGATETTTATCT
TTCCACGGATCGAAAAGANGCTETTGETTEGEATTCTGACAGTCAACGC TCATTATGECTTCTCT
AT T TAGCAGC TGET T TTAGCCATAACTTATCTCGATARGTTCATC TATAGCTACAGCTTACAGE,
GAGACARACCATGEATGCTTCACGCTCEGTTTCTCTCGCETETCTCTCATTAGC TGO TARAGTCGA
AGAAACCCARGTCCCTCTTCTTCTAGACTTTCAAGTGCGAGGAGACAAAGTATGTGTTTGARGCA
ARRACCATACAGAGAATGEGAGCTACTGATTCTCTCTACTCTCGAGTEGAAGATGCATCTCATTA
CTCCAATTTCGTTCGTAGACCACATTATCAGGAGATTGGGACTTARGARCAATGCTCACTGGEGA
TTTCCTCAACAAATGCCACCGTCTCCTCCTCTC TG TAATC TCCGATTCAAGATTTGTCEEETAC
CrTCCCATCAGTAGTTGCCGCAGC TACCATGATGCGAATTATAGAGCAAGTTGATCCCTTTGACC
CTCTTTCATACCARACTARATCTCCTCEETGTCCTTARCTTAACCARGGARRAGGTEAARRCTTE
CTACGATCTAATCCTCCAACTACCAGTGGACCECATCEETTTACAGATCCAAATUCAATCTTCC
AAGARACGCARGAGTCACCATTCATCATCATCGTTGAACAGTCCAAGCTGCGTGATTGATGCAR
ACCCTTTCAATAGCGACGARAGCTCAAACGATTCGTEETCAGCGAGTTCETGCAACCCACCAAC
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CTCGTCATOGTOCCCGCAGCAACAACCTCCATTGAAGAAGATGAGAGGAGCTEARGAGRATGAG
RAGRAGRAGCCGATTTTGCATCTGCCATGGGCAATCGTAGCCACTCCATAATCGARRGCTCGAT
TTCGTTTATATGATATT TACTGTTTTTTTAARCTTTGAGAACAATCTTTGTTGTATTAAGCTTT
ACCCGTTTGCATATACGAAATGTCGCGAATGCCCTTACGTGCCATGGCTTGATAGACSTTARTES
GTAAAGEETATTCATGACATTTGACTGCATEGGEATGTGACCAAGGAGAGAAT TAGARATAATAR
TAATAATATTGCETAAATTMGAGGCTTGCCCAATCTTTGGGCCET

SEQ ID NO 11: secuencia de proteina deducida (At4g34160 NM_119579 de ciclina delta-3 (CYCD3) de Arabidopsis
thaliana

MATREEEESREEQSNSFLLDALYCEEEKWDDEGEEVEENSSLSSSSSPFVVLOODLFWEDEDLY
TLFSKEEEQGLSCLDDVY LETDREEAVGWILRVNAHYGFSTLAAVLAT TYLDEFICSYSLORDE
EWMLOLVSVACLSLAARVEETQVELLLDFOVEETKY VFEAKTIQRMELLILSTLEWEMHLITEI
SFVDHIIRRLGLENNAHWDFLNECHRLLLSVISDSRFVGYLPSVVAAATMMRITEQVDPFDPLS
YOTHNLLGVLNLTEEKVETCYDLILOLPVDRIGLOIQIOSSKERKSHDS 5SSLNSPSCVIDANER
NEDESSNDEWSASSCNPPTES55 P00 P PLEEMRGAEENEREKEP ILHLPWAIVATE

5 SEQ ID NO 12: secuencia de ADN (At5g67260 NM_126126 de ciclina delta-3 (CYCD3) Arabidopsis thaliana

ARGGCETEAGATRATAAARCCCTTTGECTTTCTCATAGAGATTTEGTCCGETCTCTTGTTCCTCT
TTCTCCTTTCTTCACTGTAGAATCCGTCGACCAAACAACTAGC TCCARTEGGCATAATGAGCATT
GTAGTTTGCAATTTCTTCTTCCGTGAAGAAGAAGARGATGGCTTTGEGAGAAAGAGGARGAAGCG
TCACAARRCGETCCETTTTGTGTCOCTTGATGEECTCTATTGCGAGGAMGARACCEGEETTTGTGEA
ACGACGATCTIGATGACGATGCAGATTTAGATTTTC TCGACGAAATCTGATGAGAGTGTTGTARR
GTTTCAGTTTTTACCTCTT T TGCATATGTTCTTATGGEATCACGATGAGATTCTCAGTTTGATT
TCAAAGCGAAAACGAAACCAATCCATGTTTTGGEEAACAAATCTTAGATGECTTTTTGETTTCTT
GTAGGAAAGAGGCTTTAGATTGGETTCTTAGGETTAAATCTCATTATGGETTTACTTCATTGAC
GECTATACTTGCTCTGAACTACTTCGATAGGTTTATGACARGTATALAGCTTCAGACTGATARG
CCATGEATGTCTCAGCTTETTGCTGTGECTTCTTTGTCTTTAGCTGCTAAAGTTGAAGAGATTC
AAGTTCCATTGCTCTTAGACCTCCAAGTGEARAGAAGCAAGATATCTCTTTGARGC TAAGACGAT
TCAAMGAATGEAGCTTTTGATTCTTTCTACTCTTCAATGEAGAATGCACCCTGTGACTCCAATC
T TTCTTTGATCACATTATCCGECEATTTEGECTCTAAATGECACCAGCAATTAGACTTCTGTA
CGAAGTETGAGCGTCTTCTGATCTCTETTAT TGCTEGATACGAGETTTATCGAGETACTTCCCTTC
TGTCTTAGCTACTGCAATAATGATCCTTGTCTTOGASGAATTGAAGCCATGTGATGAAGTTGAA
TACCAATCTCARATAACGACTCTAC TCAARGTCAATCAGGAGAARGTAARTCARTGCTATGALC
TETTETTECAGCACAATCCAAGCAAGAAGAGGATGATGAATTTEGETTGATCAGGACAGTCCAAG
TEETGTATTAGACTTTGATGACAGCTCARATAGCTCCTECAATGTCTCCACTACTGCTTCAGTS
TCCTCATCATCTTCGTCTCCAGAGCCTCTGCTCAAGAGAAGAAGAGTTCAGGAGCAGCARATGA
GATTGCCCTCAATAARCCETATGTTTCTCGATGTGCTTAGTAGTCCTCGCTAGTACCTTTCTTT
GATCARATGTGTCAAARCATARATTCAATCTCTCTITTTGCTTATTATTATCGGCCATCGECTAC
AATTTEAAGECAGAACATTTTETGATAACTCTAAGTTAATTCTEGCCTCTTAAATCATALTATTC
ATTGATC
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SEQ ID NO 13: secuencia de proteina deducida de (At5g67260 NM_126126 de ciclina delta-3 (CYCD3) de
Arabidopsis thaliana

MALEKEEEASQNGAFCVLDGLYCEEETGFVEDDLDDDGDLDFLEKSDESVVEFQFLEPLLOMFLW
DOCEILSLISKEENETNPCFGEQILDGFLYSCREEALDWVLEVESHY GFTSLTAILAVNY FDREFM
TEIKLYTDEPFWMSLVAVASLELAAKVEEIQVFLLLDLOVEEARYLFEARTIORMELLILSTLO
WRMHEVTPISFFDHI IRRFGSEKWHOOLDFCEKCERLLISVIADTRFMEYFPEVLATATMILVEFE
ELKPCDEVEYQSOITTLLEVNOEKVNECYELLLEENESEKREMMNLVDODSPEGVLDFDDSSNES
WNVSTTASVSS5SSSPEPLLERRRVOEQOMRLPSINRMFLDVLSSFPR

5 SEQ ID NO 14: secuencia de ADN AY 340588 de ciclina D3-2 (CycD3-2) de Euphorbia esula

TTTTTTTTTCTTCTCTSCCTCTCTATCCATTCCTTCTCTTCTCTCTETCTC TGO TATC AR TAGR,
CCCCTAGTGAGAGAAACAGAGATARAGCARATTETATGGTGATATGATTTCGCAATGAGATTGAG
ATTEGEEATTTTATTTTCTTTGATGEGTATAATGAGCARAGGATTGAATCTCTTCTTCTCTGAAGA
AGAACAAAAATGGAAGRCAGCACTCAGATTTCATTGATTTTTGATEGEETTGTACTGCGRAGRRC
AAGGCATTGETGAAGATTTTGACGATGECGAATGAAGATTATGTGARARAGGAGTTATCTTTATC
TTCTGTTTTGCTTGAGCAGGACTTGTTTTGGACCGATGATGAGTTGTTAAATCTGATTTCARAR
GAAABRAGAGACTCATTTTAGTTTTGGGGATTTTTCCTCTCATGGETCTTTAATGETGECTCOETA
AAGAGECAATAGATTGEATTTTGAGEGTARAAGEETTTTATGGATTCAATGCTTTGAGCTGTET
TCT TGO TG TTAATTATTT TGATAGATTCATTTCGAGTTTAGTTTTTACARAGAGATARRCCATGEE
ATGEETCAACTTGCTECTGTTGCTTGTTTATCTTTGECTEGCTARRATAGAGGAGACTCARGTTC
CTCTTCTTCTAGATTTACAAGTGGAAGAATCAAAGTATCTGTTTCAGECAAAGACTATARAGAG
AATGEGAGCTTCTTGTGCTCTCTACTCTTCAATEEGAGGATGAATCCTGTCGACCCCAATTTGCTAC
TTTGATCACATTATAAGGAGGC TAGGACTTAAAMACCATCTGCATTGGGAATTTTTGAGGAGAT
GTGAGCTTTTACTTCTCTCTETCATTTCTGATTCARGATTCATGAGTTATGCACCTTCTATATT
AGCAACTTCAATTATGATCCATGTGATTAAGGAGGTTGACCCATTTAGTCARARTGGAATACCAG
BRACCAGCTTTTGEGATGTGATCARAATCARCAAGGAGGAAGTGAACCAGTGTTACAAGCTCATCT
TEEAGCTATCGEETAAGCARGATCAAGEETACARACGCARGTATCCCTCAAGACCCEEEAGCCC
ARATGETGTGATTGATGCCTATTTTAGTGEAGATAGCTCGAATGATTCGTGGGGAGT TTCTTCC
TCAATCTCATCATCACCATCGATTCCTCGATTTARAAGGATCARATCCCAGGATCAACRGATGA
GETTGCCTTCAATAAACCGTATGTTTETGEATGTGC TTAGTAGTCCTCATTGATCTTTTACTTT
TETTATCTATTGCCTACTTCGARACAATGCCATTATAAATTTC TCTATTTTGCATATTATTTGT
ATNCCCGTEETTACTTGEETACATTTCCGGCCTALRTATTTGAACTCACTCAAGCTAGACARATT
GAAARRMAAMPARAANAD

SEQ ID NO 15: secuencia de proteina deducida de AY340588de ciclina D3-2 (CycD3-2) Euphorbia esula

MEDSTQISLIFDGLYCEEQGIGEDFDDGNEDYVEKELSLSSVLLEQDLFWTDDELLNLISKEKE
THF SFGDF S SHGSLMVARKEATDWILRVKGFYGFNALSCVLAVNY FDRF I SSLVFTRDKPWMGQ
LAAVACLSLAAKMEETOVPLLLDLOVEESKYVFEAKTIKRMELLVLSTLOWRMNEVTEICYFDH
I IRRLGLENHLHWEFLRRCELLLLSVISDSRFMSYAPSILATS IMIHVIKEVDEFSOMEYQNOL
LDVIKINKEEVNQCYKLILELSGKQDOGYKRKY PSRPGSPNGVIDAYFSGDSSNDSWGVSSSIS
SSPSIPRFKRIKSQODOOMRLPSINRMFVDVLSSPH
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SEQ ID NO 16: secuencia de ADN AY 340589 de ciclina D3-1 (CycD3-1) Euphorbia esula

ARAGAATTCCTACAACCTATGCCTTCTTCCCCACTCAGATACCCAMATARAAARCACATACCCTT
AGATAACTGGTCACTACCCCTCTTCCTGCTCTTTTTGTTTCT T TGACARAGAGAGAGAAATGEGC
TCARACTGASTCTTTAACTC TC T T T TAATGTTCATC T TCTATTCCTTTGCCCTATAATGARCC
CCARTCTCAATTETATCTTC T TAGARAAGAAGATGECARATCATTCTCCATTATTTCTCTATGAT
GCTCTTTACTGCTCAGAAGAAGATALC TGECAAGGAGAAGTTGTTGATATTTTTCATGAACAAG
AAGATCAAGGAGAARACACCTCTGTCTT TCCCCARRATTCTTCCCCAGTAGACTTALATTEEGEA
AGAAGATGAGCTTACGTCTGTATTTTC TARACAAGAGCARAACCAACTATATARARAMCTAGAR
ATCAACCCATETCTAGCTAAATCTCGCCETGATGCTGTGGATTGGATCATGARAGTCAATGCCC
ATTACTCTTTCACTGC TTTGACTTCAGTTTTGGCCOTTAATTTTCTTGATAGATTCCTTTTTAG
CTTCGATCTTCAAACGGAGAAGCCATGEATCGACCCAGCTCACAGCTGTAGCTTGTCTCTCCTTA
GCAGCARAAGTAGAAGAGACACAAGTCCCACTTTTATTCGACCTTCACGTGETAGACACGTARGT
ATGETETTTGAGGCTAAAACTATACARAGAATGCAGCTTTTEETECTTTCTACTCTTCAATGEAG
ARTGAACCCTGTAACTCCAT TATCATTTATTGATTACATGACAAGAAGGC TTGETTTTAAGGAT
TATCTTTGC TGEGAATTTATCCGGAGATGCCGAGCTTATTGTTCTCTCTATAATCTCAGATATGA
GATTTATACCTTATCTCCCTAGTGAAATTGCTTCCECAATAATGCTACATGTGATTARTGGETAT
AGAACCCAGTCTTGGAGATGAATTCGAAACCCAGCTATTCGEGATTCTTGGAATTGATAAGGAG
AAGGTEAATAATTGCAGAGARATEATAATCGAGTTAGGATCARGATATTACGGECAACCARTCAR
ACAARMCGAMRATACGEGTCCGEATCCGEGTAGTCCAAATTGCETAATGEATGTCTCATTTAGTTC
AGATAATTCAARCGATTCTTEEECAGTCEEATC TARATCATCATCAGTETCTTCC TCACCCGEG
GUGAAGAAACTCACGECACTTTCACGGATCAACCATGARAATGCGATAATACTTTCOTAAGCAT
GAACATTTTTTAATCCTTARAATCTTTTTAATTTATTTCATTTGAATCCCCTTTTGAGGACTTG
CTTETATTAAACTETTAATAATTGATGTTGTTAGTTAAATTGCCGEECATCTCTECTTCTCCAR
TCTCAATTAAMATCTTAATTAGALTTTTGEAAGCAGARGATGGTTGEGCATTTTATCCGGALATTA
GTAGTAAAAGAGARATTGCACTALARRARM

SEQ ID NO 17: secuencia de proteina deducida de AY340589 de ciclina D3-1 (CycD3-1) de Euphorbia esula

MANHSPLFLY DALY CSEEDNWEGEVVDIFHEQEDQGENTSVFPONSSPVDLNWEEDELTSVESK
QEQNQLYKELEINPCLAKSRRDAVDWMMEVHAHY SETALTSVLAVNFLDRFLFSFDLOTEKPWM
TOLTAVACLSLAAKVEETOVELLLDLVVDSEY VFEAR T IORMELLVLESTLOWRMNEFVTFLSF I
DYMTRRLGFEDYLCWEF TRECELIVLSTISDMRF IPYLEPSETASATMLHEV INGIEPSLGDEFET
OLFGILGIDKEEKVNNCREMIIELGSRY YGHNOSNEREYGEDPGS PNCVMDVEFSSDNSNDSWAVG
SESEEVESEPAARRKLEAVSGMNHENAIILS

SEQ ID NO 18: secuencia de ADN AY033440 de ciclina D3 de Helianthus annus

ARTACCCAATEGCCATTTTATCACGATATTCATCTTCEGAACACACTCTTCTGCATTGAAGARCA
AGTTCATGARGATGARGATGAGTTAACACATCAAGATTCCTCTGCAATCCATCCATTAGACCTA
CAAGATTTGTETTGEGAACATGAAGAACTTCTCTCTCTTTTCACARAAAGARAGRAAGAACAACARRA
AGCARACCCCTTGGCCTTC T T T TG TACTTTCTC TTTTCOTAAAGAGGCTETGEATTGEATCCT
TAAAGTCAAAGCGTTETCATGEATTCACACCTCTAACAGCCATTTTAGCCATCARTTATCTTGAT
CEETTTCTGTCCAGTC TCCATTTTCAGRAAAGC TALCACACCTTGGATGATTCACCTTETTECTE
TTACTTGTCTTTCT T IGGCTGCTARAATTCAAGAAMLC TCATCGTGCCTTTGCTCTTAGATCTTCA
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GUTAGAGGAGAGTARAGTTCTTGTTTGAGGCCAAGAACATACARANGACCGCGAGCTTTTGGETGATG
TCAACACTGAAATGEAGGATGAACCTAGTGACACCAATCTCATTTCTTGATCACATTGTARAGAR
GECTTGEATTATCARATCATCTTCATTGEGGATTTCTTCAAGAAATGTEGAAGCTATGATTCTTTA
COTAGTEGCTGATTCAAGATTTGTETGCTATAAACCATCTGTGTTGECARCCGCTACAATGCTT
TETETTETAGAGGAAATCGACCCEACCAATTCCATTGECTACAARAGTCAACTTCTGGATCTTC
TCAARACCACTAAGGACCACATAAATGAGTGTTACAAGCTTGTTATGGATCTATCCTATGATAR
TCACAACAARAGGAAACSCCTGATCAAARCGAGAGAACAATTTATCCGETTAGTCCAGCTGETTTT
ATTEETTTTATETGCCACGAAAGTTCAAATGATTCATGATCCTCGCTCAAGAATTGATCAATAR
TTAGEETTTGECTCACTTGTARGC TTTAARCCACTCGCAAGCACTCGTTATCCATARCCTATAC
AATCAGCAGAAGTTECGCTAATAATAGACCCGTCEGETCCACCACTAGTTATGTTGTATGGETATG
GCTCTTTAATTTCTC TGT TG TTTTAGGTCCTTTTTAATGTCAGATAAGTTARAACTCGGTGATGTT
ATCATGTCTTATTCAAGCAATGEAATTTATATATTTTACATC

SEQ ID NO 19: secuencia de proteina deducida de AY033440 de ciclina D3 de Helianthus annus

MAILSRYSSSNTLFCIEEQVHEDEDELTHODSSATHPLDLODLCWEHEELVSLEFTEEEEQQEQT
PWPSSCTLSFREEAVDWILEVEGCHGFTPLTAILAINYLDRFLSSLHFQRKANTPWMIHLVAVTC
LSLAAKIQETHVPLLLDLOLEESKFLFEAFNIQKTELLVMS TLEWRMMLVTPISFLDHIVERIAG
LSNHLHWDFFERKCEAMILYLVADSRFVC YK PSVLATATML.CVVEEIDPTNSIGYRESQLLDLLET
TEDHINECYELVMDLSYDNHNEGERDENERTIYEVSPAGF IGFMCHESSNDS |

SEQ ID NO 20: secuencia de ADN AY063461 de ciclina D3 (CycD3;1) de Helianthus tuberosus

TTEAACCTTCATTTCTTTTC TTTTCTTC T T TC TAATCACCARCCCCAATGECCATTTTATCACC
ATATTCATCTICTTTCT TAGACACACTCTTTTGCAATGAACRACAAGATCATGAATATCATGAR
TATGAGTATGAAGATGAATTTACACAARACCACCCTCACAGATTCATCTGATCTCCATC TTCCCC
CCCTEGACCARCTAGATTTGTCATGEGAACATGAAGAGCTTGTGTCCTTGTTCACAAARGAACH
AGAGCAGCRARARCARACCCCTTGTACTCTCTCTTTTEECAAARCTAGTCCCTCAGTTTTTGCT
GUTCETAARAGACGGCTGTAGATTGGATCCTTAAGETCAAALAGTTGTTATGEGATTCACACCTCTTA
CAGCCATTTTAGCCATCAATTATCTTGATAGETTTCTTTCTAGCCTCCATTTTCAAGARAGATAR
ACCTTGGATGATTCARCTTGTTEGCTETTAGTTGTCTCTCTTTAGC TGCTARAGTTCGAAGARACT
CARGTGCCACTCTTACTAGATCTTCAAGTAGAGGACACTAAGTACTTGTTTGAGECTARARLCE
TACARARAATGEAGCT T TGETCATGTCAACTTTGARATGCAGGATGAACCCAGTGACACCAAT
CTCATTTCTTGATCACATTGTARGAAGCGCTTGGATTAACTGATCATGTTCATTGECGATTTTTTC
AAGAAATGTGAAGCTATGATCCTTTIGTTTAGT TTCAGATTCAAGATTCGTGTGTTATAAACCAT
CCETOTTEECCACAGCTACAATGCTTCACGT TGTAGATGARATTGATCCTCCCAATTGTATTGA
CTACAALAGTCAACTTCTGGATCTTCTCAAARACCACTAAGGACGACATARACCGAGTGTTACGAG
CTCATTGTCGAGC TAGC T TACGATCATCACAACAAACGAA M ACATGATGCARACGAGACRACAR
CCAATCCGETTAGTCCAGC TGECETGATUCATT TCACTTGTGATGAAAGTTCAAATGAGTCATG
QGAACTTAATGCTCATCATTTCCGCGAGCCTTCATTCAACARAAACAAGALTGEATTCAACAATT
CeEETTCEEETTTEETTCACTTATAAGC TTTAATCGAGGCTAGTTGTAALCATGTAATCCGCAT
CCACCCTATTAATCCTACGETCCACTACTACATATAATCEGCC TATAARAATTATAGETTARGAT
GACCAGTCGTAGGCCTCCAGATGTCCTTATGETTGETCAATT IO TC TATSETTTTAGETCGTTT
TTAATGTGAGATARATTAAATTCGETATGTTAAGTCTTTATCAAGCAATEGACGTTATATTTAT
TETTTGATATTGAGERATTARATTCCATGGCGAAAMRAMADDANAAARR RN ADARR
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SEQ ID NO 21: secuencia de proteina deducida de AY063461 de ciclina D3 (CycD3;1) de Helianthus tuberosus

MATLEPYSSSFLDTLFCNEOODHEYHEYEVEDEFTOTTL TDSSDLEL PELDOLDLSWEHEELYS
LFTEEQEQQEQTPCTLSFGE TS PSVFAARKEAVDWILKVKSCYCGFTPLTATLATNYLDRFLSSL
HFQEDKPWMIQLVAVSCLSLAAKVEETQVPLLLDLOVEDTEY LFEAKNI QKMELLVMSTLEKWRM
NEVTPISFLDHIVRRLGLTDHVHWDFFEKKCEAMI LOLVSDSREFVCYK PSVLATATMLEVVDEID
EPNCIDYESQLLDLLETTEDDINECY ELIVELAY DHENKREHDANET TTHEVSPAGVIDFTCDE
SSNESWELNAHEFREPSFEKTRMDSTIRVEVWFTYKL

SEQ ID NO 22: secuencia de ADN de AF519810.1 de ciclina D3.1 de Lagenaria sicesaria

AAGRGCACRAGAAMGCTCATCCTTAACTGCTTTCTTCACAGGGCTGETTEGCTTCTGTCEGACGGE
GATTCGEETETGAGCTTTTTATTTTTCTCCETETCTCGTACCCCCTCGEGAGGGTTAGTCCTATG
AGCTCCCGETETCCTCGCTECTCAATTCAGCTTTGAGGTCCTCTCCTTCTTTTCCACTCTGAAT
ARGATAGAGGARAAGAGAGARACCCCAGCTTACAGCCATGEETGAGEATTEGEGTCTTCTTOGCCA
T I TCCTC TG T T TT T TCCATTTCC T TCTC TCARGC TC TACAATGAACCARAATCACAGCCTCT
TTCTTCTCASAAGAASATEGCTACCACCGTATECGCTTGATTC TCTTTATTGTTCAGAAGACCAC
TGEGAGAACGACCACCGAAGAAGAAGARRCGECTTTTCATCAGCAACCTTATTCTAATTTAACAR
CCGAATCAAGTTCTCCGATTC TGECAGTGGCAGAGCAGGATCTGTTTTGOGARALCGATGARTT
AATTTCTCTETTCTCAAGRGAGAAGCCTALTGAACTGTTTAARACCATTCAGATTGACCCTTCT
CTTIGCTECCECCCEACGAAGCGCCGTCEEETEEATGCTGAAGGTTAATGCCCATTATTCTTTCT
CTECTCTCACTGCGETTCTCGCCGTCGATTATTTEGATCGETTTCTGTCCTGTTTTCATTTTCA
ARGRAGACARGCCATGGATGTCTCAGCTTGUTGCTETTGCTTGTATCTCTC TTGCTGUCAARGTA
GAGGAGACCCARGTCCCTCTTTTATTGGACCTACAAGTGGAAGACAGTAGATATCTATTTGAAG
CoARAGACAATTARGAAAATGCAGC TTCTTETCCTCTCTACGCTTCAATEGECEGEGATGAATCCTGT
TACCCCATTTTCTTTTETEEATTATATCTCAAGGAGGCTTGEATTCAAGGAACATATC TGCTGE
GARAATTCTTTGECAGTETGAGCGAACTATTC TCTCTGTTATTTTAGAGTCAGATTTTATETCOT
TTCTTCCTTCTETAATGEGCCACCECTACALTGCTGCACGTTTTCAAAGCTATGGAAGRACCCAL
CCTCAGCGTTEGRAATACGATTCCCAGCTTCTTAACATCCTCGEARTCGACAAGCGGEAATGTGGAA
GAATGCTGTAAGCTGATCTCAAATGCATCAAGAAGARRCGECARCCAATTCARGARACGTAAAR
TTGEEETCEATTCCGEETAGCCOCGAACGECGTGATEGACCTETCATTCAGCTCCGATAGC TCGAR
CEACTCOTGETCAGTGECCTCGTCAGTTTCATCTTCGCCAGAGCCATTARCGAAGARGAACAGE
GOCAATGEATCAATGTCTGGAGATTGCGAALCATTCAGARCCCTCTCTTAATTAACTTCCCTTT
CT T T T I T CC TG TAA T OO TG TAT G T TGAATAAGAATTAGRATCAATC TTTTTATTTATCGA
ATTCTECGAGTTRAATTGCCTTACCATCTCTGCAGTTARGACCCAATCGATOGOCAATCGCGAAS
TTTAARACGCAGAGATAGGCTGEGCATTTTATCCCEATGCAARAGCGACATTCGAACGTATAACAATGA
AGAGTASTTTAACGTTGTTTAAAAAGAAARA

5 SEQ ID NO 23: secuencia de proteina deducida de AF519810.1 de ciclina D3.1 de Lagenaria sicesaria

MVERYALDSLYC SEDHWENDDEEEERGFHEQFY SNLTTESSSEILAVAEQDLFWENDELISLFS
FEEPNELFETIQIDESLAAARR SAVEWMLEVNAHY SFSALTAVLAVDY LDRFLSCFHFQRDK P
MSOLAAVACTSLAAKVEETOVEFLLLDLOVEDSEYLFEAK T ITFEMEL LV LS TLOWREMNPVTPFSF
VDY ISRRLGFEKEHICWEILWOCERTILSVILESDFMSFLPSVHATATHMLHVFEAMEEPTLSVEY
DEQLLNTI LG IDEGHNVEECCELI ENASRRENGNOFEEREIGS I PGSFNGVMDVSFSEDSSNDEWS YW
ASSVSSSPEPLTEENRANGSMSGDCETFRTLS
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SEQ ID NO 24: secuencia de ADN de AF519811 de ciclina D3.2 de Lagenaria sicesaria

TGEECACACGARATTTCTTCGACTAGTAAGCACCAARRAGCTCCATARARACGAGARAAARA R ARGGEEE
GAAATEGEETTTCTCTTCCTCTCCCTATAATGACTCCGCAATACTCAATCCTCTTCTTCCAAGA
AGRAGAAGATGAAGAAGATGGCTTTGCACTCAANTARACACAGAACCCARCGCCTCCATAACTC
TCTCTTCTTCTTCGACTTCCTCCACTGCACTGARCAACARCACCTTCAARCAGAGCATCCCATT
TTCCTTAACAATGEGGGCACCARCGACTTCCCTCTTTTCCAACAAACARCCACCCATTTCCTTG
TTTACGARGACGAGGAGCTCAATCATTTGTTGTCCARAGRAAAGGACCARAATCTCCARACCGE
TECTETTTTGAAAACCTTGETTCARACACATAATGCTCTATCTCTCEGCTAGAACAGAGGCCATC
GACTEETTGCTTAAAGTTAATCCCTTTTATGETTTCTCCTC TCTCACACCTCTCT TAGCCATTA
ATTACCTCGATAGAATCCTCTCTEGECCCTATTTTCARRGAGATARGCCATEEGATGCTTCAGCT
TECTECTETARCTTGCATCTCTTTAGCTGCTAARGTCGRAGAAATTCGTGTCCCTCTTCTTCTA
GACCTCCAGGTCGAACGATTCARAGTACATTTTTGAAGCGAALNCGATACAGACGGATEGGACGCTTT
TAGTGCTTACTGCTCTCCAATGGARGATECACCCAGTCGLCCCTGTTTCGTTTCTTGGCATTAT
CACARARGGACTTGGAATGAAGAATCAGTACATTCARAGAGAGTTTCTTAGACGC TEGTGAGCGET
ATTCTTCTCTCTCTCGTCTCTGATTCGAGATCGETGEEGATTCTTCCTTC TATARTGGCGETAT
CAGCAATGETGAGCCTTGTTEAAGACGATGECAARCTETAACCCATTGEAGGAGTTTCAGGATCA
GCTTCTTAATGCCCTCAARATAAATARGGGCAGAGTCRAGGAGTEGTTGTAARGTEGATAATGEAG
GCARRRARTAARAGGATCAGEGARGAGGALAGCATGTECAGGACGARGCAGAAGCAGRAGCAGART
CAGAATCATCAGAAGCAGAARCAGRGCGAGAAGCAGAAGCAGAAGCAGGEAGCCCARAATGEAGT
AATGGAGGCTAATTTCAGCTATCGARAGCTCCAACGATTCETGEGAAATGEEEACGATTETAETCA
GAATACACACATTTTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCCAARAGAATCAGRACCCACTCCATGRAA
TTATTTEAATAATGARTTGALCCARATTTGCAGAGATTCAATATCCATTACATTAGCCTTCCCC
TETTCTGARATGECACATTGECARRACACACARARACCAGAGACARAL R ACTEEGEARARACAGE
GAAGTAATGATGACGATGATGATGAGAGAGGTTGTTCTTCTCTTTCTTTATAGCTCATTAATTA
TGTTGTATATGATGARATTGATGAGTATTTGCTTCTATTAATATTGCTCTCTTCTTCATTTCRAA
BAARARRALARMGTTGACCACGCGTGGCC

SEQ ID NO 25: secuencia de proteina deducida de AF519811 de ciclina D3.2 de Lagenaria sicesaria

MEEMALHSNEHRTQRLENSLFFFDFLHCTEQQHLOTEHP TFLNNGGTNDF PLFQOTTTHFLVYE
DEELNHLLSKERDONLOTGAVLETLVOTDNALSLARTEAIDWLLEVNAFYGFSSLTALLAINY L
DRILSGPYFORDEPWMLOLAAVTCISLARKVEEIRVPLLLDLOVEDSEY IFEAKTIQRMELLVL
TALOWEMHPVAPVSFLGT ITHGLGMENOY IQREFLRRCERILLSLVSDSRSVGILESTMAVSAM
VEVVEEMCGNCNPLEEFQDOLINALKINKGRVKECCKVIMEAK TKGECERKHVEEEAEAEAESES
SEAETEGEAEAEAGSPNGVMEANFSCESSNDSWEMGTIVSEYTHFSSSSSSS5KRIRPTR

5 SEQ ID NO 26: mARN de Lycopersicon esculentum para secuencia de ADN de AJ002588 de ciclina tipo D

CICCTTTTGGECTCTTCCTATTCCCTCTCTCTCTTCCCCT T TTTTC TG TCCTTTAGAGAGAGARR,
ARRALTCCATARGCCARGCAGCAGATATGTTACTGGETCCARAGATTGAGTTTTGECTTACCTTA
AAGATAATGAGTAGAGCCTTCATTGTCTTCTTCCCTC TAGAAGAAGCGAGRAGATGGTTTTCCCT
TTAGATTCCCAGCTCCARAATCCTATTTCTGCTCTTCTTGATGGCCTTTACTGTGAGGAMGATC
GATTCTTGGATGATGATTTAGEGEGAATGETCTAGTTTAGATGTCGGAARATGAARATGTTARARR
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GACTCTGCCTTTATTAGRATGTGACATCTTTTGEEAACATGATGACC TTGCCACACTTTTATCT
ARGGAARATGAGTTTCATTTGGGTTTTCAATCTTTAATCTCAGATGEETCTTTAATGGGEGECTA
GAARAGAGGCTTTGEATTGRATGTTGAGEETCATTGC TTACTATGETTTTACTGCTACCACTGC
TETTTTAGCTGTGARCTATTT TGATAGG TT TG TG TC TECATGSTGCTTTCAGARAGATAAGCCT
TGEATGAGTCAGCTTGCTECTGTTGCOCTETCTTTCCATTGC TGO TARAGTGEAGGAGACCCALG
T CCCT T T T T TACGACC TACAAGTTEC TEATTC TAGATTTE TG TTTCACGGCAARGACTATACA
GAGAATGGAACTCTTGG TGO T T TCTACTCTTAAGTGEAAALATEAATCTGETGACACCATTATCT
TTCATTGATCATATTATGAGGAGATTTGEATTCATGAGCAACCTGCATATGEATTTTCTTARAGA
AGTGTGAACGCCTCATTCTTGATATCATCACTGATTCTAGGC TCTTGCATTATCCTCCATCTGT
TATTGECAACTGCATCGATGTTTTATCTGATCARTGACATTGAGCCTACCAARTGCTATGGAATAC
CARARATCAGCTCATGAGTGTTCTTARAGTCAGAAAGGACATCTTTGAGGARTGCCATGATCTTA
TTCTTGAGCTAATEEACACTGCCTGTTACAAGCTCTGCCARAGCCTCARGCGCARACATCATTC
AGTACCTGGTAGTCCARGTGETGTTATTGATGCATATTTTAGTAGTGAGAGCTCGAATGAATCA
TEETCAGTAGCATCTTCGATTTCATCCTCACCTGACGCCTCAGTATARCAGARMACARAACTCAAG
ATCAGCGAATGACACTAGCTCCACTGGETAGTAATCTTCACTGATCGATATC TTGTTCTCTAGA
TTACCTAGTATTTCGECAATGETTTACTCTCTTTTT TGETATGTTCTC TTAAARATEGCAATTGED
ACAATGCTCTGATGCTCCATTTAAGTTTTACTGGACTTAATTTGTCCGATCGATCGTC TAGACTA
TGTEAACATCARACTCCACCCCOCCTCCTTCATTGGACATEGEGATTGETGEGACTTTTCCCTTGAGT
TGAATCAATGCTGCTGAATTATGTTGAAARAANARAARARARARARA

SEQ ID NO 27: mARN de Lycopersicon esculentum para secuencia de proteina deducida de AJ002588 de ciclina
tipo D

MVFPLDSQLONPISALLDGLY CEEDRF LDDDLGEWS SLDVGHNENVERTLPLLECDMFWEHDEL A
TLLEKENEFHLGFOSLISDES LMGARKEAL DWMLEV IAYYGFTATTAVLAVNYFDRFVSGWIFD
KDEPWMEQLAAVACL S TARKVEETOVPLLLDLOVADSRFVFEAKTIQRMELLVL STLEWEMNLY
TPLEFIDHIMRRFGFMSNLHMDFLEKCERLILDIITDSELLHYPPESVIATASMFYVINDIEPSH
AMEYONQLMSVLEVREDIFEECHDL ILELMDTACYELCQSLERKHESVPGESPSGVIDAYFSSES
SNESWSVASSISSESPEPQYERNKETODORMTLA PLGSNLH

SEQ ID NO 28: mARN de Lycopersicon esculentum para secuencia de ADN de AJ002589 de ciclina tipo D

ACAGACGATATTAGRAGGEGARAAALATGECAATAGAGAATARTGATCAATCTTTTTTTTTAGAT
GIGCTTTACTGTCARGARGARAGARGARAAARTGEEETEGATTTCGTTAGAGGATGAAGARGGEGTTA
TTATTARCCCATTGTTGTTATCTTCCGAAGGAACAACAAARRCTARTTCTTTATTATTATTACC
TCTGCTTCTGTTCGAACARAGATTTGTTTTGEEAAGATGARCGAGCTTCTTTCACTTTTCGTTARA
GAARRAGAAARCTCGTTET TG TTTICGAAAGT T T TEECAGTGACCCTTTTCTCTETTCAGCTCETG
TTEATGT TG T TGAATGGATTC TTAAAGTCAATGCTCATTATGATTTCTCAGCATTGACTGCCAT
TTTAGCCATTARTTATC TTCACAGOTTTCTTTCTAGCCTTCAATTTCAGARAGATARGCCATGE
ATGACTCAACTTCC TG T TCACT TG TC T T T T TAGC GO TARACS TTEARGAAACTCARGTTC
CCCTTCTTCTTGACTTCCAAGTGEAGGATGCARAATATGTGTTTGAGGCALAGACTATACAAAG
AATGGAGCTTCTGGTACTSTCATCACTGAAATGGAGGATGAATCCAGTGACCCCACTTTCATTT
CTTGATCATATTATAAGRAAGECTTEGECTAAAGARCAATGTTCATTGGGAATTTCTCAGARGAT
GTEAAAGTCTTCT T CTATC T TCATGATTGAT TETAGATTTETACGTTATATSCCTTC TETATT
GECTACTGCAATTATGCTTCATETTATTCATCAARTTGAGCCTTGTALTGC TATTGACTATCAR
AATCAACTTCTTEGEETTCTCAARATTAGCAAGGAGAATCTCAATAATTGC TATGARCTCATAT
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COGARGTGTCATCAARGCCTATTACATCACACARACGCAAATATCGATGARARTCCCAGTAGTCC
ARGTGGTETAATAGATCCAATTTACACTTCAGARAGTTCARATGATTCATGGGATTTAGATTTG
CCTTCETTCAAGRARMAGCARAGTTCARAGARCAGCARATGARRRTETCATCATCATTGAGCAGAG
TTTTTETEEAAGCTGTTEETAGTCCTCATTAAAATGTCTCTTTTARATATTTTAATTACATATT
CAAGAAGTATTTTGCTGTTATETGTTAGC TG TGE T TETTGCCAGRGARGAGAAGATGAGTGGCT
TTATTTTTTECACGAGTETAGTCTACTACTACTACTGTGARGCCAGAGAGAGARAGAGARALGR
CAGRATATGTECAATCTTTGTTTTTCTCTCTATTTATTICAATTTTCTCTCTCAAGTCACTTTC
ATGCATGCATACTTTTGATGGACTACTCTATTTATATTGCCTTTACTTATTAGTACTTAATATA
TATATATATATATATATATATATATAAATCATATARRARARAAARRARDARD

SEQ ID NO 29: mARN de Lycopersicon esculentum para secuencia de proteina deducida de AJ002589 de ciclina
tipo D

MAILENNDOSFFLDVLY CEEEEERWGDLLEDEEGYV I INPLL LS SEGTTHKTHNSLLLLPLLLLEQDL
FWEDEELLSLFVEEKETRCCFESFGSDPFLCSARVDVVEWI LKVNAHNYDFSALTAILATNYLDR
FLSSLOFQKDKEWMTQLAAVTCLSLAAKVEETQVPLLLDFQVEDAKYVFEAKTIQRMELLVLSS
LEWRMNPVTPLSFLDHI IRRLGLKNNVHWEF LRRCESLLLSVMIDCRFVRYMPSVLATA TMLHV
IHQIEPCNAIDYONOLLGVLKISKENVNNCYELISEVSSKPITSHEKRKYDENPSSPSGVIDPIY
TSESSNDSWDLDLPSFKKSKVQEQUMKMS SSLERVFVEAVGSPH

SEQ ID NO 30: mARN de Lycopersicon esculentum para secuencia de ADN de AJ002590 de ciclina tipo D

ACAAACCTTATTTTICTTTTTC T T T TT T TARATTCAGTTTCTTGAATTAGTATGARGTARATGA
ARACACAACTALARCTTCTTCTTCTCAGARGAAGATAATGTCTCACCATTATCARAGARCAAGRAC
AACTAGAAGCACARRACATTCCATTTTTATTAGATTCACTT TACTGTCGAAGARAATAATATACT
CACTGAAGTATCAATAGAGACAGAGAGTTTTTCTTCACATGATTTGTTATGGEAAGAAGAAGAR
CTTACCTCTCTGTTTTCTAAAGARAACAGAGTATGAAATAAGCTACAATGTGTTAGARAAAALCC
AGTCTTTTATT TCATCAAGRAGAGAATCAGTTGAATGEATACTCARAACAACTOCTTATTACTC
TTTTTCTECTCAAACTGEATTTC T TGCACTTAA T TACTTTGATAGATTTC TG TTATTTAGTTTT
AATCAGTCTCTGAATCATAAGCCATGGATGAATCAACTTGTTGCTGTTACTTGTCTTTCATTAG
CTECTAARGTTGAAGARAACTGATGTTCCTCTGC TTCTTGACCTTCARG TTGAGGAATCAGGATT
TTTGTTTGAATCTARAACAATACAGAGAATCGCAGATGTTGATTCTETCTACACTTARATGGAAG
ATGAATCCAGTAACCCCATT T TCATTTCTTGATTTTATAACTAGAAGACTTGGATTGAAGCACT
GTCTATCTTTEGAATTTC TCAGGAGATETCAGAAAGTGCTTCTTTACACARTTACTGATGATAG
ATTCATTGGTTACCTTCCTTCTGCAATEGCATC TGCCACAATGTTGCATGTTCTTGATAGECTT
ARGCCTTGCATTGEAGAAA ARG TACCAAGATCAACTTTTEEGCATTC TTECAATTOTCARAGGAGA
AGGETGEGAAGGATGTTACAGEC TAATACAAGALGTGECTTGCAACATTGACTTTGGTTCAAATAR
GAGAAAGTTIGGEGACATTACCAGGGAGTCCAACAGEGEETTATGGATATGTCATTTAGC TCAGAT
TACTCCAATGACTCATGETCAGTGECTACATCAGTTACTTCATCACCTGAGCCATTGTCCAAGA
AGATTAGGGAGTCARATGARATGACTAATTAAATGTCTTTTARATATTTCCTTATTAGTAGACTA
GTTATTATTGTTATTATTAGATATGTATAATGTCCAATAACAGTGATCCACTTGTCTCTTAGTT
TARGTATTAGTAATTAATTAAGTTCTTGTTTATTCACATGTTAATTTTGCTTACATGTAARAALT
TCAAACCOCCTTTTGACARTTATCACAGCTAGCTAGCTAATGGACCATTTETTTAATGCTGTAC
TETCTATAGTGEGECTATGAGATTTTGTACTAGTTARAAGATGETTTAGCACTTTATTCCARGS
AAATAAAAACTTGCATCARAAACAARARARALAARAREAAN
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SEQ ID NO 31: mARN de Lycopersicon esculentum para secuencia de proteina deducida de AJ002590 de ciclina
tipo D

MSHHYOEQEQLEAQKI PFLLDSLYCEENNILTEVSIETESFSSHDLLWEEEELTSLFSKETEYE
ISYNVLEKNQOSFISSRRESVEWILKTTAYYSFSAQTGFLAVNYFDREFLLFSFNQS LINHKPWMNQ
LYVAVTCLSLAAKVEETDVPLLLDLOVEESGFLFESKETIQRMEML ILSTLEWFM PV TFFSFLDF
ITRRELGLEHCLSLEFLERCEEVLLY TITDDRFIGYLPSAMASATMLHVLDRLKPC IGEKYQDOL
LEILGIVEEKVEGCYRLIQEVACNIDFGSNKREFGTLRPGSPTEGVMDMSFSSDY SNDSWSVATSY
TSSPEPLEFEIRESHNE

SEQ ID NO 32: secuencia de ADN X88864.1 de ciclina de Medicago sativa

GAATTCGGCACGAGCTOTTCTGCTACGACTACCTCTCCCTATACTCTCTACTCTTTCTAGTTCT
ACTACTTTTCTTICTTTCTCTGTTCTCTCTCTCTTCTTCATTTCTTCACATTTTCACACACACK
GAGARGACAGAACAAAGAGGAAAMGAGAGAGCCATGEGATETEGAGACTCTTCAGTACTETTTCCT
TCTTTTTATAATGAACARAGGACCACACACCCTCTTCTTCACTGAAGARAGATGGCTATCCATCA
TCATCATCACAATCACCAACARCTTCARCARCACACTTCTTCTCTTTTTGATGCACTTTACTGT
GATGAAGAAGAARRATGEGAAGATCGATCGATCGARGGACGAACGTTGTAGATGAACGGAGCACARAGTG
ATGTCACAACAACARRACTATGATATATTGGACTCTACTTCCCTTTTACCTCTGCTTTTGTTAGA
ACAGARACTTGTTCAATGAAGATGAAGAACTCAACACTCTTTTCTCCARAGAGATAACTCAACAR
GAAACATATTACGAGEATCTGAARAATGTGATCARCTTTGACTCACTCTCTCAACCACGTCGTG
AAGCTGTTGAATGGATGCTTARAAGTCAATGCTCATTATGETTTCTCTCCTCTCACTGCAACACT
TGCTETTAACTATCTTGATAGGTTTCTTTTARGCTTCCATTTCCAARAAAGAGAARCCATGGATG
ATTCAGCTTGTTGCTETTACTTGCATC TCTTTAGC TGCTARRGTTEARGAARCTCARGTTCCTC
TTCTCTTAGACCTTCAAGTGCAAGATACTAAATATCTGTTTEAGGCARAGACTATTCAGAGAAT
GGAGCTATTGATTCTCTCAACACTGARATGGAAGATCCATCCAGTCACAACACACTCTTTTCTA
GATCACATTATAAGAAGCGCTTEGATTGAARACTAATCTTCATTGGCGAGTTTCTTAGECGLTETE
AGRATCTTCTTCTATCTGTACTT TTAGATTCAAGATTTGTTGETTGTGTTCCTTCTETGTTEGEE
CACTGCTACAATGTTGCATGTTATAGACCAGATTGAACAGAGTGATGATAATGETEGTEEGATTAC
AARRATCAGCTTCTTAATGTTCTCAARATCACCAAGGAGARAACGTTCGATGAATGTTATARTGCGA
TTCTTCATCTTACARATGCAAATAATTATGETCATARACGARARATATGAAGAAATCCCTGGTAG
TCCAAGTGGECETAATTGATCC TG TTTTTAGTTCTGATGEGTTCTAACGATTCGTGGACAGTGGGA
GCATCATCATATTCAACCTCAGAGCCTETGTTTAAGAAGACCARGAATCAAGGEACARARTATCER
ATTTCETCACCGATTAACAGGGTCATTGTCCEAATTCTTGCCACTGCAACCTCTCOTTAARAACCC

TCTATCCGTTTTCTGTCCTTTTTATTTARARAAARAATAACCATATAAAARATTACCCCCARARAR
AARGATCTATATTTATTTACTATGETTATGTTCATGTTGC TACTAAACTCTAGTTAGTTTAGTA
GTCTTTCTTTCTATCTCTTCATTTCCAACAATATCCCAAATTCATTTACATGAATCTCTTCGALG

AGCCAGTGECARGATGATGATAGAGGATTARAAGGAATGETTAATTTC TGATGAGTTARRAAGGA
AAGGACARAGTTGECAATGAAGATTTTTATTACTATGAGCAGRAAAMGAMCCCTATGATATCTGT
TTCATTTCARGGCACTGTTTTTTTATTTTATTCAATGETTCTCTTCTAGACCATACCCAATTTG

GACATATTTATATCATATTTCTATAATALATTGEEAATAATTTTTGGTCCARRARARAARRARNPR

ARRAR
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SEQ ID NO 33: secuencia de proteina deducida X88864.1 de ciclina de Medicago sativa

MATHEHHHNHOQLOQHTSSLFDALYCDEEEKWEDDDEGEVVDEGAQSDVTTTNYDILDSTSLLP
LLLLEQNLFNEDEELNTLFSKEITQQETYYEDLKNVINFDSLSQPRREAVEWMLKVNAHYGF SA
LTATLAVNYLDRFLLSFHFQKEKPWMIQLVAVTCISLARKVEETQVPLLLDLOVQDTKYVFEAK
TIQRMELLILSTLEWKMHPVTTHSFLDHI IRRLGLKTHLHWEF LRRCENLLLSVLLDSRFVGCV
PSVLATATMLHVIDOIEQSDDNGVDYKNQLLNVLEI SKEKVDECYNATLHLTNANNYGHKRKYE
EIPGSPSGVIDAVFSSDGSNDSWIVGASSY STSEPVFRKTKNQGONMNLSP INRVIVGILATAT
SP

SEQ ID NO 34: secuencia de ADN AJ011893.1 de ciclina D3.1 (CycD3.1) de Nicotiana tabacum

AAACGAGTCTCTGTGTACTCCTCCTCCTATAGCTTTTCTCTCTTCTTCTCTTCACACCTCCCAC
ARCACACARMTCAGRCARMATAGAGAGGARMATGAGTATGETGARRARGCTTTGTTTTGTATRAAT
GAGAAARAGAGATTTATATACATCTCTTCTTCTACTTCCTTCTTACTAGAAGATEECAATAGAR
CACAATGAGCAACARGAACTATCTCAATCTTTTCTTTTAGATGCTCTTTACTGTGAAGRAGARG
AAGRRARAATEGEECAGATTTAGTAGATGATGAGACTATTATTACACCACTCTCTTCAGAAGTAAC
AnCAnCRACANCARCAACARCARMGCCTAATTCTTTATTACCTTTGCTTTTGTTGGAACARGAT
TTATTTTGGEAACGATGALGAGCTTCTTTCACTTTTCTC TARAGAR AR AGAMACCCATTETTGET
TTAARCAGTTTTCAAGATGACTCTTTACTCTETTCTECCCCETEGTTGATTCTETGGAATGEATTTT
AARAGTGAATGETTATTATGETTTCTCTGCTTTGACTGCCETTTTAGCCATAAATTACTTTGAC
AGETTTCTEACTAGTCTTCATTATCAGARRGATAAACCTTGGATGATTCAACTTGCTGCTETTA
CTTETCTTTCTTTAGCTGCTAAAGTTGAAGAARCTCARGTTCCTCTTCTTTTAGATTTTCAAGT
GGAGGATGCTAARATATGTGTTTCAGGCAAAARCTATTCARAAGAATCCAGCTTTTAGTGTTGTCT
TCACTARAATGGAGEGATGAATCCAGTGACCCCACTTTCATTTCTTGATCATATTATAAGEAGGC
TTGEEECTARGARARTAATATTCACTGEGAATTTCTTAGRAGATETGAAARTCTCCTCCTCTCTAT
TATEGCTGATTGTAGATTCOTACGTTATATGCCGTCTGTATTEECCACTECAATTATGCTTCAC
GTTATTCATCAAGTTGAGCCTTGTAATTCTGTTGACTACCARARATCAACTTCTTGEEETTCTCA
AAATTAACAAGGAGAAAGTGAATAATTGCTTTGAACTCATATCAGAAGTETGTTCTAASCCCAT
TTCACACARACGCARATATGAGAATCCTAGTCATAGCCCARGTGEGTGTAATTGATCCAATTTAC
AGTTCAGARAGTTCAAATCATTCATGEEATTTGEACTCAACATC TTCATATTTTCCTETTTTCA
AGRAARGCAGAGTACAAGAACAGCARATCGAAATTGECATCTTCARTTAGCAGAGTTTTTGTGGA
AGCTGTTGGTAGTCCTCATTAARATCAATCACCTGATTTATCTCTTTTCTTTCTTATTACCAAC
TATGETGETAATAATATTTATTGATATTCAGAAGTATTTACCTTTAATGTCATTTTCAARRNTT
ACATGAAAATGGAALAARACAARACGARGAGCTTAGCTEETGETTGCAGTTGECAGAGARGAGGA
CTGECTTTTTT T TGCAGGAGTGTAGTCTACTACTACTGGAARAGCAGAGATAGAGAGAGGAGARA
AGARCAGAABRATCTECACTATTTGTTTTTTCTCTATTCATATCAATTOTCTCTTAGGTCCTTTTC
ATGCATGCATACTTTTGATGEGACATATTTTATATATTTACTATAATCATARAATTCTTGAATA AR
EEEEEEEEE LR EY.
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SEQ ID NO 35: secuencia de proteina deducida de AJ011893.1 de ciclina D3.1 (CycD3.1) de Nicotiana tabacum

MATEHNEQQELSQSFLLDALYCEEEEEFWGDLVDDETIITPLESEVTTTTTT T TKPNSLLPLLL
LEQDLFWEDEELLSLFSKEEETHCWFNSFODDSLLCSARVDSVEWILEVNGY YGFSALTAVLAL
NYFDRFLTSLEYQKDEPWMIQLAAVTCLSLARKVEETOVELLLDFOVEDAKYVFEAKTIQRMEL
LVLSSLEWEMNPVTPLSFLDHI IRRLGLENNIHWEFLRRCENLLLS IMADCRFVRYMPSVLATA
IMLHVIHEQVEPCHSVDY QNOLLGVLEINKEKVNNCFELISEVCSKPISHERKYENPSHSPSGVI
DPIYSSESSHNDSWDLESTSSYFPVFEESRVOEQOMKLASSISRVFVEAVGSPH

SEQ ID NO 36: secuencia de ADN AJ011894.1 de ciclina D3.2 (CycD3.2) de Nicotiana tabacum

CACCTTTACTCTCTTCTCOTTTTTEGGCTCTTCCCATTC TCTCCTTCTCT T TCTTTATTTTCTGT
COTGTAGAGAGAGAGAGAMAGTATARGCAAAGCAGCAGATATGTTACTEGEEGTCCAAGATTGAGT
TTTGECTTACCTTCAAGATAATGACTAGACGCCTCCATTGTCTTCTTCCGTCARGAAGARGANGA
AGRAGATGGTTTTCCCTTTAGATACTCAGCTCCTARLTCCAATCTTTGATGTCCTTTACTETGA
GEAAGATCGATTCTTGGACGATGATGATTTAGGAGAATGETCTAGTACTTTAGAACAAGTAGGA
ARTARTGTGARRARGACTCTACCTTTATTAGAATGTGACATGTTTTEEGARAGATGACCAGCTTS
TCACTCTTTTAACTAAGGRAARAAGAGTCTCATTTGGETTTTGATTGTTTAATCTCAGATGGAGA
TEEETTTTTAGTGGAGGTTAGAARARAGAGGCATTGEATTGEATGTTGAGAGTCATTGCTCACTAT
GETTTCACTACTATGACTGC TG TTTTAGCTGTGRAATTATTTTGATAGGTTTGTATCTGGACTCT
GCTTTCAGAAAGATARGCCTTGGATCAGTCAACTTGCTGCTGTGECTTGTCTTTCTATTGCTGC
TARAGTECAAGAGACCCAAGTCCCCCTTCTC TTAGACC TCCAAGTEECTGATTCAAGATTTGTS
TTTGAGGCARAGAC TATTCAGAGARTGEGARCTCTTGETGCTCTCCACTCTTARCSTEGARAATGA
ATCCAGTGACACCACTATCTTTCATTGATCATATCATGAGGAGATTTCGGATTCATGACCAATCT
ACATTTGGATTTTCTTAGGAGATGTGAACCCCTCATTC TTESTATTATCACTGATTCTAGECTC
TTGCATTATCCTCCATCTGTTATTGCAACTGCAGTAGTETAT T TCGTEATCAATGAGATTGEAGT
CTTGCAATGCAATGGAATACCAGARTCAGC TCATGACTGTTCTTARAGTCAARCAGGATAGTTT
TEARGAATGCCATGATCTTATTCTAGAGCTAATGEGCACTTCTGGCTACAATATC TEGCCAARGT
CTCARGCGCAAACATCAATC TG TACCTGGCAGTCCAAGTEEAGTTATCGATGCATATTTTAGTT
GCGACAGCTCTAATGATTCGTEETCEGTAGCATCTTCAATTTCATCGTCACCAGAACCTCAGTA
TAAGAGGATCAARACTCAGGATCAGACAATGACACTEGCTCCACTGAGTTCTGTTTOTETCGTT
GTGEEECAGTAGTCC T CETTGATCAGTATCTC A TTO T O TAGAT TATC TAGTATTACGECTATGGET
TACTATATGATCTCTCTTTTTTGETATGTTCTCTTAAACTGCACSTTGCACAATCCTCTEATETT
CCATTAAARAAAARARADAARD

5 SEQ ID NO 37: secuencia de proteina deducida AJ011894.1 de ciclina D3.2 (CycD3.2) de Nicotiana tabacum

MVFPLDTQLLNPIFDVLYCEEDRFLDDDDLGEWS STLEQVGNNVEE TLELLECDMFWEDDQLVT
LLTEEKESHLGFDCLISDGDGFLVEVREEALDWMLEVIAHY GFTAMTAVLAVNY FDRFVSGLCF
QEDEPWMSQOLARVACLS IAAKVEETOVPLLLDLOVADSRFVFEARTIORMELLVLS TLEWEKMNE
VIPLSFIDHIMERFGFMTNLHLDFLRRCERLILGIITDSRLLHY PPSVIATAVVYFVINEIERPC
HAMEYONOLMTVLEVEQDSFEECHDLILELMGTSGYNICOSLERKHOSVEGSPSGVIDAYFSCD
SENDESWSVASSISSSPEPQYKRIKTODDTMTLAPLSSVSVVVGSSPR
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SEQ ID NO 38: secuencia de ADN ABO15222 NtcycD3-3 de Nicotiana tabacum

GCACGAGCTTCCTTCACACAACCAGATAGAGACAAGAACAGAGAGATTCATGGAAATGCCCANG
AAGAATCACTCTTTTGGTTTC T TG T T T TATATAATGAGAARGCAACACATT TTCTTCTTTTCTC
ARAGAAGATGGEAATACARCACAATCACGCATAATCAAGACCALACCCARTC TTTCC T T T TAGAT
GCTCTTTACTGTGAAGARGARAGATCGGARGARACAA T TEAAGATEACGATTTTAGAARAAGARG
CARRCACTACCACTTCCTC TG CCTTTACTAGAACAACGACTTCGTTTTECEEARAGATEAAGAGO TACT
CTCTCTTTTCACAARAGARARAGARACALTTTCCAACTTTEGARACTATTAA RACAGACCOTTTA
CTTTGTTTATCTCGTAAAGAAGC TETGAAATGGATTC TTARAGTALNTGCTCATTATEGATTCT
CARCATTCACTEGC TATTCT TGCTATTAATTACTTTGATAGETTTC TTTCAAGTC TTCATTTTCA
GARAGATARGCCTTGEATGATTCARCTTG TAGC TG T TAC TTGTCTTTCTTTGGC TGO TARAGTT
GRAGRAACTCAAGTTCCTCTTCTT T TGGACTTCCAAGTGRAGRATGCAARATATGTCTTTEAGS
CCAAARCTATTCAAAGARTCGAGCTTTTGETATTGTCCTCTT T AAAGTECAGGATGAATCOTET
ARCCCCACTTTCAT T TG T TGATCATATAATARGAAGAC T TGEGCTARRGAGCCATATACACTGS
GRATTTCTCAAGCAGTGTGAGAGARTTCTTC T TTTGETCATAGCTGATTETAGATTO T TAASTT
ATATGCCTTCTGTATTGGCTAC TGO TACTATGC TTCACGTTATTCATC ARG TTGAGCCTTETAR
TECTGCTGACTACCARAATC AACT TCTTGAGGTTCTCAACATTAGCAAGCAGAAGGTGAATGAT
TECTATGAACT TATAACAGAGETGTCTTACARC TOTATTTCACAC AAGCCGCAAGTATEAGAGTO
CAATARATAGCCCAAGTGCTGTTATTGATACATTTTACAGC TC TGALLACTCAAATGAATCATG
GGATTTGCAAACTTCTTCCTCTATTCCATCCACTTAT TCACCTCGTEGATCAATTTTTECCTTTS
TTTAAGARARGCAGAGTTCARAGAACAGCARATGAGATTGACATC TTTAAGCAGAGTTTTTETGE
ATTATGCTGTTGECAGCCC TG TAATATTATTGACAATGACAATETATTACTCOTTATTATGST
CCTTTTTECARATTC TACTTTGEAARCATGGARAATGARAMRGRGCEGATAGTTCGTCETAGTGSE
CTGCAGAGEGTTGE TG TTTGCAGCACAATGGGEEECT T AAGASAA MG AAGGATAGSTARATATT
CAATGTTCTACTGEGAGTAATCGT TAATTCAAGGARC AT P TAGTTAATTTTGAT T TARAGATOTC
TTTGGTTGETCCCCO

SEQ ID NO 39: secuencia de proteina deducida ABO15222 NtcycD3-3 de Nicotiana tabacum

MGIQHNEHNQDQTQOSFLLDALYCEEERWEETIEDEILEKEATLPLPL PLLEQDLFWEDEELLSL
FTKEKETISNFETIKTDPLLCLSRKEAVKWILKVNAHYGFSTFTAILAINYFORFLSSLHFQKD
KFPWMIQLVAVTCLSLAAKVEETQVPLLLDFQVEDAKYVFEAKT I ORMELLVLSSLEKWRMNEVTR
LSFVDHIIRRLGLESHIHWEFLKQCERILLLVIADCRFLSYMPSVLATATMLEVIHQOVEPCNAA
DY¥QNQLLEVLNI SKEKVNDCYELITEVSYNSISHERKYESPINSPSAVIDTFYSSENSNESWDL
QTS551PSTY SPROQFLPLFEKSRVOEQOMRLTSLERVFVDYAVGSER

5 SEQ ID NO 40: Oryza sativva (grupo japonica cultivar) cycD3 como secuencia de ADN AK103499

GTCTCTCTCCCTCCACCTCCGCTCC TACTC TECTEC TCCACCACGACCAARAGCCATGOCTATG
CTGCTECTECCECTCTCOTCCTC T TCCGCCAT TGO CGCCACCTEAGCTGAGC TCTTETACTOGC
TACGCTACTCARGATEGCTTTCGCCACGCTC TTTEGAC TCCCTCTACTGCCCCGAGGAGCACOTC
GACCTCTTCCATGACACCECCECCOACGACGACCTCCACCTCEACC T TCACCTECACCARCCCD
CACCGBCCGCCGCCGCTCCTCGACGACGACCTGCCTGOGCTETTCCACGOGOTCAGEEGEARGEA
GEACCCOCTECGCCCCGLOBCCEADGACGACGETACGECGRRETETC TECCCGEEARGOGENE
GTCGGETGEECGCTGCECECCETCGCBAGGCTCEGCTTCTCCGCECTCACGRCOECECTCACCE
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TCOCCTACCTCGACCECTGCTTCCTCEECGECECGUTCCEGCCTCEECGACCEGLCCCTEEATGGEE
GCGCCTCGCCECCETCGCCTECETCECECTCECCGCCAAGETGCAGGAGACGCGCGTECCCGTE
CTCOCTCGACCTCCAGCTCTECECCECCEARCCOGCCGACCCCAACGAGGCCTACGTGTTCGAGH
ACARGACGETECGCCECATEGAGCTGCTEETECTCTCGECECTCGEATEECGEATGCACCCCOGT
GACGCCCCTCTCCTACCTCCAACCCCTCCTCOGCACCGCCCACGCCGCECGCCTTCACCACTGE
GRCACCGCATTGCTCGCECTGATGCCCGATTGGAGETGECCTCGCCACCGLCCTTCGGLETEEE
CCECCEOGECETTECTCECGACGECCGRATEETECAGCCEUEGGUGECGEUGACGACGCCBAGCT
CCTAGCCCTCATCGATGCCCCCARGEATGAGATEGGCAGAGTECCCCAAGATCATCTCCGAGGAG
GOGGECGEOEGECGECEELEEEEEECATTETGATCGECGECEAARAATARAGOGCARGOGCGCEGECEGE
GECTETACTCEGUGCCGECEAGCCCOACCEELATGATCEECECATCGECCTGCTTCAGCTECGA
CAGCTCGTCCAGCAGCGTCGACTCECTETTCGCCGCCTTEEAGCCACCCGECCEECCGATCARG
CGAGGTGCCECCECCECCACCACCGOGEGATCCGCTTCCCGCCGACGAGGAGAGCCGCGACGCCT
GECOGCCGTACGCCGCATGAGGC TGO TCTGETCGETATCGGGAAGGEGAGRAGCTARAGCAAGT
CACTAATTAAGCTTAGGAGGAGGAGEGTTCAGTCCAAGAAARAGATGTTCCATTAACGCARTGE
AAGARTGCAGETECGAAGGEETAGETTCATTCATGTAGCCATTGATGETCTCTTGEAGCTCAGT
TCAGCCTCAACCTCAACCCACCATACCCATEGATGEACETGAGGAAGAAGCTETTTTGTCCTGT
CTGCTCACTCTGCTGGTACCACCACTGTTAGAACCATGCTTCACACTCTCTCTCTTGTTTCTCT
CTCTAGAGAGRAGAGACGAGACGTATAL ACGCACTAGGAGTATGAGGAGTGECAACAATGGCAATGG
CATCARATGCTCGCAATTGCCCACTTCCCATGAGCAGCTAGAGCTACARCAGCAGACCTGAGECT
ATTETGCTCACCTCTTCTTCTTCCACCATTARATGAARATGCATTACTACC

SEQ ID NO 41: Oryza sativa (grupo japonica cultivar) cycD3 como secuencia de proteina deducida AK103499

MAFATLFDSLY CFEEHLDLFHDTAADDDLHLDLHLHOPPFPEFPFLLDDDLPALFHALRGKEDPLE
PAADDDGYGGVSAREARVEWALRAVARLGF SALTARALAVAYLDRCFLGGALRLGDRPWMARLAA
VACVALAAKVEETRVPVLLDLOLCAAERADPNEAYVFEDKTVRRMELLVLSALGWEMHPVTPLS
YLOFLLGTAHAARLHACDTALLATMPDWEWPEHRPSAWARARALT,LATAGNCGGEEEDDAELLAT.T
DAPFDEMAECAETITISEEARAAARAGGTIVIGGENFREGAAGLYSAPASPEGVIGASACFESCDESES
SVDELFAALEPPGRPIEKRGAARATTADPLPADEESRDANPPYAR

SEQ ID NO 42: secuencia de ADN AB008188.1 de ciclina D de Pisum sativum

GTEGCEECCEGCTCTAGAACTAGTGEATCAGARCACARARRACARAAGACAARARMAARACGATGRATA
TEAARACTCTTEGAT TACTCTCCCCTTC T T ICTATAATGAACAAAGGACCACACAACCTCTTCTTC
ATTGAAGAMGATECCAATCCATCATCACCACCACCATCATCAACARCTACACCACKAACTCTCTT
CTTGATGCTCTTTACTGCGATGAAGARARRCTCGAAGAAGRACRAGAAGACGTTTCATOTCOARD
AARGTGATCTCACRACAARACAATGACAACAACATCCTAGACTCCACTTCCCTGTTCCCTCTTCT
TCTCCTGGAACAAAACCTCTTCTCTCARGATGAAGAACTCACCACACTTTTCTCCARAGARARRAR
ACCCAACAAGARACGTACTACGAGGATCTGARAAATGTCGTGGATTTTETTTCTCTCTCTCARD
CTCETCETEAAGCTGTTCAATGGATGCTTARAGTCARTGCTCATTACGCCTTTTCACCTCTCAC
TECARACACTCGCTEGTTACTTACTTTGATAGETTCCTTCTAACCTTCCATTTCCAAARAGATAAL
CCATGEATGATTCAGCTTGTTGCTGTTACTTGCATC TCTTTAGC TGCTAAAGTTEGARGARACTC
AAGTTCCTCTCCTCTTAGACCTACARGTGCARAGATACTARATATGTGTTTGAAGCAARRACTAT
TCAGAGAATGEAGCTTTTGATTCTETCAACACTGAAATGGAAGATGCATCCTGTEGACACCACAC
TCTTTTCTAGATCATATAATARCAAGGCTTGGTTTGAAAACTAATCTTCATTGEEGAGTTTTTAR
GACGCTGTGAGAATC T TCTTCTATCTGTACTTTTAGATTCAAGATTTGTTEGATTETESTTCCCOTC
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TETETTEECTACTGCTACAATGCTGCATGTGATAGACCAGATTGAAGAGAGTCGATGATAATGET
GTEGACTACARAARATCAGCTTCTTAGTATTCTCAAALTCAACARGGAGAAAGTCGGATGAATGTT
ATAATGCTATTGTTGAGCTTACTAATGAARATAATTATGETCATAAACGAAAATATGAACARLT
COCTEGAAGTCCAAGTGECETAATTGATGCTCTTTTTAGTTC TGATGETTCCAATGATTCATGG
AAAGTGGETTCATCCTCGTATTCAACCTCAGAGCCTGTTTTTAAGAAAACAARRACTCARGGGC
ARRRTAGGAATTTETCACCTCTTAATAGGETCATTGTTGGAATTCTTGCCACTGCTAGTGCTAC
TACCTCTCCTTAATATCCTCTC TCTGTCCTTTATARAARRARAMCAAATAATAACCATATGCAARR
AATCTATATTTATTTAGTATATATGETTATGTTGATGTTTCTAACATCTCTTCATTTCCARCAR
TETCCCTAATGAATCTCTTGAAGACGCAGAGACAGAGARAGAGGCARGATEGARAGAGCGAGTGAR
AGAGGAGAGGACAAACTTGECAATGAAGATTATGTTTTTTTTTTTAATTTGAAGGCACTTTTTA
TTTACTATTGAATGETTETTC TCTTC TAGACCATACCARATTTGAACATATTTATATGATATTT
CTATAATAALTTGEGATAATTTTTGTTC

SEQ ID NO 43: secuencia de proteina deducida AB008188.1 de ciclina D de Pisum sativum

MATHHHHHHHQOLHHNSLLDALYCDEEKLEEEQEDVS SQ0SDVTTNNDNN ILDSTSLFPLLLLE
ONLFSODEELTTLFSKEKTOOETYY EDLEKNVVDFVSLSQPRREAVOWMLEVNAHYAFSPLTATL
AVTYPDRFLLTFHFQKDEPWMIQLVAVTC I SLAAKVEETVPLLLDLOVODTKYVFEAKTTORM
ELLILSTLKWKMHPVTPHSFLDHIITRLGLETNLHWEFLRRCENLLLSVLLDSRFVGCVPSVLA
TATMLEVIDOIEESDDNGVDYENQLLS ILKINKEKVDECYNATVEVTNENNY GHERKYEQI PGS
PSGVIDAVFSSDGSNDSWKVGSSSYSTSERPVFRETKTOGONRNLS PLNRVIVGILATASATTS P

SEQ ID NO 44: secuencia de ADN AY230139.1 de ciclina D de Populus alba

GAGAAAGATATGCAATATATCGCAAAGACGAAGCCTGAGAGATTTTTATCTCCCTTTITCATTTTT
GATGETETTC TATALTGACARGAGCATTARATCTCTTCTTCTCTEAAGAAGATGTCTTTC TTAC
AACAACRAGAGACTCATAATCAAAGCCCAGCATTGECTCTTGACGGGCTTTACTGTGARGAGEA
TEEATTTCEAGACCGATTATTCTTGTGET TTGCATGATGAAACTAGCCAGCTTTATCGATCARALT
GTEAAARACGACCAAAATTTATCTTCTGTTTTGCTTCAGCAMRGACTTGTTTTGEGAAGATAGCS
AGTTACTGTCTTTAATCTCCARRGAGARACACGACCCATCTTCTTTTTGATAGTATACGGATCTAG
AGATGGATCTTTAATGETGETTCGTAGAGAGGCAGTTGAGTGETTTTTGAGGETAAAGGCACAT
TATGEGTTCAGTGCTTTGACTGETGTTCTTGCTETEAACTACTTTGATAGETTCATTTCAAGTT
CARGGTTTCGAACGAGATAAGCCATECATCGEETCAACTTCCTEGCTETGECTTGTTTEGTCTCTGEC
TECTARAGTGGAGGAARCCCAAGTGCCTCTTCTTTTAGACTTGCAAGTGGAGGATGCARAGTAC
GTTTTTEGRAGCCAAGACCATAARGAGARTGGAGCTGTGEETCCTETCAARCTCTTCATTGGAGEA
TGAATCCTGTARCCTCAATTTCTTTCTT TGATCACATTATAAGGAGACTTGGATTAARGACCCA
CATGCATTGGEEAGTTTTTATGEAGETEGTGAGCGATTGCTTCTTTC TG TCAT TTCTGATTCAAGE
TTCATGAGTTATCTTCCTTCTATATTAGCAACTGCGACAATGTTGCATGTTATCARGGAGGTTG
AGCCACCTAATCAACTGCAATACCAAACTCAGCTCATEGGCTETGCTAAARRCCALTSAGCATGA
AGTEAATGAGTATTACAGGCTCATTTTAGAGCAACCAGECAGCCARAACCARCGCCACARGOGD
AAGTACCTETCCACACCCAGCAGCCCARARTACGTECTCATCGATGCATCTTTCAGCTCTGAGAACT
CAAATEATTCETGEGCTETEECATCATCAATCTCATCATCATCATCAGTECCTCAATTCARLAG
ARGCAGOGCCCAGGTTCAGCAGATGCGATTGCCTTCACTAAATCGTATETGCETEEGATGTGCTT
AGCACTCCTCATTAGTCTTTCCTTETCTTRAATGCCTCGAGCTATCATAATCTTCCTETTTTGCG
TATTARTTGTTGTATCTGTARGAGGTACAGACGTTTTATGAAACTGACCCATTC TTGGATGAGA
AATCGAGETATCTGCTCTGCTCTCTC T T TG T TCGAGAGAGGAATGAACAGATTCTECGTCTTTTTC
CAATAGGETATEAACATGATGTC TGTATTTCAACCAT TEGCTCTATTAAATETTACATGATTCACT
AGGARARARARADPMARARAD

FIGURA 5 (continuacion)

109



ES 2358 124 T3

SEQ ID NO 45: secuencia de proteina deducida AY230139.1 de ciclina D de Populus alba

MSFLOQOETHNQSPALALDGLYCEEDGFGEDY SCGLDDETSQVY DONVKKEQNLSSVLLEQDLF
WEDSELLSLISKEKETHVVFDSVGSRDGS LMVVRREAVEWF LRVEAHYGF SALTGVLAVNYFDR
FISSSRFRRDKPWMGOLAAVACLSLAARVEETQVPLLLDLOVEDAKYVFEAKTTERMELWVLST
LEWRMNPVTSISFFDHIIRRLGLKTHMHWEF LWRCERLLLSVISDSRFMSYLPSILATATMLHY
IKEVEPRNQLOYOTOLMAVLKTNEDEVNECYRLI LEQPGSQONQRHKRKY LS TPSSPNGVIDASE
SSENSNDSWAVASSISSSSSVEQFKRSRAQVOOMRLPSLNRMCVDVLSSPH

SEQ ID NO 46: secuencia de ADN AF181993.1 de ciclina D de Populus tremula x Populus tremuloides

CTGGAAGAAGATGEGCATCAATCTATAACCCAGARACGAGTECGETACAAGACCAACARCARARD
CCTACATTACTTTATGATGCTCTCTATTGTTCTGAAGAGARA TTEEETGEARGARGTTAGAGAGS
ACTGOTTTCAAGATGAACTAGARGEAGAGAGCTATTGTAGCARCAATAGCARTAALCTAARCAC
TTTTCCAATATTGCTAGAACAGGACTTAAGC TEEEAAGACGAGGAGCTTTCCTCTTTETTTGCC
AAGGAGGAGCARAAATCAGCTGTGCARAGACT TAGARRCCAACCCGTCTTTGECTAGGGCTCGCT
GTGAGECTETAGAGTGGATTCTAAAGGTCAATGAACACTACTCTTTCACCGCTCTAACTGCAGT
T TGGCAGTGAACTATCTTGATAGETTTTTATTCASTGTCCACCTTCAGAARGAGARGCCATGE
ATGECCCAACTTGCAGCTETGTCTTCCC TCTCACTTCCTGCCARAGTGEGAGGAGACGCAAGTAC
CCCTTCTATTGGATTTTCACGTGEACGGACACGTARATACGTETTCCAGGCCAARACTATCCAGAG
AATGGAGATCCTGGTGCTTTCTACTCTTAAATGGAAGATGAATCCAGTARCCCCAATATCGTTT
CTTGATTACATCACTAGAARGGCTTCECCTAGAACACTATCTTTGTTTCGEAATTTCTCAAGAGGET
GTGEAGCGCATGETCCTCTCTATCTTGGCAGATTCTAGETCTATGCCTTATGTTCCTTCTGTAAT
GGCCGCTGCCACGATGCTCTATGTTATTGATARCATAGAACCCAGTCTTGCAGCAGARATACCRA
AGCCAGCTGTTCAGCATTCTTGGAATCGATAARGACAAGGTAGAGGATTGCAGCAAGTTCTTAA
TEEAATTTGCTCTAAGAGACCATTTTAAGCTTCTCTCAAACAAACGCAAGTTTTGTTCACTTCC
AGECAGTCCTAGCGETGTGETIGATGTGTCTTTTAGCTCAGACAGCTCAAATGATTCATGGTCT
GTEGCATCATCCETETCTTCATCACCAAAGCCTCTGTCCAAGAACAGTAGEECACTECAGAGTC
TARACARCGCAACARCTTCAGATTTTTCTCAGCATTOCTCGCCAGTGCCTTARARATTACTGTTT
TTCCCTAATGEACCACCTCT TG TACGG T TAATAAGTCTTETCCTTTTTCAATGTTCAAGTTARAR
TTGECCTECCATCTCTGCTTTTCCAGCTCAGACCAATGC TTAGAACGCTEGAAATATTGATTGEGT
ACTGGEAATTGCAAGCACGACGATGETTGECATTTTACCGGAAATGAACGAACAGARCACGARCARRR
ARAAAGAARARAARAARAGAGCCGATGAGGAAGAGTTCTGGTAGTARARAMAANARAAAAAAARD

5 SEQ ID NO 47: secuencia de proteina deducida de AF181993.1 de ciclina D de Populus tremula x Populus
tremuloides

MASMYNPETSAVODOQONPTLLYDALY CS EENWVEEVREDWFQDELEGESYCSNNSHELNTFPL
LLEQDLSWEDEELSSLFAKEEQNQLCKDLETNPSLARARCEAVEWILEVNEHY SFTALTAVLAY
NYLDRFLFSVHLOKEKPWMAQLAAVSCLSLARKVEETQVPLLLDFOVEDSKYVFEAKTIQRNETL
VLS TLEWEMNEV TP ISFLDY ITRRLGLEHY LCLEFLERCERMVL S ILADSRSMPYVPSVMAAR
TMLYVIDNIEPSLAARYQSQLLSILEIDKDKVEDC SKFLMEFALRDHFELLSNKREFCSLEGSP
BEVVDVEFSSDS SNDSWSVASSVSSSPEFLSKEE SRALOSLNNATTSDFSQHSSEVE
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SEQ ID NO 48: secuencia de acido nucleico de Arath_cycD3;3 modificada de Arabidopsis thaliana

ATGGCTTTAGRAGAGCGAGGAAGARGAGTCARAACGCACCETTTTEGTETTCTTGATGETCTTTTCT
CTCAGGRAGAGAGTCAGTTTCACGAACAACTAGATTTGTGCGACGAGAGTGTTGARAAGTTTCC
T T TAAATCTCEETT TG TCTGATCATGATATGTTGTGECATGATGATCGAGTTATCAACTTTG
ATTTCGAAACAAGAACCGTETCTTTATGACGARATCTTAGATGATCGAGTTTCTGETTTTGTGTC
GTGAMMAGGCTCTTGATTGGAT TTTTARAGTGARATCTCATTATGGETTTAATTCATTGACGGC
TCTTTTAGCTGTTAATTACTTCGATAGGTTTATTACAAGCAGGAAGTTTCAGACAGATARAGCCR
TGEEATGTCTCAGCTTACTECTTTGGC TTGTC TG TCTTTAGCTEC TAAGE TTGARGAGATCCGTG
TTCCTTTTCTCTTAGAT TTTCAAGTGGRAAGAAGCAAGATATGTC TTTGAAGC TAAGACTATACA
CAGAATCGGAGCTTCTTGTTCTGTCTACTCTTGACTGGAGGATGCATCCTEGTGACTCCAATOTCG
TTTTTCEATCACATTATTCGACGATACAGCTTTARATCTCATCATCAATTGEAGTTCTTGAGTA
GATGTEAATCTTTATTACTCTCCATTATTCCTCATTCGAGATTTCTEAGTTTTAGTCCTTCTGT
GTTAGCCACTGCAATAATGETCTCTGTTATTAGAGATTTGAAGATGTGTGACGAAGC TGTATAC
CAATCTCAGCTCATGACTCTACTCAAAGTTGATTCGGAGRAGETAAATAAATGCTATGAGTTAG
TETTAGACCACAGTCCAAGCARAGAAAAGGATGATGAATTGGATGCAACAACCCGCTAGTCCGAT
CEGETGTGTTTGATECGTCATTCASTTCTGATAGCTCGAATGAGTCGTGEGETTGTETC TGCTTCT
GCTTCAGTETCGTCTTCACCATCTTCAGAGCCTTTECTCAAGAGGAGAAGAGTGCARGAGCAGT
AGATGAGGCTATCTTCAATAAACCGARATGTTTTTCGATGTEGCTTATAGTAGTCCTCGCTAAACT
CAGCTTTCTTGTACAARAGTGETGATATCACAAGCCCEEECGETCTTC TAGGGATARCAGEETAR

SEQ ID NO 49: secuencia de polipéptido de Arath_cycD3;3 modificada de Arabidopsis thaliana

MALEEEEESQNAPFCVLDGLFCEEESEFHEQVDLCDESVEKF PFLNLGLSDHDMLWDDDELSTL
ISKQEPCLYDEILDDEF LVLCREEALDWIFEVESHY GFNSLTALLAVNY FDRFITSEEFQTDER
WMMSOLTALACL S LARKVEEIRVPFLLDFQVEEARY VFEAKTIQRMELLVLSTLDWRMHPVTPLS
FFDHIIRRYSFESHHOLEFLSRCESLLLSIIPDSRFLSFSPSVLATATMVSVIRDLEMCDEAVY
QSQLMTLLEVDSEEVHECYELVLDHS PSKERMMNWMOQO PAS PIGVFDASFESDESNESWVVEAS
ASVSSSPESSEPLLERRRVDEQOMRLSSINRMFFDVL IVVLAKPSFLVQSGDITSPGGLLGITG

SEQ ID NO 50: secuencia de acido nucleico Aqufo_cycD3 de Aquilegia formosa x Aquilegia pubescens compilada

de DT755971.1 y DT749271

ATGGCTCTTCACCACCAATATCARLCAAGAMCALCARCARGALTCAMCAGATCCCCATTTCCTTG
TAGACTCACTTTTCTGCGAAGARGAGARATCGEETAGARAGAAGAAGAGGACTTARATGAGAGTAG
TATAAGTATCATCAATAATAATGGAACARCAACAACARCARACARCARCAACATCATCAGTAGTT
GAACTTGTTCCACTTTTGTTGTTAGAACARAGACTTGTTTTGEGAAGATCGARGAGCTTATCTCTT
TETTTAGARAAGARCARGATACCCATCTTETTATATCTTCTCARCTTGATTCTGATCCATCTAT
TECTATTGCTCGTCGTGEEETTATTCATTGEATGTTAAGGETCAATGCTCATTATGCTTTCTCT
CCTCTCACTGCAGTTCTATC TGTTAATTATC TTEATAGRTTCC TTTCAAGTTTTAAGTTTCAGE
ARGATAAACCATGEATGATTCAACTTGCTGCTETTGCTTGTTTATC TATAGCTECTARAGTEGA
AGARAACCCAACSTTCCTCTTCTATTAGACTTTCAACTTGAACGAGACTATGTATGTETTTGAAGCR
ARAACTATTCAGAGAATGGAGCTTTTGGTECTTTCTACTCTTCATTGGAAGATGAATCCAGTAR
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CCCCTCTTTCTTTTCTTGATCACATTATARGAAGGC TTEGAT TEAAAAACCATCTACATTGEGA
ATTTTTTAGAAGGTETGAAGGTCTTCTTT TG TCTATAATTGCAGATTCARGGTTTECTTGTTTT
CTTCCATCTGTGTTGGCTACTTCAACARATGCTGCATGTTATAGACCAAGTTGAGCCTTGTAATG
CARATTGAARTATCAAAMCCAGCTAATGGGCATTCTTAARATCAGCAAGGATAAAGTECATGALTG
TTATAARCTCATACTGEAATCARCATTGAGCTTCAATAGGCATEGTTACGEGCAACARACGCAAG
TTTCAATCTATCOCAAGTAGCCCARATGGTGTAATTGATGCATCATTCAGTTGCGAGAATTCAR
ATGATTCATGEECATTGECTTCATC TGTTACATCATCCCCAGAACCATTT T TC AAGARGAGCAG
AGCTCARGACCAACAGATGAGATTACCATCCTTCAGTAGAGTGTTTETGSATETTCTAAGCAGT
CCTCCTTAA

SEQ ID NO 51: secuencia de polipéptido deducido Aqufo_cycD3 de Aquilegia formosa x Aquilegia pubescens

MALHHOYOOEQQQESTDPHF LVDSLFCEEEKWVEEEEDLNES SIS I INNNGTTTTTTTTTSSVV
ELVPLLLLEQDLFWEDEELISLFRKEQDTHLVISSQLDSDPS IATARRGV IDWMLEVNAHYAFS
ALTAVLSVNYLDRFLESFRFQEDEFWMIQLAAVACLS IARKVEETQVPLLLDFOVEETMYVEFEA
KTIQRMELLVLSTLHWEMNPVTPLSFLDHI IRRLGLENHLEHWEFFRRCEGLLLS T IADSRFACE
LPSVLATSTMLHVIDOVEPCNATIEY ONQLMGTLEI SKDKVDECYKLILESTLSFNRHGYGNERE
FOSIPSSENGVIDASFSCENSNDSWALASSY TS SPEPFFRESRAQDOOMRLPEFSRVFVDVLSS
PP

SEQ ID NO 52: secuencia de acido nucleico AB247282 Camsi_cycD3 de Camellia sinensis

ATGECTCAACCCCARCCCCAACCCCARCCCCAACCOCARC ARCAGCAACARAATCTTCCATTTC
TTTTAGATGCTCTGTATTGCCARGAACARACATTTGEAGCCACCAGACACAGAGGACTACTTCCA
TTCAGRAGAGGAACATTCTCATTACAGTGAT AATAT TG TTAGCCOTARGCOTCCACACCTACTE
GARCARGACCTGTTCTGEEARGACGAAGAGTTGACCTC T T TGCTETCAAARAGARCAAGARARDD
CCTTATTCCATAGTCTCGARACAGACCCATCTTTGGETGEECCTCEGEAGAGCCECCETORACTGE
GCTTECTGAAGGETCAACGCCCACTACTCATTCTCTEGCTOTCACGRCGETCCTCGCCGTEAACTALD
CTCGATAGGTTCCTCTTCAGCTTCCATT TCCAGAGAGAGAAACCATGGATGACCCARCTTEOTE
CTGTGECTTETCTCTC TCTTGCTECCAARMGTTOAGGAGAC TGAAGTCCCACTCCTAT TAGACCT
CCAGGTEGAAGATAGTAGGTATGTTTTTGAGGCTARAAACAATTCAGAGAATGGAGATGCTEATA
CTATCAACTCTTCAATGGARGATGAATCCTGTGACTCCACTC TCATTTC TTGATCACATTACAR
GEAGGTTAGETTTGAAGAACAGACTT TG TTE TEAAT T TCTCAAGAGATGCGAGTCARTCCTCCT
CTGTATCATTTCTGATTCTAGETTCATGCTTTATC TTCCC TCCETATTATCCACTECCACAATGE
CTGCTCGTTTTTAGTAGTC TAGAGCCCTGTCTCGCAGTAGALTACCARAACCARCTOTTEGGTA
TTCTTCARATCGACAAGGACAARGTGGAGGATTGCTATARGTTAATGCTAGAATCAACATCAGS
ARTTCACCAATCCARCARACGARAGT TCCEATCAATGCCGGGCAGCCCARATTETETCACAGAT
GTTTGTTTCAGCTCCEACAGCTCGARCGACTCOTGECCCETGACAT O TCAGCATCTCCTTCORE
CETCGETCTETTCCTCGCCGGAGCCATTGTCARAGARGACCAGAGC TCAGGACCATARTGCAAC
TGCAGATATTCTGAGCTTCCATTECTAG
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SEQ ID NO 53: secuencia de polipéptido deducido AB247282 Camsi_cycD3 de Camellia sinensis

MAQPOFOPOPOPQOOOONTLPFVLDALY COEQHLEGGETEDY FDSEEEDCHY SDNIVSPEPPOLL
EQDLFWEDEELTSLLSKEQENPLFHSLETDFSLGGARRAAVEWLLEVNAHY SFSALTAVLAVINY
LORFLFSFHFOREKPWMTOLAAVACLSLAAKVEETEVPLLLDLOVEDSRYVFEAKTIQRMEMLI
LSTLOWEIMNEVTPLESFLDH I TRRLGLENRLCCEFLERCESILLC I ISDSRFMLYLPSVLSTATM
LLVFSSLEPCLAVEYONOLLGILOIDEDEVEDCYKLMLESTSG IHQSNEREFREMPGSFNCVTD
VCPSSDSSNDSWAVTSSASASASVCSSPEPLSEKSRAQDHNATADILESFHC

SEQ ID NO 54: secuencia de acido nucleico AB247283 Camsi_cycD3;2 de Camellia sinensis

ATGAAGACGGATGTCTCCTTACCCAGAGCAAGACTCACATC TACAGRAACCCAATGTTTGTCTTTG
ACGGTCTCTACTGTGARAGARGAGCATTTTGAGGATGATTTGEGAGAGTATGGTTTGGARCAAGG
GACTGACAACTGCGATGAGAATETGAARGCGACCTTTAGTTTTC TTGGAACATGACTGECGATTGS
GATGATGATGAGCTTGTTTCTTTAATTTCCAAAGAGRARGAGACCCATTTGGGTCTGAGTSTTT
TGAACTCAGACGAGTCCTTAATEGETGECAAGGAGAGAATCTETTGATTGGATTTTAAGECTCAT
TGCTCACTATGETTTCACTGTTTTGACCACTGTTTTAGCAGTTAACTACTTTGATAGATTCATT
TCAAGCCTTTCATTTCAGAGAGAGRAGCCATGGATGAGTCAACTTGTTCCTCTTECTTETCTCT
CTTTAGCTGCCAAAGTTGAGGAGACCCAAGTGCCCCTTCTCTTAGACTTCCAAGTGGAGGAATC
AARAGTTTGTGTTTGAAGCCAAGACAATCCAGAGAATGGAGCTTCTGETGCTATCTACTCTTCAR
TEEAAGATGAATCCTEGTGACCCCACTTTCATTTETTGATCACATTGTGAGGAGGTTTEGGATTTA
AGRCAAATTTGCATTTGGAGTTTCTGTGEAGETGTGAGCGCCTTCTTCTCTCTGCCATCACTGA
TTCAAGGTTTGGETGTTATCTTCCTTCTGTATTGGCTGCTECAACARTGTTACATGTTATCALR
GAGGTTGAGCCTTCTAATETATTECACTETCAAAATGAGCTTATGGATGTTCTCARAATGAGCA
AGGACAARAGTAGATGATTGC TACAAACTCATCCTCGAACTGCCTGGCAACAACAGTCARATGCA
ATGCCARACCCACAAGCGCAAGTATCAGTCCATACCCARCAGCCCARATGETETCATCGATGTG
AATTTCAGCTGCGATAGCTCGAACGAT TCTTGEGCACTGACATCCTCAGTTTCATCATCACCAG
AARCCCCTGTTCAAGAACGAGCAGACTTCATGGTCAGCAGATGAGATTGGCTCCATTAMRGECATAT
GTCTGTEGETETAGTTOGCAGCCCTCETTAA

SEQ ID NO 55: secuencia de polipéptido deducido AB247283 Camsi_cycD3;2 de Camellia sinensis

MERMSEPY PEQDSHLONPMFVFDGLY CEEEHFEDDLGEY GLEQGSDNCDENVEGELVFLEHDWDW
DDDELVSLISKEKETHLGLSVLNSDES LMVARRESVDWILRVIAHYGFTVL TTVLAVNYFDRF I
SSLSFQREKPWMS(LVAVACLSLAARKVEETQVPLLLDFQVEESKFVFEAKT IQRMELLVLSTLQ
WEMNPVTPLSFVDHIVRRFGFKTNLHLEF LWRCERLLLSATITDSRFGCYLEPSVLAAATMLEVIK
EVEPSNVLDCONELMDVLEMSEDKVDDC YKL I LEL PGNNSQMOCOTHERK YOS IPNS PNGVIDYV
NFSCDSSNDSWAVTSSVSSSPEPLFKESRVHGOOMRLA PLRHMSVGVVESER
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SEQ ID NO 56: secuencia de acido nucleico Citsi_CycD3 de Citrus sinensis compilado de CX676162 y CX676163

ATGECATTTGGAGATGAACAATACCCTTCTTCATTCTTGCTTGATGCACTCTATTCTGAAGARG
AAGRGTTAGAAGATGAGETTATTGACCARGAAGATGATGAATGTAGCCARARACARAAMCCCAGT
TTETTTETT T TCACTTC T TTTGTTAGAACAAGACTTGTTCTGEGARGATGAAGAGCTCTTGTCT
CTCTTCTCCAAAGAAGAGCARCAGCTTT TARAAGC AAGARACACAARCCCATTATARAGATTCCG
ATGTTCTTGTTGTTGCTAGGAGTGAGGCTOTTGAGTGEETGCTCARAGT TAATGC TCATTATES
GTTCTCTACTCTCACTGCAATACTGGCTATTAAC TATCTGGATAGGTTCCTCCGTAGOTTCCAT
TTTCAARATAGATALGCCTTGEATGATTCAGC TTT TGGCTETCACTTETCTCTCCCTAGCTECTA
ARGTTGARGAARCCCAAGTGCCCCTTCTCTTAGACCTTCAAGTTGAGGEEGCARAATATG TTTT
TGAGACCAAAGCCATACARAGAATCGAGCTTTTGETGCTOTCAACACTTEAATGCARGATECAT
CCAGTGACTCCAATTTCATTTCTTGACCACATCATARGAAGGC TTECATTCGARGACATCOTCTTC
ACTGEGAGTTTCTCAAGAGATGTGAGCGTCTGC T TC TCACT T TEGTCTCTEATTCARGATCTGT
ARGTTACCTTCCTTCAGTGTTEGCCACTGCCACAATGATECACATAATAGACCARSTTGAGCCOT
GTGEARTCCCGTTGATTATCARARCCAGCTTC TAGETETGCTTAAAATARGCARGCGAARRMGTAR
GTGACTGTTACAAGTTGATTC TTGAGC TGEC TAATGCARAAACCALTGCTAATAGTAATCCTCA
CAAGCGCAAGTTTEARGCAATCCCTGEARGCCCTGETGECGTGATTGATGCTACTETETTTAGT
TETGATGAARGCTCARACGATTCATGETCAGTEGCATCATCATCAGTCCTATCATCACCATCGT
CACCAGAGCCTCTCTTCAAARAGAGCAGAGTCCAAGACCCACAAATGACTTTGCCARTGCCATC
TCTCARATCTCAATAGGGTCATTGTGEECACTCCAAGTTGA

SEQ ID NO 57: secuencia de polipéptido deducido Citsi_CycD3 de Citrus sinensis

MAFGDEQYPESFLLDALYCEEEELEDEVIDQEDDECSQNFENPACLFSLLLLEQDLFWEDEELLS
LFSKEEQQLLEQE T THY KD S DVLVVARSEAVEWVLEVHAH Y SFSTLTATILAINYLDEFLRSFH
FOIDKPWMIQLLAVTCLSLARKVEETOVPLLLDLOVEGAKYVFETEATIQRMELLVLES TLEWEMH
FVIPISFLDHIIRRLGLETSLHWEFLERCERLLLTLYSDSRSVSYLPSYLATATMMHIIDQVER
VHEVDY ONOLLGYLE I SKEKVSDCYELILELANAR TNANSNPHEREFEAT PGSPGEVIDATVES
CDESSNDSWEVASSSVLSSESSPEPLFKKSRVODPOMTLPMPSLNLNEYIVESES

SEQ ID NO 58: secuencia de acido nucleico AY439098 Glyma_CycD3 de Glycine max

ATGGCAATTCAGCACCACAATGAACALCTAGAGCATAATGAARATCTC TCATOTETCCTTCATE
CCCTTTACTGCGATCARGCAARGTECEEACGCATGAAGAGCGAGEAGGARAGARGANTATGARGAR A
TCARCTAACARCAARCACTGGRACTTCTCTT M TCCCTCTEC TCATG TTEEAGCARAGACTTGTTC
TEGGAAGATGAGGARCTARACTCTCTCTT TTCCARAGAGAMGET TCAACATGAAGAAGCCTATG
ACTATARACAATCTGAACAGTGATGATARTAGCARTGATCACASTAATAATAACAATARTGTGCT
GTCGEACTCTTETCTC TCTCAGCCTCGTCGTGAGGCAGTGEARTGGATACTGARAGTCAATECT
CACTATGGATTCTCTGCTC TCACTGCAACACTGGCCGTTAC TTACC TEGATACGSTTCCTTCTAR
GCTTCCATTTTCAARGGGAGARGCCATGGATEATCCAGCT TG TGECTETCACTTGCATCTC T
GECTGCAAARGTTEAAGAAACTCAAGTGCCTCTTCTCTTGGACCTTCAAGTGCAAGACACARAAG
TATGTETTTGAGGCARAGACTATTCAGAGAATGGAGCTCCTEETEC TETCCACCCTCAARTGGER
AGATGCACCCCGTGACACCCCTCTCO T T TC TAGAT CACAT TATAAGAAGGCT TGEATTGARA RS
ACATCTTCACTGEEAGTTTCTCAGGCGC TETCAGCATCTTCT T T TGO TG TECTT T TAGATTCOA
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AGATTTETTGETTCTCTTCCTTCTGTGTTGECCACTGCAACAATGCTGCATETTATACACCAGA
TTAARACRCAATGETGGGATGGAATACARAACTCAGCT TCTCAGTEGTTCTCARARTTAGCAAGGA
GARAGTAGATGAGTGTTATAATGCAATTCTCCAACTC TCARAGCCCAATARARATATGGTCATARLC
ARCATCRACAACACTAGCAAGCGCARGTATGAGCARATCCCARGCAGCCCARGTOGOGTAATTG
ATGCTCCATTT TGO TC TGATGGTTCCARCGATTCGTGEGCAGTGEGETCATCAT TG TTATATTC
ACCACCAGAGCCTCTCTTCAAGAAGAGCAGARCCCAAGGACAACARATGAATTTETCACCACTT
AARCGGTTCATTATCGGAATTGTTEGGCACCCCTCCTTAR

SEQ ID NO 59: secuencia de polipéptido deducido AY439098 Glyma_CycD3 de Glycine max

MATQHHNEQLEHNENV S SVLDALY CDEGKWEDEEEEEEXY EESEV T TN TG TSLFPLLMLEQDLF
WEDEELNSLFSKEKVOHEEAYDYNNLNSDDONSNDHSHNNNNNVLSDSCLSQFRREAVENILEVNA
HYGFSALTATLAVTYLDRFLLSFHFQREKPWMIQLVAVTC ISLAAKVEETOVPLLLDLOVODTE
YWFEARTIQRMELLVLS TLEWFEMHPVTPLSFLDHI IRRLGLETHLHWEFLERCEHLLLSVLLDS
RFVGCLPSVLATATMLHVIDQIEHNGGMEY KTOLLSVLEI SKEEVDECYNAILOLSKANKYGHN
NINNTSKRKYEQIFPSSPSGVIDAAFCSDGSNDSWAVGSSLLY SPPEPLFKRSRTOGO0MNLSPL
ERFITIGIVGTFEP

SEQ ID NO 60: secuencia de acido nucleico Goshi_CycD3 de Gossypium hirsutum compilada de DT571998 y
S5  DT543827.1

ATGGCAATACAGCAATATGAACAGCAGCAACAACAACCACGAGAATCACCCTTCOTTO T TGO TAS
ATGCTCTCTACTG TGAGGAAGAMGCGEGATCCAGGCEARGTTTTAGAGGAAGAGAGTTCTTETGT
GEECTETARCAATEGCGGAMCCCTTCATTT TTCCCAC TG T TG T TG T TASASCAGGATTTETTT
TGGGAAGACGGEGAGCTTCTTTCACTTTTTGCTAAAGARACAGAGCAGCAGCCETCTTGTTTCA
ATGTGEGEEARCCGATGAGTCCCTAGCAATEECTOGUCGAGAGGCTECCEGAGTECATGC TTARARGT
CAATGCTCGATTTGEATTC TCCACTC TCACGGC TG TAC T T TCCATTAACTATTTEGACAGGTTC
TTAAGTACCTTTCAGTTTCAAAGAGATALRTCC TTGCATGATCCARCTTC TEEETETCACTTETC
TCTCTTTGECTGCARAAGTTEARAGAGACACARGSTGCCTC TGO TCOTAGACCTACAAGTGGAGGA
GACARAGTATGTTTTCGAGGCCARARCTATCCARAGAATGGAGCTTTTGGTGCTCTCCACACTG
ARATGGAAGATGCATCCAATTACACCCCTTTCATTTCTAGATCACATCAT AAGAAGACTEGGEET
TEAARACCCACCTCCATTGGEAGT T TC TTARCCEATCTEAGC G T TCOTCOTC TG TETAATOTC
TGATGCARGATCCATCCATTATC TTCCCTC T TAT TEAC TAC TGCAACCATGATCCACGTCATA
GACCARGTTGAGCTTT TCAATCCCATTGACTACCAR AR TCAGC TGO TGAGTETTC TTARAATTA
GCAAGGARAAAGTAAACGATTGTTACARGCTCATCCTTGATETATCAACARGACCCOARSOCCA
AGGCAATGETGGTECATGTAAGAGGRACGTGEAGBAGAGGETTCCTAGCAGCCOTACTEEAGTE
ATTGATGCTGCATTTGECAGTGATAGC TCGAGCGATTCTTGEGGCACGETEGTCOTTATCGCOTE
AGCAGCAGCCACCTTTTAAGAAGAGCAGRGCCCARGAGCARGTAATECGTTTGCCATCACTCAR
CCGAGTCTTTGTAGACATTETTGECAGCCOTTCTTAA
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SEQ ID NO 61: secuencia de polipéptido deducido Goshi_CycD3 de Gossypium hirsutum

MATOOYEQQQQQPENHPSFLLDALYCEEEADAGEVLEEES SCVECHNNGGNEPSFFPLLLLEQDLF
WEDGELLSLFAKETEQOPSCFNVGTDESLAMARREALEWMLEVNARFGFSTLTAVLS INYLDRF
LETFOFQRDNPWMIQLLGVTCLELAAKVEETOVPLLLDLOVEETKYVFEAKTIQRMELLVLSTL
EWKMHFITPLSFLDHITRRLGLKTHLHWEFLKRCERLLLCVISDARS IHYLPSVLATATMMHV I
DOVELFNPIDY QNQLLSVLEISKEEVNDCYELILDVSTRPOAQGNGGACKREKVEERVESSPSGY
IDAAFGEDSSEDSWGTVSLS PEQOFPFRKSRAQEQVMRLPSLNRVEVDIVGSES

SEQ ID NO 62: secuencia de acido nucleico AP008090 Lotco_CycD3 de Lotus corniculatus

ATGGCAATCCATCAACATC ATCACAACAATE TCATTGACCAGC TAGAACAARATGAARATOTTT
CTTCTGTCTTGGATGC TC T T TAC TG TGATGARGAAA A ATOCCACCANGAGCAAGTAGAACAAGT
GGTTGGAGAGT TATCTGAAGARGAARCARCTEATCTCGACAACARACAATGACCCTARCAACACT
TGTTCTCTGTTTCCCC TGO T T T TG TTGEAGCARGAC T TR T TCTECCAACATCAAGAACTCAACT
CTCTCTTCTCCAMAGAGAAGATCCARCACCAARACTATTATAATGATGTCARCTCECALC T T
TCTCTCTCAGCCTCGTCATGAGGCAGTGARATECGATGCTTARAGTCAATECTCATTATAGATTC
TCTGCTCTCACTGCARCAC TTGCTGTTACCTAC T T TEATAACTTCC T T T TGAGC TTCCATTTTC
AAAGTGAGARGCCATEGATGATCCAGCTTGC TGO TETTAC T TECATC TC TTTECCAGOTARAGT
TGAAGRANCCCARGTGCCACTTCTCT TAGACC T TCAAGTGCARGATGCTAAGTTTGTCT T TCAS
GCAARGACCATTCTGARAATGGAGCTTCTGET TCTETCCACACTCARLTGGARGATGCATCCTS
TGACTCCACT T TCATTTC TGGATCACATTATCAGAAGGC TTGEATTGAAAACACACCTTCATTS
GEAGTTTCTCAGGCGCTGTGAGCATCTICTT T TG TC TG TGCTTTTAGATTCAAGATTTGTTGET
GTTCTTCCTTC TG TG T TG CCACTGCAACAATEC TECATGTTATAGACCACGATTGAGAACGAGTE
ATGGGETGGAATACARARAGCAGCTTCTEECTETTCTCARAATTAACARGCECAAAGTAGATCGA
ATGCTATGATGCCATGCTTGAGCTTACARATGCCAATGATTATGATEATAM  AACA RGO TTART
ARGCGCAAGTATGAGGARATAATCCCTGETAGCCCAAGTCGECGTCATTCATECCEC AT T TAACT
CTGATGETTCCAACGATTCGTGGACAGTEECETCATCAT TG TTTTCATCCTCAGECCCACACTC
TCCTCTGTTCAAGAAAAGCAGARCCCARATGAR AT TG TCACCACTTAACACCETCATTETTGGA
ATTGTTAGCACTTCACCTTGA

SEQ ID NO 63: secuencia de polipéptido deducidoLotco_CycD3 de Lotus corniculatus

MA THOHHHNNV IDQLEQNENVSSVLDALYCDEEKWEEEEVEQVVGEL SEEETSDV T THND PINNT
CSLFPLLLLEQDLFWEDEELHELFEKEKIQHQNYEHDVNSDPFLSQFRHEAMKWMLKUNAHYGF
SALTATLAVTYFDNFLLEFEFQSERFWMIQLAAVTCISLAAKVEETOVELLLDLOVODAKFVFE
ARTILEMELLVLSTLEWEMHPVTPLSFLDHI IRELGLETHLEHWEFLRECEHLLLSVLLDSRFVG
VLPSVLATATMLHVIDQIEKSDGVEYKKQLLGVLEINKGKVDECYDAMLEL TNANDYDDNEKLN
KREYEEITPGSPSGVIDAAFNSDGSNDSWTVGSSLFSSSGPESPLFEKSRTOMELSPLNRV IVE
IVSTSP
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SEQ ID NO 64: secuencia de acido nucleico DY615488.1 Medtr_CycD3 de Medicago trunculata

ATGGCTATCCATCATCATCATCACAATCACCAACARCTTCAACARCACACTTCTTCTCTTTTTG
ATGCACTTTACTGTGATGAAGARCGARAAATGECAAGATGATGATGAAGCGAGAMETTETAGATGA
AGGARGCACAAACTEGATCTCACAACAACAAACTATGATATATTEGACTC TACTTCCC T TTTACCT
CTGCTTTTGTTAGAACAGAACTTCTTCAATGAAGATGAAGAACTCAACACTCTTTTCOTCCARAS
AGATARCTCAACAMGRARCATATTACGAGGATU TGAAAAATCTGATCAACT TTGACTCACTCOTC
TCARCCACGTCOTGAACCTCTTGAATGGATGCTTARAGTCAATGCTCATTATGETTTOTOTGOT
CTCACTGCAACACTTGCTGTTAACTATCTTGATAGETTTCTTTTAAGCTTCCATTTCCALALRG
AGAMACCATCEATGATTCAGCTTGTTGCTGTTACTTGCATC TCTTTAGCTGCTARAGTTEARGA
AACTCAAGTTCCTCTTCTCTTAGACC TTCAAGTGCAAGATACTARATATETGTTTGAGGCALALG
ACTATTCAGAGRATGGAGC TATTGATTCTGTCAACACTGARATGEAAGATGCATCCAGTEACAR
CACACTCTTTTCTAGATCACATTATAAGARAGGC TTGGATTGAARACTAATCTTCATTGGGAGTT
TCTTAGGCGCTGTGAGRATCTTC T T TATC TG TACTTTTAGATTC AAGATT TGTTEE TTETETT
CoTTCTG TG TTGGCCACTGCTACAATGTTGCATE T TATAGACCAGATTGAMCAGAGTGATGATA
ATGETGTGEATTACARAAATCAGCTTCTTAATGTTCTCAAARTCAGCAAGGAGAAAGTTGATGE
ATGTTATAATGCGATTCTTCATC TTACARAATGCARAATAATTATGETCATARACGARAATATGAA
GAAATCCCTGETAGTCCAAGTGECETAATTGATGC TG T T T T TAGTTC TGATGETTC TAACGATT
CeTGEACAGTGEGAGCATCATCATAT TCARCCTCAGAGCCTETS TTTAACAAGACCARGAATCA
AGGARCARAATATGAAT T TGTCACCGATTAACAGEETCATTGTCGEAATTCTTGCCACTECARCD
TCTCCTTAR

SEQ ID NO 65: secuencia de polipéptido deducido Medtr_CycD3 de Medicago trunculata

MATHHHHHNHOQLOOHT S SLEFDALYCDEEEKWEDDDEGEVVDEGAD SDVTTTNYDILDSTSLLE
LLLLEQNLFNEDEELNTLFSKEITQOETYYEDLENVINFDS LSO PREEAVENMLEVNAHYGFSA
LTATLAVNYLDRFLLSFHFOKEK PWMIQLVAVTCISLAAKVEETOVEPLLLDLOVODTEYVFEAK
TIQRMELLILSTLEWKMHPVTITHSFLDHTIIRRLGLETNLHWEFLRRCENLLLSVLLDSREFVGCOV
PSVLATATMLHVIDOIEQSDONGVDY KNQLLNVLEISKEKVDECYNATLHL THANNYGHERKYE
EIPGSPSGVIDAVE SSDGSNDEWTVGASSY STSEPVFEK TENQGONMNLSPINRVIVGILATAT
sP

5 SEQ ID NO 66: secuencia de acido nucleico AB205135.1 Scuba_CycD3 de Scutellaria baicalensis

ATGGTTTCGEAATTTCAGGAGCACGAATCCCTTCTCCAAARACCC TATC TTTGATECCCTTTATT
GTGACGAGGRAGCETTTTGATGAATGTGTAGGCGGCGCTEETTOGEEC TTCARARGAGCCCEARRT
CARCGATTTTAATGAGATTCACAATAACCCTTTTGCTT T TCTETTTGAGCACGACC TTTTCTGG
CAGAGTGAGGAGCTTGACGCCCTGTTARCGARGGAGRAAACGCAGACCCATTTGACTTTTGATG
AARTARACTCAGATECGTCTTTGAAGCGCGATCAGARATGAGECGATTAACTGGATACTGAAGET
GATTECCCACTACGEC TTCAATGCEC TEACTECTETTTTEEC TG TCAAD TATTATSATAGATTC
ATCACTAGTETTTGTTTTCAGARGGATAACGCCATGEATGACSTCAATTAGC TGO TG TGS TTETO
TTTCTGTAGCTGCCARGGTGGAGGARAC TCAAGTGCOTCTTT TG TTGEATTTACALGTTGAAGA
ATCTAAGTATTTGTTTGAAGCTAAGACCATCCARAGAATGEAGCTTTTGETGCTTTCTACCCTC
CARATGGAGGATGRATCCTETGACGCCAATCTCATTCTTTGACCACATTRCARGCGAGATTTGAGT
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TTGTAAAGAACCTACATTCTGTATTTT TAAGGAGGTEGTGAGAGTT' TAATCCTCTCCATTATCAC
TGATTGTAGATTGETAARGTATTTTCCTTCAGTTATTGCTTC TGCAGCAATGATATATGCGATT
AGACAGTTTGAGACTCCTGATGCTCTEGGAATATGAGGATCARCTC TTGAGTGTGCTAAGARCTA
GCAAGGACARAGTTGATGATTGCCGCAAACTCATTGTGGATGCAATCTATGETGETTTCAGOCA
CAAGCCTTECTATAAACGCAAATATCAGTCGATCCCAAGCAGTCCARGTEGETETCATTGATGCG
TATTTGAGCTCTGATAGCTCTGTTGATTCGTEGEGCTETTACATTATCAGTGTCATCGTCGCCAG
AGCCTTCGTTTAAGAGARGCAMAGOTCAAGATCACGCACATGAGATTGECTCCACTAAGCAGTET
ATCTCTTGECCTTECTCATCGTATTARTTGR

SEQ ID NO 67: secuencia de polipéptido deducido Scuba_CycD3 de Scutellaria baicalensis

MVSEFOEHESLLONPIFDALY CDEERFDECYVGEAGSGFEEPEINDFNEIHNN PFAFLFEHDLEFW
ESEELDALLTKEKTQTHLTFDEINSDASLEKAMRNEA INWMLKVIAHY GFNALTAVLAVNYYDRF
ITSVCFQKDKPWMSQLAAVACLSVAAKVEETOVPLLLDLOVEESKY LFEARTTORMELLVLSTL
OWRMNPVTPISFFDHIARRFEFVKNLHSVFLRRCESLILSI ITDCRLVEYFPSVIASAAMIYAT
REFETPDALEYEDQLLSVLRTSKDEVDDCRELIVDAMYGGFSHKPCYKRKYESIPSSPSGVIDA
YLSSDSSVDSWAVTLSYVSSSPEPSFKRSKAQDOEMRLAPLSSVSLGLAHRIN

SEQ ID NO 68: Zea mays Zeama_CycD3 como 2 secuencias de acido nucleico compilado de DV509394.1 y
5 DV028752.1

ATGECAGCTTTCGCCGCETTETTCEACCCCOTCTACTGCCCGGAGGAGCACCTCGATCTEGTACT
ACCGAAGGACCCGTCEGAGSTTETEEACGAGCAGTEECACCACCAGCGCEGACACGCAGCAACCGGED
GECTCTTGACGACGAGCTEGCCEGECGCTGTTCGAGGCGCTCCGEEACARAGGAGEEEETGETGCTG
GCGGETEATEEEEAGGAGGATGEETACGGCGECTCGECAGEGCCGEEAGECLGCAGTCEECTEGE
CETCACGCGCOGCEECACGECTEEGCTTCTCTECGCTCACTTCCEGCGCTETCCECCGCCTACCT
GGACCGCTGCTTCCTCCCCGGEEEGECECECTCCGTCTCGECGACCAGCCCTGEATETCEGCGCCTC
GCCGCCETCECCTETETCGCECTCGCCEGCCAAGGTCGAGGARACGCECGTECCGCTGCTCCTCG
ACCTCCAGCTCTGCGCCGCCGCCAGCTCCGACGCTGACGLAGCGEACGCGGACGTETTCGAGHD
CARGACGGTECECCEGATGEAGCTGCTCETTCTCTCCGCGCTAGGETGECGEATECACCCTATC
ACGCCCTTCTCCTACCTCCAGCCTGTUC TCACCGACGCTECGATGCCCCTACGCAACTECGAGS
CCOTCCTGCTCEGCGETCATEECCOATTGEAGETEECCTCGECACCGECCCTCGEOETEEGCCGET
CGCCGCATTGCTCACCACAGCCGGLEECGECEACGACGACTCGEAGCTECTCGCGOTCATCAAT
GCCCCCGAGCACGACGACCGCGEASTGCGCCAABATCATCTCCGAGGTEGACAGGCATGAGCTTCC
TTGTCTECGACGTCGECGECATGATCGCCGEEAATAAGCGTAAGCACGCGGCGEOGECEGATETA
CTCGCCGCCECTEAGCCCGAGCERCETEATCGECECECTETCCTECTTCAGCTEGCCGAGAGCTCG
TTGTCCECCACAGCGGACTCGCGCACCCTCGCTACTACGECTECEEEGETCGECCCETEEECAL
CGTCAGCGCCCETETCCGTETCETCTTCCCCTGAGCCCCCAGETCGEGOCCCCARGCECGOTGC
GECEGCEGEEEETCCOGCATCCECTTCCCCCCGACGAGEAGAGCCGCGACGCCTEECCETCCACT
TGCGCCGCGTGA
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SEQ ID NO 69: Zea mays Zeama_CycD3 como 2 secuencias de polipéptido deducido

MAAFAALFDPLYCPEEHLDLYHEGPVEVVDEQWODORGOOQPAALDDELPALFEALRDEEGVVL
ACGDGEEDGYGGSAGREAAVGWASRAAARLGFSALTSALSAAY LDRCFLPGGALRLGDOPWMSEL
AAVACVALARKVEETRVPLLLDLOLCARASSDADAADADVFEAKTVRRMELLVLSALGWRMHPV
TEFSYLOPVLADAAMELENCEAVLLAVMADWREWPRHEPSAWAAAATLTTAGGEDDDSELLAL I
APEDETAECAKIISEVTGMSFLVCDVGGMIAGNKREKHAARRMY SPPLSPSGVIGALSCFSCESS
LSATADSRTLATTAAGYVGPWAPSAPVSVSSSPEPPGRAPKRAAAAGVPHPLPPDEESRDAWPST
CAA

SEQ ID NO 70: Zea mays Zeama_CycD3 como 3 secuencias de acido nucleico compilado de DT948601.1 y

DT642394.1

ATGECAGCTTTCECCECACTETTCCACCCCCTETACTGCCCAGAGGAGCACCTCGATCTGTACT
GCGACGAACCCEGCGAGGETECECACCGAGCAGTEECCEEECCAGCACGEACAGCAGGAGCCEEC
TETCCTCGACGACGAGC TGCCGECECTETTCGAGGCACACCEGECCAAGEAGEGEETEGTACTG
GCGGAGEATEECEEGTACGECEECECAGCTEEECETGAGGCCECEETCEECTGEETTTCACGCG
COGCGECECEECTAGECTTCTCCGCGCTCACCGCCGCECTCGCCGCCECCTACCTCGACCGCETE
CTTCCTCCCOGGEEECECGCTCCEECTCEELGACCAGCCCTEEATGECGCGCCTAGCCGLCGTT
ACCTGCTTCGCGCTCGCCGCCARGETCGAGRAGACGCGCGTGCCGCCGUTCCTCGACCTCCAGT
TCTACGCCGECCECTEACGCCECEGATCCGTACGTATTCGAGGCCAAGACGETGUGCCEEATEGEA
GCTECTCETGCTCTCOCGCGUTTEEETGECEGATGCACCCTETCACGUCCCTTCTCCTACCTCCAG
CCCGTCCTCGOCEACGCTECGACGCGCCTGCETAGC TECGAGEECETCCTEGCTCOCGETCATGS
CCEACTGGAGGETGECCTCGECACCGGCOTTOGELETEEECCECOGCCEOETTGCTGATCACAGT
CECCGLCEECEACGECEECCACEECEACEECEACACEEAGCTCCTEECGCTCCTCATTGCCCCT
GAGGACAAGACCGCCGAGTETECCARGATCATC TCCGAGETEGACGEGECATGAGC TTCCTCGCCT
GCEATETCGECETEAGCGCCGEAAATARGCGTAAGCACGUGECGECECAGTTGTACTCGCCGCC
GCCGAGCCOGAGCGECETGATCEECELGCTETCCTGCTTCAGCTGUBAGAGCTCGACETCCGCC
ACCGCTATGECTGCGGCGETCEECCCETEEECGCCETCEECETCOETGTCCETGTCGTCCTCTC
CAGAGCCACCAGGTCGGECCCCCAAGCGOGCAGCGECGGLETCAGCETCGECETCEGECGTCAGT
CEEGEETCECGCCACCEGETCCAGETCCCGCATCAGCTACCCCCOGACEAGGAGAGCCGCGACGCC
TGEECCETCCACCTGCOGCCGCETGA

SEQ ID NO 71: Zea mays Zeama_CycD3 como 3 secuencias de polipéptido deducido

MAAFAALFDPLYCPEEHLDLYRDEPGEGADEQWPGOHGOOEPAVLDDELPALFEAHRAKEGVVL
AEDGGEYGEAAGREARVGWVSRARARLGFSAL TAALAARY L DRCFLPGGALRLGDOPWMARLARY
TCFALAAKVEETRVPPLLDLOLY AARDAADPYVFEAKTVRRMELLVLSALGWRMHPVIPFSYLD
PVLADAATRLESCEGVLLAVMADWREWPRHRPSAWAARAALLITAAMGDGGEDGDGOTELLALLTIAR
EDETARCAKTIISEVTGMSFLACDVGEVSAGNKERKHAAAOLY SPPPSPSGVIGALSCFSCESSTSA
TAMA AV PWAPSASVEVSSSPEPPGRAPKRAAAASASASA SAGVAPEVOVPHQLPPDEESRDA
WESTCAR
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