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DESCRIPCION
Plantas que tienen caracteristicas de crecimiento modificadas y un método para su elaboracion

La presente invencion se refiere a un método para modificar las caracteristicas de crecimiento de las plantas. Mas
especificamente, la presente invencion se refiere a un método para modificar las caracteristicas de crecimiento de
una planta mediante la modificacion de la expresion de un acido nucleico que codifica una proteina dedo de zinc la
cual tiene dos dominios dedo de zinc del tipo C2H2 (2xC2H2). La presente invencion se refiere también a las plantas
gue tienen una expresion modificada de un acido nucleico que codifica una proteina dedo de zinc 2xC2H2, las
cuales tienen caracteristicas de crecimiento modificadas con respecto a las correspondientes plantas de tipo
silvestre.

Ya que la poblacién mundial esta en continuo crecimiento, sigue siendo un objetivo importante de la investigacion
agricola mejorar la eficiencia de la agricultura. Los medios convencionales para las mejoras horticolas y de los
cultivos utilizan técnicas de fitomejoramiento selectivo para identificar las plantas que tienen caracteristicas
deseables. Sin embargo, dichas técnicas de fitomejoramiento selectivo tienen varios inconvenientes, a saber, que
estas técnicas son tipicamente de mano de obra intensiva y dan como resultado plantas que contienen a menudo
componentes genéticos heterogéneos que pueden no resultar siempre en la trasmision del rasgo deseable desde las
plantas madre. Los avances en biologia molecular han permitido a la humanidad modificar el germoplasma de
animales y plantas de una manera especifica y controlada. La ingenieria genética de plantas implica el aislamiento y
la manipulacion de material genético (por lo general en forma de ADN o de ARN) y la posterior introduccion de ese
material genético en una planta. Dicha tecnologia ha conducido al desarrollo de plantas que tienen diferentes rasgos
economicos, agronémicos y horticolas mejorados. Un rasgo o caracteristica de crecimiento de interés econémico
particular es el alto rendimiento. El rendimiento se define normalmente como el producto mensurable del valor
econdmico de un cultivo. Este puede ser definido en términos de cantidad y/o de calidad. Otras caracteristicas
importantes de crecimiento incluyen arquitectura modificada, tasa de crecimiento modificada, entre otros.

La capacidad de influir en una o méas de las caracteristicas de crecimiento antes mencionadas, tendria muchas
aplicaciones en areas tales como el mejoramiento de los cultivos, el fitomejoramiento de plantas, la produccion de
plantas ornamentales, la arboricultura, la horticultura, la silvicultura, la producciéon de algas o de plantas (por
ejemplo, para su uso como biorreactores, para la produccion de sustancias como productos farmacéuticos,
anticuerpos o vacunas, o para la bioconversion de residuos organicos o para uso como combustible en el caso de
algas y plantas de alto rendimiento).

El término "dedo de zinc", describe un dominio de enlazamiento de &cido nucleico en una proteina que se pliega en
torno a un ion de Zinc coordinado en tetraedros (Miller et al. 1985. EMBO, 4, 1609 - 1614). Los aminoéacidos que
coordinan al ion de zinc, siempre son residuos de cisteina o de histidina, sin embargo, se presenta diversidad en la
secuencia y la longitud del dominio del dedo de zinc. Las proteinas con dedos de zinc pueden contener diferentes
dominios del dedo de zinc del mismo o de diferente tipo. En la naturaleza se encuentra una variabilidad adicional por
la asociacion de los dominios del dedo de zinc con otros dominios. Por ejemplo, algunas proteinas con dedos de
zinc se encuentran asociadas con dominios de dedo anular o dominios de espiral - espiral, para formar un dominio
denominado tripartita. Existen diferentes tipos de dedos de zinc, tales como C2H2, C2HC, C2C2. C2H2 se conoce
como el dominio clasico de dedo de zinc. Normalmente, hay dos criterios utilizados para clasificar las proteinas con
dedos de zinc, siendo el primero el tipo de dedo de zinc y el segundo el nimero de dedos de zinc presentes en la
proteina. Las proteinas con dedos de zinc con un Unico dominio C2H2 han sido caracterizadas, por ejemplo,
Superman de Arabidopsis y Ramosa de maiz. Una proteina con dedos de zinc bien caracterizada que tiene tres
dominios C2H2 es la proteina indeterminada | de maiz. Aunque el primer informe de este gen (Colasanti et al, Cell
15 de mayo de 1988; 93 (4) : 593 - 603) s6lo menciona la presencia de dos dominios de dedo de zinc, un analisis
mas sofisticado, usando la blsqueda del dominio en pFAM, reveld la presencia de tres dominios de dedos de zinc
C2H2. También se conocen proteinas con dedos de zinc que tienen Unicamente dos dominios C2H2, por ejemplo
ZAT10 (STZ) y SCOF-1. Este subconjunto de proteinas vegetales con dedos de zinc que tiene dos dominios C2H2
han sido implicados en las respuestas de las plantas a varios tipos de estrés (Sakamoto et al., Gene 248 (1 - 2) 23 -
32 (2000)). Tanto STZ como SCOF-1 han sido utilizados para mejorar la tolerancia al estrés abiético. Cuando se
sobreexpresan, se ha reportado que STZ aumenta la tolerancia a la sal en levadura (Lippuner et al., J Biol Chem.
271 (22) 12859 - 12866 (1996)) y se ha reportado que la sobreexpresion del gen para SCOF-1 bajo el control del
promotor 35S del CaMV mejora la tolerancia al frio en Arabidopsis thaliana (Kim et al. Plant J. 25 (3) 247 - 259
(2001)). Los informes de plantas que tienen expresion modificada de un gen que codifica el dedo de zinc (ya sea que
el gen del dedo de zinc esté mutado, sobreexpresado o no) describen plantas que tienen caracteristicas de
crecimiento anormal, ninguna de las cuales (con la excepcion de la tolerancia al estrés por frio en plantas
transgénicas que expresan SCOF -1) son deseables para cultivos o describen los efectos que sdlo se pueden
detectar bajo condiciones de estrés particular.

La presente invencion proporciona un contenido como el expuesto en todos y cada uno de los items (1) a (17)
siguientes:
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conocidos en el arte.

Adicionalmente o alternativamente, la modificacién de la expresion de un acido nucleico que codifica una proteina
con dedos de zinc 2xC2H2 y/o la modificacion del nivel y/o de la actividad de la proteina con dedos de zinc 2xC2H2
se puede efectuar por medios recombinantes. Tales medios recombinantes puede incluir un enfoque directo y/o
indirecto para modificar la expresion de un acido nucleico y/o del nivel y/o de la actividad de una proteina.

Por ejemplo, un enfoque indirecto puede incluir la introduccién, en una planta, de un acido nucleico capaz de
modificar la expresion del gen en cuestion (un gen que codifica una proteina con dedos de zinc 2xC2H2) y/o capaz
de modificar el nivel y/o la actividad de la proteina en cuestién (una proteina con dedos de zinc 2xC2H2). Los
ejemplos de tales acidos nucleicos que se introducen en una planta incluyen acidos nucleicos que codifican factores
de transcripcion o activadores o inhibidores que se unen al promotor de un gen para el dedo de zinc 2xC2H2 o que
interactlan con una proteina con dedos de zinc 2xC2H2. Métodos para analizar estos tipos de interacciones y los
métodos para el aislamiento de &cidos nucleicos que codifican tales interactuadores incluyen filtros de un solo
hibrido de levadura o de un doble hibrido de levadura en los que se utiliza el gen para el dedo de zinc 2xC2H2/la
proteina con dedos de zinc 2xC2H2 como cebo. Un ejemplo de tal regulador de la transcripcion es LOS2, descrito
como un regulador de la transcripcion para el gen de STZ. Por lo tanto, el método descrito aqui puede ser llevado a
cabo también utilizando LOS2, en donde la expresion de un gen para el dedo de zinc 2xC2H2 puede ser
incrementada o incrementada aun mas por medio de la disminucion de la expresion de LOS2 en las plantas.

También es abarcado por medio de un enfoque indirecto la modificacién de la expresion de un gen para un dedo
zinc 2xC2H2 y/o para modificar el nivel y/o la actividad de una proteina con dedos de zinc 2xC2H2, el suministro de,
0 la inhibicion o estimulacién de las secuencias reguladoras que provocan la expresion de un gen o transgén nativo
para el dedo de zinc 2xC2H2. Tales secuencias reguladoras pueden ser introducidas en una planta. Por ejemplo, la
secuencia reguladora que se introduce en una planta puede ser un promotor capaz de provocar la expresion de un
gen enddgeno para el dedo de zinc 2xC2H2.

Un enfoque indirecto adicional para modificar la expresion de un gen para el dedo de zinc 2xC2H2 y/o para modificar
el nivel y/o la actividad de una proteina con dedos de zinc 2xC2H2 en una planta abarca la modificacion de los
niveles en una planta de un factor capaz de interactuar con una proteina con dedos de zinc. Tales factores pueden
incluir ligandos de una proteina con dedos de zinc 2xC2H2. Por lo tanto, la presente especificacion describe un
método para modificar las caracteristicas de crecimiento de una planta, que comprende la modificacion de la
expresion de un gen que codifica para una proteina que es un ligando natural de una proteina con dedos de zinc
2xC2H2. Ademas, la presente especificacion describe un método para modificar las caracteristicas del crecimiento
de una planta, que comprende la modificacion de la expresion de un gen que codifica para una proteina que es un
objetivo natural / sustrato de una proteina con dedos de zinc 2xC2H2. Los ejemplos de tales objetivos / sustratos
incluyen tramos de ADN que estan enlazados por medio de los dominios de dedos de zinc.

Un enfoque directo y preferido en cambio consiste en introducir en una planta un &cido nucleico que codifica una
proteina con dedos de zinc 2xC2H2 o una porcién de la misma o secuencias capaces de hibridar con la misma, cuyo
acido nucleico preferentemente codifica una proteina con dedos de zinc 2xC2H2 o un homologo, derivado o
fragmento activo de la misma. El &cido nucleico puede ser introducido en una planta, por ejemplo, por medio de
transformacion.

Por lo tanto, se proporciona un método para modificar las caracteristicas del crecimiento de una planta, que
comprende la introduccion en una planta de un acido nucleico para un dedo de zinc 2xC2H2 o una porcion del
mismo.

El acido nucleico para el dedo de zinc 2xC2H2 se pueden derivar (ya sea directa o indirectamente (si es
posteriormente modificado)) a partir de cualquier fuente, siempre que la secuencia, cuando se expresa en una
planta, conduzca a la expresion modificada de un acido nucleico/gen que codifique un dedo de zinc 2xC2H2 y/o a un
nivel y/o actividad modificada de una proteina con dedos de zinc 2xC2H2. El gen o la proteina con dedos de zinc
2xC2H2 pueden ser de tipo natural, es decir, el &cido nucleico enddgeno o nativo o el polipéptido. Alternativamente,
puede ser una proteina o acido nucleico derivado de la misma o de otra especie. El acido nucleico / gen pueden ser
introducidos luego en una planta como un transgén, por ejemplo, por medio de transformacion.

El acido nucleico puede ser aislado de una fuente bacteriana, de levadura u hongo, o de una planta, alga, insecto o
animal (incluyendo humanos). Este acido nucleico puede ser sustancialmente modificado a partir de su forma nativa
en composicién y/o ambiente gendmico a través de manipulacién humana deliberada. El acido nucleico se obtiene
preferentemente a partir de una planta, ya sea de la misma especie vegetal en la que se va a introducir, 0 de una
especie vegetal diferente. Preferiblemente ademas, el acido nucleico de una dicotileddnea, preferiblemente de la
familia Brassicaceae, ain mas preferiblemente de Arabidopsis thaliana. Mas preferiblemente, el acido nucleico es
esencialmente similar a un acido nucleico como el representado por medio de la SEQ ID NO 1, o una porcion de la
SEQ ID NO 1, o un &cido nucleico capaz de hibridar con el mismo o es un acido nucleico que codifica una secuencia
de aminoéacidos esencialmente similar a un aminoacido como el representado por la SEQ ID NO 2, o un homélogo,
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derivado o fragmento activo del mismo.

Convenientemente, los métodos como los descritos aqui también pueden ser practicados utilizando una variante de
los acidos nucleicos para el dedo de zinc 2xC2H2 y una variante de loa aminoacidos del dedo de zinc 2xC2H2, de
preferencia en el que los &cidos nucleicos de la variante son variantes de la SEQ ID NO 1 y en donde los
aminoacidos de la variante son variantes de la SEQ ID NO 2. Los ejemplos de secuencias variantes adecuadas para
llevar a cabo los métodos de la invencién incluyen: O

(i) Porciones funcionales de un acido nucleico/gen para el dedo de zinc 2xC2H2;

(ii) Secuencias capaces de hibridar con un acido nucleico/gen para el dedo de zinc 2xC2H2;
(iii) Variantes alternativas de empalme de un acido nucleico/gen para el dedo de zinc 2xC2H2;
(iv) Variantes alélicas de un acido nucleico/gen para el dedo de zinc 2xC2H2;

(v) Homologos, derivados y fragmentos activos de una proteina con dedos de zinc 2xC2H2.

Las variantes anteriormente mencionadas también pueden ser descritas como "esencialmente similares” a un acido
nucleico/gen para el dedo de zinc 2xC2H2, en particular al acido nucleico que codifica para el dedo de zinc 2xC2H2
de la SED ID NO 1, o esencialmente similar a un aminoacido/proteina de un dedo de zinc 2xC2H2, particularmente
aquella de la SEQ ID NO 2. El término "esencialmente similares a" también incluye las variantes de la SEQ ID NO 1
en la forma de un complemento, ADN, ARN, ADNc o ADN gendmico. El &cido nucleico de la variante que codifica
una proteina con dedos de zinc 2xC2H2 o la variante de una proteina de dedos de zinc 2xC2H2 pueden ser
sintetizados en su totalidad o en parte, puede ser un acido nucleico de doble cadena o un acido nucleico de una sola
cadena. El término abarca también una variante debida a la degeneracion del cédigo genético; un miembro de la
familia del gen o la proteina; y las variantes que son interrumpidas por una 0 mas secuencias intervinientes.

Un ejemplo de una variante de un &cido nucleico para el dedo de zinc 2xC2H2 es una porcidon funcional de un gen
para el dedo de zinc 2xC2H2. Convenientemente, un método como el descrito aqui también puede ser practicado
utilizando porciones de un ADN o acido nucleico que codifique una proteina con dedos de zinc 2xC2H2. Una porcion
funcional se refiere a un trozo de ADN derivado o preparado a partir de una molécula de ADN original (mas grande),
cuya porcién del ADN, cuando se expresa en una planta, produce plantas que tienen caracteristicas de crecimiento
modificadas. La porcién puede incluir muchos genes, con o sin elementos de control adicionales o puede contener
secuencias espaciadoras. La porcion puede ser elaborada haciendo una o mas supresiones y/o truncamientos al
acido nucleico. Las técnicas para introducir truncamientos y supresiones en un &cido nucleico son bien conocidas en
el arte. Las porciones adecuadas para su uso en métodos como los descritos aqui puede ser faciimente
determinadas por medio de los siguientes métodos descritos en la seccion de Ejemplos, simplemente sustituyendo
la secuencia utilizada en el Ejemplo real con la porcién que va a ser analizada en cuanto a funcionalidad.

Un ejemplo de una variante adicional de un &cido nucleico para el dedo de zinc 2xC2H2 es una secuencia que es
capaz de hibridar a un acido nucleico para el dedo de zinc 2xC2H2, por ejemplo, a cualquiera de las SEQ ID NO 1,
10, 12, 14, 16, 18, 20, 22, 24, 26, 28, 30, 32, 34, 36, 38, 40, 41, 43, 45, 47 6 49. Convenientemente, métodos como
los descritos aqui también se puede practicados utilizando estas variantes. Las secuencias de hibridacion
adecuadas para su uso en métodos como los descritos aqui pueden ser facilmente determinadas, por ejemplo,
siguiendo los métodos descritos en la seccion de Ejemplos, simplemente sustituyendo la secuencia utilizada en el
Ejemplo real con la secuencia de hibridacion.

El término "hibridacion” como se define aqui es un proceso en el que las secuencias de nucleétidos
complementarias sustancialmente homélogas hibridan entre si. El proceso de hibridacion puede darse por completo
en solucion, es decir, ambos &cidos nucleicos complementarios estan en solucion. Las herramientas en biologia
molecular que confian en este proceso incluyen la reaccion en cadena de la polimerasa (PCR; y todos los métodos
basados en la misma), la hibridacion sustractiva, la extension del iniciador al azar, el mapeo de la nucleasa S1, la
extension del iniciador, la transcripcion inversa, la sintesis de ADNc, el despliegue diferencial de los ARN, y la
determinacion de la secuencia del ADN. El proceso de hibridacion también puede ocurrir con uno de los acidos
nucleicos complementarios inmovilizado en una matriz tal como perlas magnéticas, cuentas de Sefarosa o cualquier
otra resina. Las herramientas de la biologia molecular que confian en tales procesos incluyen el aislamiento de poli
(A+) ARNm. El proceso de hibridacion puede ocurrir ademas con uno de los acidos nucleicos complementarios
inmovilizados en un soporte sélido, tal como una de membrana de nitrocelulosa o de nylon o inmovilizado por
ejemplo mediante fotolitografia, por ejemplo, un soporte de vidrio siliceo (este ultimo conocido como arreglos o
microarreglos de acido nucleico o como chips de acido nucleico). Las herramientas de la biologia molecular que
confian en este proceso incluyen analisis de transferencias en gel de ARN y ADN, hibridacion en colonias,
hibridacion en placa, hibridacién in situ e hibridacién de microarreglos. A fin de permitir que se produzca la
hibridacion, las moléculas de &cido nucleico se desnaturalizan generalmente térmicamente o quimicamente para
fundir una cadena doble en dos cadenas individuales y/o para remover horquillas u otras estructuras secundarias de
acidos nucleicos monocatenarios. La rigurosidad de la hibridacion esta influenciada por condiciones tales como la
temperatura, la concentracion de sal y la composicion del amortiguador de hibridacion. Las condiciones de alta
rigurosidad para la hibridaciéon incluyen alta temperatura y/o baja concentracion de sal (las sales incluyen NaCl y
citrato de Nas) y/o la inclusion de formamida en el amortiguador de hibridacién y/o la disminucién de la concentracién
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de compuestos tales como el SDS (detergente) en el amortiguador de hibridacién y/o la exclusién de compuestos
tales como el sulfato de dextrano o polietilenglicol (que promueven hacinamiento molecular) del amortiguador de
hibridacion. Las condiciones convencionales de hibridacion son descritas, por ejemplo, en Sambrook (2001)
Clonacion molecular: un manual de laboratorio, 3% Edicién de Cold Spring Harbor Laboratory Press, CSH, Nueva
York, pero las personas calificadas se daran cuenta que se pueden disefiar numerosas condiciones de hibridacion
diferentes en funcion de la homologia conocida o la esperada y/o la longitud de la secuencia de acido nucleico. Se
prefieren particularmente condiciones de hibridacion con rigurosidad suficientemente baja (al menos en primera
instancia) para aislar los &cidos nucleicos heterdlogos a las secuencias de ADN de la invencion se definidas mas
arriba. Un ejemplo de condiciones de baja rigurosidad es 4 - 6x SSC /0,1 - 0,5% p/v de SDS a 37 - 45 ° C durante 2
- 3 horas. Dependiendo de la fuente y concentracion del acido nucleico involucrado en la hibridacion, se pueden
emplear condiciones alternativas de rigurosidad, tales como condiciones de rigurosidad media. Los ejemplos de
condiciones de rigurosidad media incluyen 1 - 4x SSC / 0,25% p/v de SDS a = 45 °C durante 2 - 3 horas. Un ejemplo
de condiciones de alta rigurosidad incluye 0,1 a 2x SSC / 0,1% p/v de SDS a 60 °C durante 1 - 3 horas. La persona
capacitada se dara cuenta que diferentes parametros pueden ser alterados durante la hibridacion y el lavado y que,
o bien mantendran o cambiaran las condiciones de rigurosidad. Las condiciones de rigurosidad puede comenzar con
niveles bajos y ser incrementados progresivamente hasta que se produzca la hibridacién del acido nucleico, tal como
se definié aqui anteriormente. Los elementos que contribuyen a la heterologia incluyen alelismo, degeneracién del
cédigo genético y diferencias en el uso del coddn preferido.

Otra variante del acido nucleico para el dedo de zinc 2xC2H2 util en la préactica los métodos de acuerdo con la
presente invencién es una variante alternativa de empalme de una secuencia de acido nucleico que codifica una
proteina con dedos de zinc 2xC2H2. El término "variante alternativa de empalme" como se usa aqui incluye las
variantes de una secuencia de acido nucleico en el que los intrones y/o los exones seleccionados han sido
eliminados, reemplazados o afadidos. Tales variantes de empalme se pueden encontrar en la naturaleza o pueden
ser elaborados por el hombre. Los métodos para elaborar tales variantes de empalme son bien conocidos en el arte.
Las variantes de empalme adecuadas para su uso en los métodos de acuerdo con la invencion pueden ser
facilmente determinadas, por ejemplo, siguiendo los métodos descritos en la seccidon de Ejemplos, simplemente
sustituyendo la secuencia utilizada en el Ejemplo real con la variante de empalme.

Otra variante de acido nucleico para el dedo de zinc 2xC2H2 (til en la realizacion de los métodos de acuerdo con la
presente invencion es una variante alélica de un acido nucleico que codifica una proteina con dedos de zinc
2xC2H2. Existen variantes alélicas en la naturaleza y dentro de los métodos de la presente invencion esta incluido el
uso de estos alelos naturales. Las variantes alélicas también abarcan Polimorfismos de Nucleétidos Unicos (SNP),
asi como Polimorfismos de Pequefias Inserciones / Supresiones (INDEL). El tamafio de los INDEL suele ser inferior
a 100 pb. Los SNP y los INDEL constituyen el mayor grupo de variantes de secuencia en cepas polimoérficas de
origen natural de la mayoria de los organismos. Las variantes alélicas adecuadas para uso en los métodos de
acuerdo con la invencién pueden ser facilmente determinadas, por ejemplo, siguiendo los métodos descritos en la
seccion de Ejemplos, simplemente sustituyendo la secuencia utilizada en el Ejemplo real con la variante alélica.

La especificacion describe un método para modificar las caracteristicas de crecimiento de la planta, que comprende
la modificacion de la expresion en una planta de una variante alternativa de empalme o la expresion en una planta
de una variante alélica de un acido nucleico que codifica una proteina con dedos de zinc 2xC2H2 y/o por medio de la
modificacion del nivel y/o la actividad en una planta de una proteina con dedos de zinc 2xC2H2 codificada por la
variante alternativa de empalme o variante alélica.

Los ejemplos de variantes de las proteinas con dedos de zinc 2xC2H2 utiles en la practica de los métodos como los
descritos aqui son homélogos, derivados o fragmentos funcionales de una proteina con dedos de zinc 2xC2H2.

Los "homologos" de una proteina con dedos de zinc 2xC2H2 abarcan péptidos, oligopéptidos, polipéptidos,
proteinas y enzimas que tienen sustituciones, supresiones y/o inserciones de aminoacidos en relacién con la
proteina sin modificar en cuestion y que tienen actividad bioldgica y funcional similar como la de la proteina sin
modificar de la que se derivan. Para producir tales homélogos, se pueden reemplazar aminoacidos de la proteina
por otros aminoacidos que tienen propiedades similares (tales como similar hidrofobicidad, hidrofilicidad,
antigenicidad, propension a formar o romper estructuras a-helicoidales o estructuras de lamina f). Las tablas de
sustituciones conservadoras son bien conocidas en el arte (véase, por ejemplo, Creighton (1984) Proteins. W. H.
Freeman and Company). Los homologos utiles en el método como se describe aqui tienen al menos en orden
creciente de preferencia 30%, 31%, 32%, 33%, 34%, 35%, 36%, 37%, 38%, 39%, 40% , 41%, 42%, 43%, 44%, 45%,
46%, 47%, 48%, 49%, 50%, 52%, 54%, 56%, 58%, 60%, 62%, 64 %, 66%, 68%, 70%, 72%, 74%, 76%, 78%, 80%,
82%, 84%, 86%, 88%, 90%, 92%, 94%, 96%, 98% de identidad de secuencia o similitud con una proteina no
modificada.

El porcentaje de identidad se puede calcular mediante el uso de un programa de alineacion bien conocido en el arte.
Por ejemplo, el porcentaje de identidad se puede calcular utilizando el programa GAP, o aguja (paquete EMBOSS) o
extensor (paquete EMBOSS) o el programa de alineacién X, como un médulo del paquete de software Vector NTI
suite 5.5, utilizando los parametros estandar (por ejemplo, penalizacion de 5 por brecha (GAP), penalizacién de 15
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por apertura de brecha (GAP), penalizacion de 6,6 por extensién de la brecha (GAP)).

De acuerdo con otra modalidad de la presente invencion, la secuencia de acido nucleico util en los métodos de la
presente invencion es un acido nucleico que codifica una proteina homéloga a la SEQ ID NO 2. O

Los métodos para la busqueda e identificacién de homologos de proteinas con dedos de zinc 2xC2H2, por ejemplo
homologos del dedo de zinc STZ, estarian en el ambito de una persona experta en el arte. Tales métodos,
involucran la seleccion en bases de datos de secuencias con las secuencias proporcionadas por la presente
invencion, por ejemplo, la SEQ ID NO 2 (o la SEQ ID NO 1), preferiblemente en un formato legible por un ordenador.
Esta informacién de la secuencia pueden estar disponible en bases de datos publicas, que incluyen pero no se
limitan al GenBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/web/Genbank), la European Molecular Biology Laboratory Nucleic
Acid Database (EMBL) (http:tw.ebi.ac.uk/ebi-docs/embl-db.html) o versiones de la misma o la base de datos MIPS
(http://mips.gsf.de/). Diferentes algoritmos de busqueda y el software para la alineacién y comparacion de las
secuencias son bien conocidos en el arte. Tales métodos incluyen GAP, BESTFIT, BLAST, FASTA y TFASTA. GAP
utiliza el algoritmo de Needleman y Wunsch (J. Mol Biol. 48: 443 - 453, 1970) para encontrar la alineacion de dos
secuencias completas que maximiza el nimero de coincidencias y reduce al minimo el nimero de brechas. El
algoritmo BLAST calcula el porcentaje de identidad de secuencia y realiza un analisis estadistico de la similitud entre
las dos secuencias. La suite de programas denominada como programas BLAST tiene 5 diferentes
implementaciones: tres disefiadas para las consultas de secuencia de nucledtidos (BLASTN, BLASTX y TBLASTX) y
dos disefiadas para realizar consultas de la secuencia de proteina (BLASTP y TBLASTN) (Coulson, Trends in
Biotechnology: 76 - 80, 1994; Birren et al, GenomeAnalysis, 1: 543, 1997). El software para realizar andlisis por
BLAST estéa disponible publicamente a través del National Centre for Biotechnology Information.

Los parametros predeterminados de BLAST para hallar homologos Utiles de cualquiera de las SEQ ID NO 1, SEQ ID
NO 2 o de cualquiera de las SEQ ID NO 10 y SEQ ID NO 50, son, cuando se compara la secuencia de nucleétidos
G (Costo para abrir una brecha) 5, E (Costo para extender una brecha predeterminada) 2, q (Penalizaciéon por una
falta de correspondencia) -3, r (Recompensa para una coincidencia) 1, e (Valor esperado (E)) 10.0, W (Tamafio de
palabra) 11, V (Nimero de descripciones en linea) 100 y B (NUmero de alineaciones para mostrar) 100. Cuando se
comparan las secuencias de proteina, los parametros predeterminados son preferentemente G 11, E 1, el valor e
10.0, W 3,100y B 100.

Los analisis anteriormente mencionados para la comparacién de secuencias, para el célculo de la identidad de
secuencia y para la busqueda de homologos, se hace preferiblemente con secuencias de longitud completa o dentro
de una region conservada de la secuencia. Por lo tanto, estos andlisis se puede basar en una comparacion de
ciertas regiones tales como dominios, motivos o cajas conservados.

La identificacién de tales dominios o motivos, por ejemplo el motivo y las cajas como las representadas por la SEQ
ID NO 5, 6, 7, 8 y 9, también estaria dentro del ambito de una persona calificada en el arte e involucra, por ejemplo,
un formato legible por un ordenador de las proteinas de la presente invencion, el uso de programas de software de
alineacion y el uso de informacion publicamente disponible sobre los dominios de la proteina, los motivos
conservados y las cajas. Esta informacion del dominio de la proteina esta disponible en el PRODOM
(http:/www.biochem.ucl.ac.uk/bsm/dbbrowser/iJ/prodomsrchjj.html), PIR (Http://pir.georgetown.edu/) o en la base de
datos pFAM (http://pfam.wustl.edu/). Para la identificacién de los dominios de los dedos de zinc, tal como el dominio
del dedo de zinc 2xC2H2, se prefiere pFAM. Se pueden utilizar programas para el andlisis de la secuencia disefiada
para la busqueda del motivo para la identificacion de fragmentos, regiones y dominios conservados como se
menciond anteriormente. Los programas de ordenador preferidos incluirian, pero sin limitarse a MEME,
SIGNALSCAN y GENESCAN. Se puede encontrar un algoritmo MEME (version 3.0) en el paquete GCG; o en el sitio
de Internet http://www.sdsc.edu/MEME/meme. La informacidon de SIGNALSCAN versién 4.0 esta disponible en el
sitio de Internet http://biosci.cbs.umn.edu/software/sigscan.html. GENESCAN se puede encontrar en el sitio de
Internet http://gnomic.stanford.edu/GENESCANW.html.

En la actualidad, los motivos de dedos de zinc se subdividen en mas de 40 clases diferentes que pueden
encontrarse en la base de datos Pfam de familias de proteinas presentes en el Instituto Sanger
(http://www.sanger.ac.Uk/Software/Pfam/browse/Z.shtml).

El motivo del dedo de zinc C2H2 (ZF-C2H2) es el dominio clasico de dedos de zinc. Se reconocié por primera vez en
el factor de transcripcion IlIA (TFIIIA) de Xenopus (Miller et al. 1985). El dominio es tipicamente de 25 a 30 residuos
aminoéacidos de longitud. El siguiente patrén describe el dedo de zinc *XCX (1-5)-C-X3-*X5-*X2-HX(3-6)-[H/C],
donde X puede ser cualquier aminoacido, y los nimeros entre paréntesis indican el nimero de residuos. Las
posiciones marcadas con * son aquellas que son importantes para el plegamiento estable de los dedos de zinc. La
posicion final puede ser ya sea his o cys, sin dejar de ser un dominio del dedo de zinc C2H2. En vista de las
recientes publicaciones sobre el disefio de los dominios de dedos de zinc se hace factible también reemplazar uno o
mas de los aminoacidos Cys o His, reteniendo aun la funcionalidad original del dominio C2H2. Los residuos que
separan el segundo Cys y el primer His son principalmente polares y béasicos. El dedo de zinc candnico C2H2 se
compone de dos cadenas beta cortas seguidas por una hélice alfa. El enlazamiento del ADN del motivo del dedo de
zinc estd mediado por una parte amino terminal de la hélice alfa que se une al surco mayor en los dedos de zinc
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para enlazamiento del ADN. Se ha mostrado que los dominios C2H2 interactian con ARN, ADN vy las proteinas. La
tetracoordinacion de un ion de Zinc por los residuos conservados de cisteina e histidina determina la estructura
terciaria conservada del motivo. Los residuos hidréfobos conservados se encuentran cominmente en las posiciones
-2 y también 4 aminoacidos después de la segunda cisteina (que participa en enlazamiento del zinc) y en la posicion
tres antes de la primera histidina (que participa en el enlazamiento del zinc). En una planta, multiples proteinas con
dedos de zinc, espaciadas entre los dominios C2H2 son generalmente aproximadamente de 15 hasta
aproximadamente 65 aminoacidos.

Por lo tanto, las proteinas con dedos de zinc de plantas se caracterizan por espaciadores largos de diversas
longitudes entre dedos adyacentes. Ademas, se caracterizan por una secuencia altamente conservada de seis
aminoacidos, localizada dentro de una superficie que hace contacto con ADN putativo de cada dedo. Dos formas de
tales secuencias conservadas son mas comunmente encontradas en los dedos de zinc C2H2 de una planta, el
QALGGH (SEQ ID NO 5) y el NNM / WQMH (SEQ ID NO 6). A pesar de la alta conservacion de la secuencia del
QALGGH, algunas variantes del asi llamado "tipo modificado” se presentan en la naturaleza, donde uno o dos
aminoacidos pueden tener una forma diferente, mas tipicamente +1 "Q" puede ser un "G", "K" o "R" (estos
aminoacidos comparten la misma caracteristica a la vez), el +2 "A" puede ser "S" (los cuales comparten la
caracteristica de ser aminoacidos pequefios) o el +3 "L" puede ser "F" (estos dos aminoacidos son ambos
hidréfobos). El motivo QALGGH como se lo utiliza aqui incluye todas estas variantes. En el motivo NNM/WQMH en
la posicion 3 existe principalmente una "M" o una "W". 0

Por lo tanto, la presente invencion proporciona un método como el descrito aqui anteriormente, en donde dicha
proteina con dedos de zinc 2xC2H2 incluye un motivo QALGGH. Ademas, la presente invencién proporciona tal
como se describié aqui anteriormente, en donde dicha proteina con dedos de zinc 2xC2H2 incluye un motivo
NNM/WQMH.

De acuerdo con una modalidad de la invencion, ambos dominios C2H2 son del mismo tipo. Mas preferiblemente,
ambos dominios de los dedos de zinc C2H2 tienen el mismo motivo GALGGH o NNM WQMH conservado. De
acuerdo con otra modalidad, cada dominio del dedo de zinc C2H2 tiene un motivo conservado diferente.

De acuerdo con una modalidad, la proteina 2xC2H2 util en los métodos de la presente invencién se caracteriza por
un motivo EAR, que es un motivo de represion anfifilica Asociada con ERF. Este motivo ha sido reconocido en dos
tipos no relacionados de factores de transcripcion, es decir, los factores de transcripcion del ERF del tipo AP2 y en
los factores de transcripcion del dedo de zinc. En la Ultima clase, el motivo de EAR generalmente se encuentra
localizado en el terminal C de la proteina. El patrén del motivo de EAR tiene la secuencia conservada hDLNh(X)P
(SEQ ID NO 7), donde "h" es un residuo hidréfobo (cualquiera de A, C, F, G, H, I, K, L, M, R, TN, W, Y), mas
tipicamente L/F/l, y donde "X" puede ser uno (cualquier aminoacido) o ningln aminoacido. Un rasgo caracteristico
del motivo de EAR es la alternancia de los residuos hidrofilicos e hidréfobos siendo el residuo de acido aspartico (D)
anfifilico. Ohta et al. (The plant cell, de 2001, 13, paginas 1959 - 1968), que es citado aqui como referencia,
caracterizé previamente motivos de EAR presentes en proteinas con dedos de zinc 2xC2H2.

Por lo tanto, la presente invencion proporciona un método como se describié aqui anteriormente, en donde la
proteina con dedos de zinc 2xC2H2 incluye un motivo de EAR. De acuerdo con una modalidad, el motivo de EAR se
localiza en la region del terminal C de la proteina, preferiblemente entre el segundo dominio del dedo de zinc y el
terminal C.

De acuerdo con una modalidad adicional, las proteinas con dedos de zinc usadas en los métodos de la presente
invenciéon tienen dos dominios de dedo de zinc y una sefial de localizacién nuclear (caja B). Un grupo de
aminoacidos basicos que se asemeja a la caja B (caja Basica) fueron descritos por Chua et al. (EMBO 1992 - 11,
241 - 9) y se lanzé la hipétesis de que es una sefial de localizacién nuclear de la proteina. Estos han sido
reconocidos en proteinas 2xC2H2 (Sakamoto et al., Gene 248 (2000) 23 - 32). El grupo es rico en residuos de Lisina
(K) y Arginina (R). Una secuencia de consenso que define la forma mas frecuente de la caja B en genes para
2xC2H2 es KR(S)KRXR (SEQ ID NO 8), donde "S" en la 32 posicion puede estar ausente o presente. Sin embargo,
pueden presentarse otras variantes en la naturaleza que aun retienen la caracteristica de ser una region cargada
rica en aminoacidos basicos. La ubicacion de la caja basica estd mas frecuente en el terminal N de la proteina, pero
también puede presentarse en otros lugares. Se ha especulado que debido a su naturaleza bésica, la B-box podria
participar también en el enlazamiento de ADN.

En consecuencia, la presente invencidn proporciona un método como el descrito aqui anteriormente, en donde la
proteina con dedos de zinc 2xC2H2 comprende ademas una caja B. De acuerdo con una modalidad la caja B se
encuentra en la region del terminal N de la proteina con dedos de zinc. Preferiblemente las proteinas utiles en los
métodos de la presente invencion tienen una caja B localizada entre el terminal N y el primer dominio del dedo de
zinc.

De acuerdo con una modalidad adicional, las proteinas con dedos de zinc (tiles en los métodos de la presente
invencion tienen dos dominios del dedo de zinc C2H2 y una caja L. Un motivo conservado, llamado caja L, de una
funcién aun desconocida ha sido identificado en proteinas 2xC2H2 y ha sido descrito anteriormente por Sakamoto et
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al. (Gene 248 (2000) 23 - 32). La caja en L se encuentra tipicamente en el terminal N, entre la caja B y el primer
dedo de zinc C2H2. La caja L esta representada por la secuencia EXEXXAXCLXXL (SEQ ID NO 9). Esta regién
puede estar implicada en las interacciones proteina - proteina. Las proteinas con dedos de zinc que carecen de la
caja L, por ejemplo, puede tener regiones ricas en serina en una posicion similar, cuyas regiones son sitios putativos
para interacciones proteina - proteina.

Por lo tanto, la presente invencion proporciona un método como el descrito aqui anteriormente, en donde la proteina
2xXC2H2 incluye una caja L.

Homodlogos particulares del dedo de zinc Utiles en los métodos como los descritos aqui tienen uno o mas de los
motivos conservados como se muestra en las SEQ ID NO 5, 6, 7, 8 y 9, 0 motivos que son 80% idénticos a esos
motivos 0 motivos que tienen sustituciones conservadas de aminoacidos. La proteina 2xC2H2 como la expuesta en
la SEQ ID NO 2 incluye todas las cajas como las expuestas en las SEQ ID NO 5, 7, 8 y 9. Todos sus paralogos y
ort6logos también incluyen todas estas cajas.

Homologos de una proteina 2xC2H2 como la presentada en la SEQ ID NO 2 y aislados de Arabidopsis thaliana, que
son Utiles en las construcciones y los métodos como los descritos aqui son también identificados en otras especies
vegetales.

Dos formas especiales de homdlogos, ortdlogos y paralogos, son conceptos evolutivos utilizados para describir las
relaciones ancestrales de los genes. El término "paralogo” se relaciona con una duplicacion de un gen dentro del
genoma de una especie que conduce a genes paralogos. El término "ortélogo" se relaciona con un gen homélogo en
diferentes organismos, debido a la relacion ancestral. El término "homodlogo”, como se usa aqui también abarca
paralogos y ortdlogos de las proteinas Utiles en los métodos como se describe aqui.

Otologos en otras especies vegetales se pueden encontrar faciimente realizando una bisqueda llamada blast
reciproca. Los genes ortélogos se pueden identificar mediante la consulta de una o mas bases de datos de genes
con un gen de consulta o proteina de interés (SEQ ID NO 1 6 2), utilizando por ejemplo el programa BLAST. Los
genes objetivo de mayor rango son luego sometidos a un andlisis por BLAST, y GUnicamente aquellos genes objetivo
que coincidan de nuevo con la secuencia de la consulta (SEQ ID NO 1 6 2) son retenidos como verdaderos genes
ortélogos. Por ejemplo, para encontrar un ortélogo de arroz de un gen de Arabidopsis thaliana, se puede realizar un
analisis por TBLASTX o BLASTN sobre una base de datos de arroz, tal como (pero sin limitarse a) la base de datos
de la variedad Nipponbare de Oryza sativa disponible en el sitio web de NCBI (http:/ . ncbi.nim.nih.gov) o las
secuencias gendmicas de arroz (variedades cultivadas indica o japonica). En un siguiente paso, se utilizan las
secuencias de arroz obtenidas en un analisis por BLAST inversa utilizando una base de datos de Arabidopsis. Los
resultados pueden ser refinados ain mas cuando las secuencias resultantes se analizan con ClustalW y se
visualizan en un arbol filogenético del vecino méas cercano. El método puede ser utilizado para identificar ortélogos
de muchas especies diferentes.

Los homélogos méas cercanos en otras especies (ortdlogos de la proteina de la SEQ ID NO 2), incluyen a aquellos
de una variedad de plantas dicotiledéneas y monocotiledéneas, por ejemplo, de Datisca glomerata (AF119050_1,
AAD26942, SEQ ID NO 10y 11), de soja ( T09602, SCOF-1, SEQ ID NO 12 y 13), Medicago sativa (CAB77055.1,
SEQ ID NO 14 y 15), de tabaco (T01985, SEQ ID NO 16 y 17) de arroz, (AF332876, AAK01713.1, SEQ ID NO 18y
19), de petunia (BAA05079.1, SEQ ID NO 20 y 21), de trigo (S39045 y BAA03901, WZF1, SEQ ID NO 22 y 23), de
Capsicum annum (SEQ ID NO 24 y 25), de nabo (T14408, T14409) y de cafia de azlcar (CA279020).

Los homologos mas cercanos de la misma especie (paralogos de la proteina de la SEQ ID NO 2 de Arabidopsis
thaliana) se describen a continuacion. 0

La base de datos MIPS contiene la secuencia del genoma de Arabidopsis thaliana con la prediccién y anotacion
funcional de las proteinas codificadas. La busqueda en esta base de datos con el gen de STZ de la SEQ ID NO 1
(nimero de acceso en MIPS, Atlg27730), mostré que en el genoma de Arabidopsis hay dos genes que codifican
homoélogos muy cercanos de la SEQ ID NO 2, At5g43170 (NM_23683, SEQ ID NO 32 y 33 ) y At5g04340
(NM_20516 SEQ ID NO 28 y 29), y otros 3 con gran similitud: At3g19580 (NM_112848, SEQ ID NO) 26 y 27,
At5g67450 (NMJ26145, SEQ ID NO 34 y 35) y At3g49930 (NM_114853, SEQ ID NO 30 - 31). Estos genes se
distribuyen sobre 3 cromosomas 1, 3 y 5. Del mismo modo, una cantidad de paralogos del ortélogo en Petunia han
sido aislados y secuenciados. Ventajosamente, se pueden utilizar parélogos de la misma especie en métodos como
los descritos aqui.

Ademas, una cantidad de miembros de la familia de la proteina STZ de la SEQ ID NO 2 han sido encontrados en
Arabidopsis. El gen y la proteina STZ de la SEQ ID NO 1y 2 han sido publicados previamente en la base de datos
con el nimero de acceso At1g27730 de MIPS o en el GenBank con los nimeros de acceso NP_174094.1, X95573 o
CAA64820. Adicionalmente, varios otros ADNCc, aislados de otros tejidos o en diferentes etapas de desarrollo de
Arabidopsis han sido reportados y codifican la misma proteina que aquella de la SEQ ID NO 2. Tales secuencias
fueron depositadas con el nimero de acceso del GenBank AY034998, NM_102538, AC12375, X95573, AY063006,
X98671, X98670, 0 AF250336. Estos aislados ilustran la expresion diferencial del gen STZ en los diferentes tejidos
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vegetales en diferentes etapas de desarrollo. La regulacién diferencial de estos ADNc diferentes se refleja por medio
de las diferencias en sus regiones 5'UTR y 3'UTR, mientras que la proteina codificada sigue siendo la misma.
Ventajosamente, los miembros de la misma familia de genes como la SEQ ID NO 1 o los miembros de la misma
familia de cualquiera de los ortélogos de la SEQ ID NO 1, pueden ser utilizados en los métodos como se describe
aqui.

Otros homdlogos cercanos Utiles en los métodos como se describe aqui son las secuencias depositadas en la base
de datos publica bajo los nimeros de acceso siguientes, cuyas secuencias se incorporan aqui como referencia:
homdlogos aislado de Petunia: BAA21923.1, BAA21922.1, BAA21926.1 , BAA21925.1, BAA19110.1, BAA19926.1,
BAA21924.1, BAA19111.1, BAA21921.1, BAA19114.1, BAA05076.1, BAA05079.1, CAA43111.1, BAA21920.1,
BAA21919.1, BAA05077 0.1, BAA05078.1, BAA20137.1; homélogos aislados de Arabidopsis: CAA67229.1,
BAC43454.1, NP 96.054,1, AAM67193.1, NP 99.131,1, NP_188592.1, NP_201546.1, NPJ90562.1, NP_182037.1,
BAC43008.1, Q8VWG3, CACB86393.1, CAC86168.1, CAC86167.1, CAC86166.1, CAB67667.1, CAC01747.1,
CAB90936.1, CAB90935.1, CAB80245.1, CAB41188.1, CAA18741.1, CAA67234.1, CAA67236.1, CAA67231.1,
CAA67230.1, CAA67228.1, CAA67235.1, CAA67233.1, CAA67232.1, CAA67229.1, CAA64820.1 y homdlogos
aislado de arrozz BAB16855.1, AAO06972 0.1, CAC09475.1, BAB63718.1, P0683F02.21, BAB67885.1,
P0031D11.19, BAB64114.1, AAK01713.1, AF332876, AAL76091.1, BAB67879.1, P0031D11.12 y BAC15513.1.

Se puede construir un arbol filogenético con todos los homodlogos, paralogos y ortdlogos como los definidos aqui
anteriormente. Pueden hacerse multiples alineaciones utilizando ClustalW presente en el programa VNTi (version
5.0) por ejemplo con penalizacion por apertura de brecha de 10 y de 5 por extension de la brecha. Para hacer un
arbol filogenético se puede utilizar el paquete de software Phylic disponible en
http://evolution.genetics.washington.edu/phvHp.html. Las secuencias que se agrupan en torno ala SEQIDNO 10 a
la SEQ ID NO 2, identifican genes o proteinas adecuadas para su uso en los métodos como se describe aqui.

La secuencia de la SEQ ID NO 2 y su ortélogo de arroz AF332876 (SEQ ID NO 19) tienen 36% de identidad de
secuencia cuando se utiliza el programa de Needle con los parametros de penalizacién de 5 por brecha y de 6 por
extensién de brecha. Por lo tanto, homdlogos particularmente Gtiles en los métodos como se describe aqui son
homdlogos que tienen 36% 0 mas de identidad de secuencia con la proteina con dedos de zinc 2xC2H2 tal como la
presentada en la SEQ ID NO 2 o tienen 36% o0 mas de identidad de secuencia con el ortélogo mas cercano de la
SEQ ID NO 2 de otras especies.

Los homologos preferidos Utiles en la practica de los métodos como se describe aqui son homdlogos de plantas, es
decir, proteinas obtenidas a partir de un acido nucleico de la planta. Mas preferentemente, la secuencia de acido
nucleico es de una dicotiledonea, mas preferiblemente de la familia Brassicaceae, ain mas preferiblemente de
Arabidopsis thaliana.

Preferiblemente, la proteina con dedos de zinc 2xC2H2 (til en los métodos como se describe aqui pertenece a la
misma familia de genes que la proteina con dedos de zinc de tolerancia al sal (STZ) de Arabidopsis thaliana, o es
un homoélogos de los mismos. El nombre ZAT10 también puede ser utilizado para identificar la proteina con dedos
de zinc STZ de Arabidopsis thaliana.

Otra variante de una proteina con dedos de zinc Gtil en los métodos como se describe aqui es una variante de
sustitucion. El término "variantes de sustitucion" de una proteina se refiere a aquellas variantes en las que al menos
un residuo en una secuencia de aminoacidos ha sido removido y se ha insertado en su lugar un residuo diferente.
Las sustituciones de aminoacidos son tipicamente de residuos individuales, pero pueden agruparse dependiendo de
las restricciones Funcionales colocadas sobre el polipéptido; las inserciones suele ser usualmente del orden de
aproximadamente 1 - 10 residuos de aminoécidos, y las supresiones estaran en el rango de aproximadamente 10 -
20 residuos. Preferentemente, las sustituciones de aminoacidos comprenden sustituciones conservadoras de
aminoéacidos. Variantes de sustitucion particulares de la proteina con dedos zinc C2H2 son variantes de sustitucién
en las que se reemplazan uno o mas de los residuos conservados de Cys y/o His, pero manteniendo la misma
funcionalidad del dedo de zinc. Para conservar la misma funcionalidad, pueden sustituirse también los residuos
alrededor de estos residuos conservados de Cys o de His.

"Variantes en la insercion" de una proteina son aquellos en los que se introducen uno o mas residuos de
aminoacidos en un sitio predeterminado en dicha proteina. Las inserciones pueden incluir fusiones en el terminal
amino y/o en el terminal carboxi, asi como inserciones dentro de la secuencia de multiples aminoacidos o
aminoacidos individuales. En general, las inserciones en la secuencia de aminodcidos serdn menores que las
fusiones en el terminal amino o carboxi, del orden aproximadamente de 1 a 10 residuos. Los ejemplos de proteinas
0 péptidos de fusidn en el terminal amino o carboxi incluyen al dominio de enlazamiento o al dominio de activacion
de un activador transcripcional como el utilizado en el sistema hibrido doble de levadura, las proteinas de
recubrimiento del fago, etiqueta de (histidina)s, etiqueta de glutationa S-transferasa, proteina A, proteina de
enlazamiento de maltosa, dihidrofolato reductasa, epitopo Tag.100, epitopo c-myc, epitopo FLAG®, lacZ, CMP
(péptido de enlazamiento de calmodulina), epitopo de HA, epitopo de proteina C y epitopo del VSV.
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Las "variantes de supresion" de una proteina se caracteriza por la remociéon de uno o mas aminoacidos de la
proteina. Se pueden elaborar muy facilmente variantes de aminoacidos de una proteina utilizando técnicas de
sintesis de péptidos bien conocidas en el arte, tales como la sintesis de péptidos en fase sélida y similares, o por
medio de manipulaciones de ADN recombinante. Los métodos para la manipulacion de secuencias de ADN para
producir variantes de sustitucion, insercion o supresion de una proteina son bien conocidos en el arte. Por ejemplo,
las técnicas para realizar mutaciones de sustitucién en sitios predeterminados en el ADN son bien conocidas por
aquellos capacitados en el arte e incluyen mutagénesis M13, mutagénesis in vitro del Gen T7 (USB, Cleveland, OH),
mutagénesis Dirigida al Sitio QuickChange (Stratagene, San Diego, CA), mutagénesis dirigida al sitio mediada por
PCR u otros protocolos de mutagénesis dirigida al sitio.

El término "derivados" se refiere a péptidos, oligopéptidos, polipéptidos, proteinas y enzimas que pueden incluir
sustituciones, supresiones o adiciones de residuos de aminoacidos de origen natural y no natural en comparacion
con la secuencia de aminoacidos de una forma de origen natural de la proteina 2xC2H2 como por ejemplo la
proteina con dedos de zinc 2xC2H2 tal como se presenta en la SEQ ID NO 2. Los "derivados" de una proteina con
dedos de zinc 2xC2H2 abarcan péptidos, oligopéptidos, polipéptidos, proteinas y enzimas que pueden incluir
residuos de aminoacidos de origen natural alterados, glicosiladas, acilados o de origen no natural en comparacion
con la secuencia de aminoacidos de una forma de origen natural del polipéptido. Un derivado también puede incluir
uno 0 mas sustituyentes que no son aminoacidos en comparacién con la secuencia de aminoacidos a partir de la
cual se deriva, por ejemplo, una molécula reportera u otro ligando, enlazado en forma covalente o no covalente con
la secuencia de aminoacidos, tales como, por ejemplo, una molécula reportera que esta enlazada para facilitar su
deteccién, y residuos de aminoacidos de origen no natural con respecto a la secuencia de aminoacidos de una
proteina de origen natural.

Otra variante de una proteina con dedos de zinc 2xC2H2 util en los métodos como se describe aqui es un fragmento
activo de una proteina con dedos de zinc. Los "fragmentos activos" de una proteina con dedos de zinc 2xC2H2
abarcan por lo menos cinco residuos contiguos de aminoacidos de una proteina, los cuales retienen actividad
bioldgica y/o funcional similar con la proteina de origen natural. Por ejemplo, fragmentos utiles incluyen al menos 10
residuos contiguos de aminoacidos de una proteina con dedos de zinc 2xC2H2. Otros fragmentos preferidos son
fragmentos de una proteina con dedos de zinc 2xC2H2 que parten del segundo o del tercero o posteriores residuos
internos de metionina. Estos fragmentos se originan a partir de la traduccion de la proteina, a partir de codones ATG
internos. Los fragmentos funcionales de una proteina con dedos de zinc 2xC2H2 utiles en la realizacion de los
métodos como se describe aqui pueden tener uno, dos o ninguno de los dominios C2H2, sin afectar su funcionalidad
en los métodos como se describe aqui.

De acuerdo con una caracteristica preferida de la presente invencion, esta previsto un aumento o una mejora de la
expresion de un acido nucleico que codifica una proteina con dedos de zinc 2xC2H2. Los métodos para la obtencion
de un aumento o una mejora de la expresion de los genes o de los productos génicos estan bien documentados en
el arte e incluyen, por ejemplo, la sobreexpresién provocada por un promotor fuerte, el uso de potenciadores de la
transcripcion o potenciadores de la traduccion. El término sobreexpresién como se lo utiliza aqui significa cualquier
forma de expresién que sea adicional al nivel de la expresion original de tipo silvestre. Preferiblemente, el acido
nucleico que se introduce en la planta y/o el acido nucleico que se sobreexpresa en la planta es en la direccion
sentido con respecto al promotor con el cual esta operativamente enlazado. Preferiblemente, la secuencia de acido
nucleico representada por SED ID NO 1 se sobreexpresa en una planta. Sin embargo, debe quedar claro que la
aplicabilidad de la invencion no se limita al uso del &cido nucleico representado por la SEQ ID NO 1, ni a la
secuencia de &cido nucleico que codifica la secuencia de aminoacidos de la SEQ ID NO 2, pero que otras
secuencias de acido nucleico que codifican homologos, derivados o fragmentos activos de la SEQ ID NO 1 o la SEQ
ID NO 2 pueden ser (tiles en los métodos de la presente invencion. Los ejemplos de acidos nucleicos o proteinas se
proporcionan en la SEQ ID NO 10 a la SEQ ID NO 50.

Alternativamente y/o adicionalmente, se puede lograr una mayor expresion de un gen que codifica 2xC2H2 o un
mayor nivel y/o actividad de una proteina 2xC2H2 por medio de mutagénesis. Por ejemplo, estas mutaciones
pueden ser responsables por el control alterado del gen para 2xC2H2, que resulta en una mayor expresion del gen,
en relacion con el gen de tipo silvestre. Las mutaciones también pueden provocar cambios en la conformacion de
una proteina, dando como resultado una mayor actividad y/o niveles més altos de la proteina 2xC2H2.

La modificacién de la expresion génica (ya sea por medio de un enfoque directo o indirecto) abarca niveles de
transcripcion alterados de un gen. Los niveles de transcripcién alterados pueden ser suficientes para inducir ciertos
efectos fenotipicos, por ejemplo a través del mecanismo de cosupresion. Aqui, el efecto general de la introduccién
de un transgén es que hay menos actividad en la célula de la proteina codificada por un gen nativo que tiene
homologia con el transgén introducido. Por lo tanto, la especificacion describe un método para modificar las
caracteristicas de crecimiento en una planta, que comprende la disminucién de la expresion de un gen que codifica
una proteina con dedos de zinc 2xC2H2 o disminuir el nivel y/o la actividad de una proteina con dedos de zinc
2xC2H2. Los ejemplos de disminucion de la expresion, el nivel y/o la actividad de una proteina en una célula estan
bien documentados en el arte e incluyen, por ejemplo, reduccién de la expresion por medio de técnicas antisentido,
técnicas de ARNi, los ARN de interferencia pequefia (los ARNsi) y microARN (miARN).
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Otro método para disminucidn de la expresion génica o el silenciamiento de genes comprende el uso de ribozimas,
por ejemplo como se describe en Atkins et al. 1994 (WO 94/00012), Lenee et al. 1995 (WO 95/03404), Lutziger et al.
2000 (WO 00/00619), Prinsen et al. 1997 (WO 97/3865) y Scott et al. 1997 (WO 97/38116).

El silenciamiento de genes también se puede lograr mediante mutagénesis de insercion (por ejemplo, insercion de
T-ADN o insercion del transposon) o por medio de estrategias de silenciamiento génico como lo describen, entre
otros, Angell y Baulcombe 1998 (WO 98/36083), Lowe et al. 1989 (WO 98/53083), Lederer et al. 1999 (WO
99/15682) o Wang et al. 1999 (WO 99/53050).

La expresion de un gen enddgeno también puede ser reducida si contiene una mutaciéon. Tal mutacion, o tal gen
mutante puede ser aislado e introducido en la misma o en diferente especie vegetal con el fin de obtener plantas que
tengan caracteristicas de crecimiento modificadas. Los ejemplos de tales mutantes son mutantes dominantes
negativos de un gen para el dedo de zinc 2xC2H2.

Las construcciones genéticas destinadas a silenciar la expresion del gen puede incluir al &cido nucleico para el dedo
de zinc 2xC2H2, por ejemplo, como el representado por la SEQ ID NO 1 (o una o mas porciones de la misma o una
secuencia capaz de hibridar con la misma), en una orientacién sentido y/o antisentido con relacion a la secuencia
promotora. Las copias sentido o antisentido de al menos una parte del gen enddgeno en la forma de repeticiones
directas o invertidas pueden ser utilizadas también en los métodos como se describe aqui. Las caracteristicas del
crecimiento de las plantas también pueden ser modificadas por medio de la introduccién en una planta de al menos
parte de una version antisentido de la secuencia de nucle6tidos representada por la SEQ ID NO 1.

La especificacion también describe, las construcciones genéticas y vectores para facilitar la introduccion y/o para
facilitar la expresion de las secuencias de nucleétidos para el dedo de zinc 2xC2H2 utiles en métodos como los
descritos aqui. Por lo tanto, se describe una construccién que comprende: [

() un &cido nucleico capaz de modificar la expresion de un &cido nucleico que codifica una proteina con dedos de
zinc 2xC2H2 y/o maodificar el nivel y/o la actividad de una proteina con dedos de zinc 2xC2H2;

(i) una o mas secuencias de control capaces de dirigir la expresion de la secuencia de acido nucleico de (i); v,
opcionalmente, 0

(iii) una secuencia de terminacion de la transcripcion.

Las construcciones Utiles en métodos como los descritos aqui pueden ser construidas utilizando tecnologia de ADN
recombinante bien conocida por las personas capacitadas en el arte. Las construcciones génicas puede ser
insertadas en vectores, que pueden estar disponibles en el mercado, adecuadas para transformacion en plantas y
adecuadas para la expresion del gen de interés en las células transformadas. Preferiblemente, la construccion
genética es un vector de expresion de la planta.

El &cido nucleico de acuerdo con (i) es convenientemente cualquiera de los acidos nucleicos descritos anteriormente
aqui. Un acido nucleico preferido es el acido nucleico representado por la SEQ ID NO 1 o una variante del mismo
como se definié aqui anteriormente, o es una secuencia de acido nucleico que codifica una secuencia representada
por la SEQ ID NO 2 o una variante como se definié aqui anteriormente. Por ejemplo, tales variantes codifican una
proteina como la presentada en cualquiera de las SEQ ID NO 11, 13, 15, 17, 19, 21, 23, 25, 27, 29, 31, 33, 35, 37,
39, 42,44,46 , 48y 50.

Los términos "elemento regulador" y "secuencia de control" se utilizan indistintamente en este documento y deben
ser tomadas en un contexto amplio para referirse a acidos nucleicos reguladores capaces de efectuar la expresion
de las secuencias a las que estan operativamente enlazadas. Abarcados por los términos anteriormente
mencionados estan los promotores. Un "promotor" abarca secuencias reguladoras de la transcripcion derivadas de
un gen gendmico clasica eucariota clasico (incluida la caja TATA, que se requiere para la iniciacion en forma precisa
de la transcripcion, con o sin una secuencia de caja CCAAT) y elementos reguladores adicionales (es decir,
secuencias de activacion secuencia arriba, reforzadores y silenciadores) que alteran la expresion génica en
respuesta a los estimulos externos y/o de desarrollo, o en una forma especifica del tejido. También se incluyen
dentro del término una secuencia de regulacién transcripcional de un gen procariota clasico, en cuyo caso puede
incluir una secuencia de caja -35 y/o secuencias reguladoras de la transcripcion de caja -10. El término "elemento
regulador" también abarca una molécula de fusion sintética o derivada que confiere, activa o refuerza la expresion
de una molécula de acido nucleico en una célula, tejido u érgano. El término "operativamente enlazado" como se usa
aqui se refiere a un enlace funcional entre la secuencia del promotor y el gen de interés, de tal manera que la
secuencia del promotor sea capaz de iniciar la transcripcion del gen de interés. Preferiblemente, el gen de interés
esta operativamente enlazado a un promotor en una direccién sentido.

Ventajosamente, cualquier tipo de promotor puede ser utilizado para dirigir la expresion de la secuencia de acido
nucleico dependiendo del resultado deseado.
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Los promotores Utiles en la presente especificacion se describen en el documento EP 03075331.3, cuyos
promotores y secuencias se incorporan aqui como referencia.

Otros ejemplos de promotores preferidos son presentados en la Tabla | (a) hasta (c), cuyos promotores o sus
derivados son (tiles en los métodos y/o en la elaboracion de las construcciones como se describe aqui. En
consecuencia, las construcciones genéticas que incluyen los acidos nucleicos de (i), por ejemplo, un acido nucleico
para 2xC2H2, y al menos parte de un promotor de la Tabla 1 (a) hasta (c) o de EP 03075331.3, preferentemente, en
en donde dichas partes estan operativamente enlazadas, son como se describe aqui.

De acuerdo con una modalidad, el acido nucleico de (i) esta operativamente enlazado a un promotor constitutivo. El
término "constitutivo" como se define aqui se refiere a un promotor que se expresa sustancialmente en forma
continua. Ademas, preferiblemente el promotor constituyente es un promotor ubicuo, que se expresa en mas de uno,
preferentemente en la mayoria o en casi todos los tejidos de la planta. Preferiblemente, el promotor constitutivo para
ser utilizado en los métodos de la presente invencion, o clonado en las construcciones genéticas como se describe
aqui, es un promotor de la planta, preferiblemente un promotor constitutivo, tal como un promotor GOS2 o un
promotor con un patron de expresion similar y/o de resistencia similar. Preferentemente se utilizan promotores de
plantas derivados de un acido nucleico de la planta. Por otra parte, se utilizan los promotores que pueden operar en
la planta, tales como los promotores derivados de patégenos de las plantas.

De acuerdo con otra modalidad de la invencién, el acido nucleico de (i) esta operativamente enlazado a un promotor
de la planta, preferiblemente un promotor preferido del tejido. El término "preferido del tejido", como se usa aqui, se
refiere a un promotor que se expresa predominantemente en al menos un tejido u 6rgano. Por ejemplo, el promotor
preferido del tejido es un promotor preferido de la semilla, tal como un pWS18 (Joshee et al Plant Cell Physiol 1998
Jan;.. 39 (1): 64 - 72) o un promotor de resistencia similar y/o con un patron de expresion similar.

Los promotores con resistencia similar y/o con un patron de expresion similar se pueden encontrar mediante el
acoplamiento del promotor con un gen reportero y comprobar la funcién del gen reportero en diferentes tejidos de
una planta. Un gen reportero adecuado es beta-glucuronidasa y la tincion GUS colorimétrica para visualizar la
actividad de la beta-glucuronidasa en un tejido de la planta es bien conocida por una persona capacitada en el arte.

Tabla I (a): promotores preferidos de la flor Utiles en la presente invencién. Las secuencias de estos promotores se
describen en la referencia citada, cuyas secuencias se incorporan aqui como referencia.

Gen Expresion Referencia

AtPRP4 flores http://salus.medium.edu/mmg/tiemey/html

chalcona sintasa (chsA) flores Van der Meer, et al., Plant Mol. Biol. 15, 95 - 109, 1990
LAT52 antera Twell et al., Mol. Gen Genet. 217: 240 - 245 (1989)
apetala-3 flores
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Tabla I (b): promotores preferidos de la semilla Utiles en la presente invencién. Las secuencias de estos promotores
se describen en la referencia citada, cuyas secuencias se incorporan aqui como referencia.

Gen Expresion Referencia

genes especificos de la semilla semilla Simon, et al., Plant Mol. Biol. 5: 191, 1985;
Scofield, et al., J. Biol. Chem. 262: 12202, 1987.;
Baszczynski, et al., Plant Mol. Biol. 14: 633, 1990.

Albumina de nuez del Brasil semilla Pearson, et al., Plant Mol. Biol. 18: 235 - 245, 1992.

legimina semilla Ellis, et al., Plant Mol. Biol. 10: 203 - 214, 1988.

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

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

napA semilla Stalberg, et al, Planta 199: 515 - 519, 1996.

glutenina-1 de trigo de HMW y LMW | endospermo Mol Gen Genet 216: 81 - 90, 1989; NAR 17: 461 -
2,1989

SPA de trigo semilla Albani et al, Plant Cell, 9: 171 - 184, 1997

a, B, y-gliadinas de trigo endospermo EMBO 3: 1409 - 15, 1984

promotor Itr-1 de cebada endospermo

B1, C, D hordeina de cebada endospermo Theor Appl Gen 98: 1253 - 62, 1999; Plant J 4: 343
- 55, 1993; Mol Gen Genet 250: 750 - 60, 1996

DOF de cebada endospermo Mena et al, The Plant Journal, 116 (1): 53 - 62,
1998

blz2 endospermo EP99106056.7

promotor sintético endospermo Vicente-Carbajosa et al., Plant J. 13: 629 - 640,
1998.

prolamina NRP33 de arroz endospermo Wau et al, Plant Cell Physiology 39(8) 885 - 889,
1998

a-globulina Glb-1 de arroz endospermo Wau et al, Plant Cell Physiology 39(8) 885 - 889,
1998

OSH1 de arroz embrion Sato et al, Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 93: 8117 -
8122, 1996

a-globulina REB/OHP-1 de arroz endospermo Nakase et al. Plant Mol. Biol. 33: 513 - 522, 1997

ADP-glucosa PP de arroz endospermo Trans Res 6: 157 - 68, 1997

familia del gen ESR de maiz endospermo Plant J 12: 235 - 46, 1997

y-kafirina de sorgo endospermo PMB 32: 1029 - 35, 1996
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(continuacién)

Gen Expresién Referencia
KNOX embrion Postma-Haarsma et al, Plant Mol. Biol. 39: 257 -
71, 1999
oleosina de arroz embrién y aleurona Wu et at, J. Biochem., 123: 386, 1998
oleosina de girasol semilla (embridn y Cummins, et al., Plant Mol. Biol. 19: 873 - 876,
semilla seca) 1992

Tabla | (c): promotores constitutivos Utiles en la presente invencion. Las secuencias de estos promotores se
describen en la referencia citada, cuyas secuencias se incorporan aqui como referencia.

Gen Expresion Referencia

Actina constitutiva McElroy et al, Plant Cell, 2: 163 - 171, 1990

35S del CAMV constitutiva Odell et al, Nature, 313: 810 - 812, 1985

19S del CamV constitutiva Nilsson et al., Physiol. Plant 100: 456 - 462, 1997
GOS2 constitutiva de Pater et al, Plant J Nov;2(6): 837 - 44,1992
ubiquitina constitutiva Christensen et al, Plant Mol. Biol. 18: 675 - 689, 1992
ciclofilina de arroz constitutiva Buchholz et al, Plant Mol Biol. 25(5): 837 - 43, 1994
histona H3 de maiz constitutiva Lepetit et al, Mol. Gen. Genet. 231: 276 - 285, 1992
actina 2 constitutiva An et al, Plant J. 10(1); 107 - 121, 1996

Opcionalmente, una 0 mas secuencias terminadoras también pueden ser utilizadas en la construccién de introducida
en una planta. El término "terminadora" abarca una secuencia de control que es una secuencia de ADN en el
extremo de una unidad transcripcional que sefiala el procesamiento y poliadenilaciéon 3' de un transcrito primario y la
germinaciéon de la transcripcion. Los elementos reguladores adicionales pueden incluir reforzadores
transcripcionales, asi como de la traduccion. Aquellos capacitados en el arte se daran cuenta de las secuencias
reforzadoras y de terminacion que pueden ser adecuadas para ser usadas como se describe aqui. Tales secuencias
serian conocidas o pueden ser facilmente obtenidas por un experto en el arte.

Las construcciones genéticas descritas aqui pueden incluir ademas un origen de secuencia de replicacion que es
requerido para el mantenimiento y/o la replicacion en un tipo especifico de célula. Un ejemplo es cuando se requiere
mantener una construccion genética en una ceélula bacteriana como un elemento genético episomal (por ejemplo,
una molécula de plasmido o de cosmido). Los origenes de replicacion preferidos incluyen, pero no se limitan a, la f1-
oriy colE1.

La construccién genética puede comprender opcionalmente un gen marcador seleccionable. Tal como se usa aqui,
el término "gen marcador seleccionable” incluye cualquier gen que confiera un fenotipo sobre una célula en la que se
expresa para facilitar la identificacion y/o la selecciéon de células que son transfectadas o transformadas con una
construccidon genética de la invencion. Los marcadores adecuados pueden ser seleccionados a partir de los
marcadores que confieren resistencia a antibiéticos o a herbicidas. Las células que contienen el ADN recombinante
serdn capaces por lo tanto de sobrevivir en presencia de concentraciones de antibiéticos o de herbicidas que matan
las células no transformadas. Los ejemplos de genes marcadores seleccionables incluyen genes que confieren
resistencia a los antibidticos (tales como nptll que codifica la neomicina fosfotransferasa capaz de fosforilar la
neomicina y la kanamicina, o hpt que codifica higromicina fosfotransferasa capaz de fosforilar higromicina), a los
herbicidas (por ejemplo bar, que provee resistencia a Basta; aroA 0 gox que proporcionan resistencia contra el
glifosato), o los genes que proporcionan una caracteristica metabdlica (tal como el manA que permite a las plantas
utilizar la manosa como Unica fuente de carbono). Los genes marcadores visuales dan como resultado la formacion
de color (por ejemplo, beta-glucuronidasa, GUS), luminiscencia (tal como la luciferasa) o fluorescencia (Proteina
Fluorescente Verde, GFP y sus derivados). Otros ejemplos de genes marcadores seleccionables adecuados
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incluyen la resistencia a la ampicilina (Ampr), el gen de resistencia a la tetraciclina (Tcr), el gen de resistencia a la
kanamicina bacteriana (Kanr), el gen de resistencia a la fosfinotricina, y el gen de cloranfenicol acetiltransferasa
(CAT), entre otros.

La especificacion describe plantas que pueden ser obtenidas por métodos como los descritos aqui. La especificacion
describe plantas que pueden ser obtenidas por el método como se describe aqui, cuyas plantas tienen
caracteristicas de crecimiento modificadas las caracteristicas de crecimiento, cuyas plantas han alterado el nivel y/o
la actividad y/o una expresion alterada de proteina con dedos de zinc 2xC2H2 de una secuencia de acido nucleico
que codifica una proteina con dedos de zinc 2xC2H2.

Por lo tanto, se describe aqui un método para la produccion de plantas, que tiene caracteristicas de crecimiento
modificadas, que comprende la introduccion, en una planta, de un &cido nucleico capaz de modificar la actividad de
una proteina con dedos de zinc 2xC2H2 y/o capaz de modificar la expresion de un gen para el dedo de zinc
2xC2H2. Se provee un método para la produccion de plantas transgénicas que tienen caracteristicas de crecimiento
modificadas, que comprende la introduccién y expresion en una planta de un acido nucleico para 2xC2H2.

Mas especificamente, la presente invencién proporciona un método para la produccion de plantas transgénicas que
tienen caracteristicas de crecimiento modificadas, el cual comprende:

(i) la introduccién en una célula vegetal o una planta de un acido nucleico para el dedo de zinc 2xC2H2,
(iii) el cultivo de la célula de la planta en condiciones que promueven el crecimiento de la planta.
La caracteristica de crecimiento puede ser cualquiera de las caracteristicas definidas aqui mas abajo.

El acido nucleico para el dedo de zinc 2xC2H2 puede incluir todas las variantes de acidos nucleicos como se
describe en este documento mas arriba y puede incluir todos los acidos nucleicos que codifican todas las variantes
de proteinas como se describe aqui mas arriba. El cultivo de células vegetales bajo condiciones que promuevan el
crecimiento de la planta, puede o no incluir la regeneracién y/o el crecimiento hasta madurez.

La proteina misma y/o el acido nucleico mismo pueden ser introducidos directamente en una célula de la planta o en
la propia planta (incluida la introduccién en un tejido, 6rgano o cualquier otra parte de la planta). De acuerdo con una
caracteristica preferida de la presente invencion, se introduce preferiblemente el acido nucleico en una planta por
medio de transformacion.

El término "transformacion" como se lo utiliza en este documento abarca la transferencia de un polinucleétido
exdgeno en una célula huésped, independientemente del método utilizado para la transferencia. El tejido de la planta
capaz de propagacion clonal posterior, ya sea por organogénesis o por embriogénesis, puede ser transformado con
una construccidon genética de la presente invencion y regenerar una planta completa a partir de alli. El tejido
particular elegido variara en funcién de los sistemas de propagacion clonal disponibles, y mas adecuados para, la
especie particular que esta siendo transformada. Los ejemplos de tejidos objetivo incluyen discos de hojas, polen,
embriones, cotiledones, hipocotiledones, megagametofitos, tejido calloso, tejido meristemético existente (por
ejemplo, meristema apical, yemas axilares, y meristemas de la raiz), y tejido inducido de meristema (por ejemplo,
meristema de cotiledén y meristema de hipocotileddn) . El polinucleétido puede ser introducido en forma transitoria o
estable en una célula huésped y puede ser mantenido en forma no integrada, por ejemplo, como un plasmido.
Alternativamente, puede ser integrado en el genoma del huésped. Las células de la planta transformadas resultantes
se pueden utilizar luego para regenerar una planta transformada en una forma conocida por las personas
capacitadas en el arte.

La transformacién de una especie vegetal es actualmente una técnica de rutina. Ventajosamente, cualquiera de los
diferentes métodos de transformacion pueden ser utilizados para introducir el acido nucleico de interés (por ejemplo,
el &cido nucleico para 2xC2H2) en una célula progenitora adecuada. Los métodos de transformacién incluyen el uso
de liposomas, electroporacion, productos quimicos que incrementen la absorcién de ADN libre, inyeccién del ADN
directamente en la planta, bombardeo con pistola de particulas, transformacion utilizando virus o polen y
microproyeccion. Los métodos pueden ser seleccionados a partir del método de calcio / polietilén glicol para
protoplastos (Krens, F. A. et al, 1882, Nature 296, 72 - 74;. Negrutiu I. et al, junio de 1987, Plant Mol Biol. 8, 363 -
373); electroporacion de protoplastos (Shillito R. D. et al, 1985 Bio Technol 3, 1099 - 1102); microinyeccion en
material vegetal (Crossway A. et al, 1986, Mol Gen Genet 202, 179 - 185); bombardeo de particulas recubiertas con
ADN o ARN (Klein T. M. et al., 1987, Nature 327, 70); infeccién con virus (no integradores) y similares. Un método
de transformacion preferido es un método de transformacion mediada por Agrobacterium.

Las plantas de arroz transgénicas que expresan un gen para 2xC2H2 se producen preferiblemente por medio de
transformacion mediada por Agrobacterium utilizando cualquiera de los métodos conocidos para transformacion de
arroz, tales como los descritos a continuacion: solicitud de patente europea publicada EP 1198985 Al, Aldemita y
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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), cuyas divulgaciones se incorporan aqui como referencia como si se las hubiera expuesto en su
totalidad. En el caso de la transformacion de maiz, el método preferido es como se describe ya sea en Ishida et al.
(Nat. Biotechnol 1996 Jun; 14 (6): 745 - 50) o en Frame et al. (Plant Physiol, mayo 2002, 129 (1): 13 - 22), que cuyas
divulgaciones se incorporan aqui como referencia como si se las hubiera expuesto en su totalidad.

Por lo general después de la transformacion, se seleccionan células de la planta o grupos de células por la
presencia de uno o mas marcadores que son codificados por los genes que pueden ser expresados por la planta
transferidos conjuntamente con el gen de interés, después de lo cual se regenera el material transformado en una
planta completa.

Después de la transferencia del ADN y la regeneracion, las plantas supuestamente transformadas pueden ser
evaluadas, por ejemplo, utilizando andlisis tipo Southern, para detectar la presencia del gen de interés, el nimero de
copias, y/o la organizacion gendémica. Alternativa o adicionalmente, los niveles de expresion del ADN introducido
recientemente pueden medirse mediante el andlisis tipo Northern y/o Western, siendo ambas técnicas bien
conocidas por las personas que tengan conocimientos en la materia.

Las plantas transformadas generadas pueden ser propagadas por una gran variedad de medios, tales como por
medio de propagacion clonal o de técnicas clasicas de fitomejoramiento. Por ejemplo, una primera generacion (o T1)
de plantas transformadas pueden ser autofecundadas para producir una segunda generacion de homocigotos (o T2)
transformantes, y las plantas de T2 propagadas adicionalmente a través de técnicas clasicas de fitomejoramiento.

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

La presente especificacion se extiende claramente a cualquier célula vegetal o planta producida por cualquiera de
las especificaciones de los métodos descritos aqui, y a todas las partes de la planta y propagulos de las mismas. La
presente invencion se extiende adicionalmente para abarcar a la progenie de una célula, tejido, érgano o planta
completa primer transformada o transfectada que ha sido producido(a) por cualquiera de los métodos antes
mencionados, siendo el Unico requisito que la progenie exhiba la(s) misma(s) caracteristica(s) genotipica(s) y/o
fenotipica(s) como la(s) producida(s) en los padres por medio de métodos como los descritos aqui. La invencion
también describe células huésped que tienen expresion modificada y/o nivel y/o actividad de una proteina con dedos
de zinc 2xC2H2. Tales células huésped incluyen, por ejemplo, construcciones genéticas como se menciono
anteriormente. Las células huésped preferidas como las descritas aqui se derivan de una planta, alga, bacteria,
hongo, levadura, insecto o animal. La invencion también describe partes cosechables de una planta, tales como,
pero sin limitarse a semillas, hojas, frutos, flores, pétalos, estambres, cultivos madre, tallos, rizomas, raices,
tubérculos, bulbos o fibras de algodon.

El término "planta” como se usa aqui, abarca plantas enteras, ancestros y descendientes de las plantas y partes de
plantas, incluyendo semillas, brotes, tallos, raices (incluidos tubérculos), y células vegetales, tejidos y érganos. El
término "planta” incluye también cultivos en suspension, embriones, regiones meristematicas, tejido calloso, hojas,
gametofitos, esporofitos, polen y microsporas. Las plantas que son especialmente Utiles en los métodos de la
invencion incluyen todas las plantas que pertenecen a la superfamilia Viridiplantae, en particular plantas
monocotiledoneas y dicotiledéneas, incluyendo, leguminosas forrajeras o forraje, 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, Burkes
africana, Butea frondosa, Cadaba farinosa, Calliandra spp, Camellia sinensis, Canna indica, Capsicum spp., Cassia
spp., Centroema pubescens, Chaenomeles spp., Cinnamomum casia, 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.,
Dorycnium rectum, Echinochloa pyramidalis, Ehrartia spp., Eleusine coracana, Eragrestis spp., Erythrina spp.,
Eucalyptus spp., Euclea schimpen, Eulalia villosa, Fagopyrum spp., Feijoa sellowiana, Fragaria spp., Flemingia spp.,
Freycinetia banksii, Geranium thunbergii, Ginkgo biloba, Glicine 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, Metasequoia glyptostroboides, Musa
sapientum, Nicotianum spp., Onobrychis spp., Ornithopus 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., Prosopis cineraria, Pseudotsuga menziesii, Pterolobium stellatum, Pyrus communis, Quercus spp.,
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Rhaphiolepsis umbellata, Rhopalostylis sapida, Rhus natalensis, Ribes grossularia, Ribes spp., Robinia
pseudoacacia, Rosa spp., Rubus spp., Salix spp., Schyzachyrium sanguineum, Sciadopitys verticillata, Sequoia
sempervirens, Sequoiadendron giganteum, Sorghum 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, Zantedeschia aethiopica,
Zea mays, amaranto, alcachofa, esparrago, brécoli, col de Bruselas, repollo, colza, zanahoria, coliflor, apio, col
rizada, lino, col rizada, lenteja, colza de semilla oleaginosa, okra, cebolla, patata, arroz, soja, paja, remolacha
azucarera, cafia de azucar, girasol, tomate, calabaza, y té, arboles y algas, entre otros. De acuerdo con una
modalidad preferida de la presente invencidn, la planta es una planta de cultivo tal como soja, girasol, canola, alfalfa,
colza, algodon, tomate, patata, o tabaco. De acuerdo con otra modalidad preferida de la presente invencion, la
planta es una planta monocotiledénea, tal como cafia de azucar, mas preferiblemente un cereal, lo mas preferible la
planta se selecciona del grupo que consiste de arroz, maiz, trigo, cebada, mijo, centeno o avena.

En una modalidad particular de la presente invencion, las proteinas de una especie de planta (por ejemplo,
Arabidopsis) se introducen en otra especie de planta (por ejemplo arroz). Se ha demostrado en la presente invencion
gue las caracteristicas de crecimiento de una planta se mejoran por la introduccién de un gen o proteina dedo de
zinc 2xC2H2 o las proteinas de una dicotiledénea en una monocotiledénea.

Segun una modalidad particular de la invencion, se proveen métodos como los descritos anteriormente, en donde la
planta es una monocotiledénea. Mas preferiblemente, la planta es arroz o maiz.

Ventajosamente, el desempefioc de métodos como los descritos aqui conduce a que las plantas tengan
caracteristicas de crecimiento mejoradas. [

El término "caracteristica de crecimiento” como se utiliza aqui, se refiere preferiblemente a cualquiera o mas de, pero
sin limitarse a, rendimiento, arquitectura y tiempo del ciclo.

El término "rendimiento” se refiere a la cantidad de material cosechado. Para plantas de cultivo rendimiento también
significa la cantidad de material cosechado por acre de produccion. Dependiendo del cultivo la parte cosechada de
la planta puede ser una parte diferente o tejido de la planta, tal como semilla (por ejemplo, arroz, sorgo o maiz
cuando se cultiva para semilla); la biomasa total por encima del suelo (por ejemplo, para maiz, cuando se utiliza
como ensilaje), la raiz (por ejemplo, remolacha azucarera), el fruto (por ejemplo, tomate), las fibras de algodén, o
cualquier otra parte de la planta que tenga valor econdmico. "Rendimiento” también abarca la estabilidad del
rendimiento de las plantas, lo que significa que afio tras afio, se puede obtener el mismo rendimiento de la progenie
de las plantas, sin demasiada interferencia de factores externos, tal como las condiciones meteoroldgicas.
"Rendimiento” también incluye el potencial de rendimiento, como el maximo rendimiento que puede ser obtenido.

El rendimiento tal vez depende de una serie de componentes del rendimiento. Los pardmetros para estos
componentes son bien conocidos por una persona capacitada en el arte. Por ejemplo, los fitomejoradores son muy
conscientes de los componentes especificos del rendimiento y de los correspondientes parametros para el cultivo
que ellos pretenden mejorar.

Por ejemplo, los componentes clave del rendimiento para el maiz incluyen el numero de plantas por hectarea o acre,
el nimero de mazorcas por planta, numero de filas (de semillas) por mazorca, el nimero de granos por hilera, y el
peso de mil granos. Para el ensilado del maiz los parametros tipicos son la biomasa por encima del suelo y el
contenido energético. O

Los componentes clave del rendimiento para el arroz incluyen el nimero de plantas por hectarea o acre, nimero de
paniculas por planta, nimero de espiguillas por panoja, la tasa de llenado de semillas (nimero de semillas llenas) y
mil kernel de peso. Preferentemente métodos para aumentar el rendimiento de arroz abarcar mayor nimero de
flores por panicula y un mayor nimero de semillas llenas. El parametro de aumento en el nimero total de semillas
puede estar relacionado con aumento del nimero de flores.

"Rendimiento” incluye ademas los componentes tipicos de la biomasa, tales como las partes por encima del suelo de
una planta y el sistema de raices. Pardmetros generales de la biomasa son el area y el peso seco. Los parametros
especificos para la biomasa por encima del suelo abarcan el area de terreno por encima del suelo y la altura de la
planta. Los parametros especificos para el sistema de la raiz abarcan la proporcién de la raiz, la longitud de la raiz y
la profundidad de penetracion, la ramificacion de las raices, la densidad de vello de la raiz, la resistencia de la raiz a
la traccion y la formacién de aerénquima.

Las plantas de la presente invencidon se caracterizan por un mayor nimero de semillas llenas, un mayor peso total
de la semilla, un mayor nimero total de semillas y un mayor indice de cosecha. Por lo tanto, los métodos de la
presente invencion son particularmente favorables para ser aplicados en cereales tales como el arroz y el maiz. Por
lo tanto, una modalidad particular de la presente invencion se relaciona con un método para aumentar el rendimiento
del maiz, que comprende la modificacién de la expresion de un acido nucleico que codifica una proteina con dedos
de zinc 2xC2H2.

Las plantas de la presente invencion se caracterizan por un aumento del peso de mil granos y por lo tanto se alteran
el tamafio de la semilla o el volumen de la semillas y/o el contenido de semilla y/o la composicion de la semilla por
los métodos de la presente invencién. Las semillas proporcionadas por los métodos de la presente invencion pueden
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tener mas valor nutritivo, mas almidén y/o méas aceite, posiblemente debido a su mayor tamafio.

Las plantas de la presente invencidn se caracterizan por una mayor area por encima del suelo. Por lo tanto, los
métodos de la presente invencién son particularmente favorables para las cosechas cultivadas por su tejido verdes
y/o cultivadas por su biomasa por encima del suelo. Los métodos de la presente invencion son particularmente Utiles
para pastos, cultivos forrajeros (por ejemplo, maiz forrajero, trébol, Medicago, etc.), arboles, cafia de azucar, etc.

La mejora en el rendimiento como la obtenida por los métodos de la invencion, se puede obtener como resultado de
la mejora de uno o mas de los componentes y/o parametros del rendimiento antes mencionados.

El término "arquitectura” como se usa aqui abarca el aspecto o la morfologia de una planta, incluyendo una o mas
de las caracteristicas estructurales o una combinacién de caracteristicas estructurales de las mismas. Tales
caracteristicas estructurales incluyen la forma, tamafio, nimero, posicion, textura, disposicién, y el patrén de
cualquier célula, tejido u 6rgano, o grupos de células, tejidos u érganos de una planta, incluyendo la raiz, hoja, brote,
tallo, peciolo, tricomas, flores, pétalos, estigma, estilo, estambre, polen, évulos, semillas, embriones, endospermo,
cubierta de la semilla, aleurona, fibra, cambium, madera, pulpa, parénquima, aerénquima, elemento de criba, el
floema o tejido vascular, entre otros. Las caracteristicas arquitectonicas particulares que pueden ser modificadas por
los métodos de la presente invencion son una mayor altura de la planta, un mayor nimero o tamafio de los tallos o
troncos o macollos o paniculas o pediculos, un mayor nimero o tamafio de las inflorescencias, mayor ramificacion,
por ejemplo, de borlas y espigas o caracteristicas alteradas de la floracién. Una de las caracteristicas arquitecténicas
preferidas que puede ser modificada por los métodos de la presente invencion es la arquitectura de la hoja. El
término "arquitectura de la hoja" como se usa aqui incluye las caracteristicas tipicas de la hoja tales como el largo,
ancho, espesor, el nimero de células, el tamafio y verdor de las células.

Tipicamente, las plantas de la pantalla presente invencidn muestran una mayor area foliar y/o aumento del ancho de
la lamina de la hoja. Esta caracteristica es especialmente importante ya que le permite a la planta optimizar la forma
de sus hojas para maximizar el area utilizada para la fotosintesis. A tal efecto, preferiblemente se amplia la lamina
de la hoja, pero, alternativamente, las hojas son mas largas o0 mas pequefias o mas redondeadas. Estos efectos
pueden dar lugar a plantas mas saludables. Alternativamente, este rasgo atribuye propiedades estéticas a la planta,
tales como hojas més verdes y mas resistentes.

El "tiempo del ciclo" de la planta como se usa aqui, significa que el tiempo en el que una planta alcanza el 90% de su
area total maxima. Este parametro es una indicacién de la duracién del crecimiento vegetativo. Un crecimiento
vegetativo prolongado fue observado Unicamente en algunas de las plantas de acuerdo con la presente invencion y
puede ser controlado por medio de la escogencia del evento de transformacion y/o por la escogencia del promotor
gue dirige al acido nucleico para 2xC2H2. Por ejemplo, esta caracteristica no se muestra cuando se utilizé un
promotor preferido de la semilla. O

Otras "caracteristicas de crecimiento" que pueden ser mejoradas por los métodos de la presente invencién son la
tasa de crecimiento, el vigor inicial, el Tmid modificado, T90 o0 A42 o la curva de crecimiento alterado .

Es claro a partir de los datos presentados en los ejemplos que una o mas de las caracteristicas de crecimiento como
se defini6 aqui anteriormente en este documento, se pueden combinar en una planta. Alternativamente,
dependiendo del evento de transformacion elegido y/o dependiendo del promotor utilizado, una o mas de estas
caracteristicas de crecimiento pueden estar presentes 0 ausentes, 0 mas 0 menos pronunciadas en la planta.

Los métodos de la presente invencion también pueden utilizarse para conferir tolerancia al estrés a las plantas. En
particular, un 2xC2H2 del tipo STZ se puede ser utilizado para conferirle a una planta tolerancia al estrés por
salinidad y/o tolerancia a estrés por sequia. Un promotor preferido del tejido, tal como un “promotor preferido de la
semilla" es utilizado en estos métodos.

La presente invencién describe también el uso de una secuencia de acido nucleico que codifica una proteina con
dedos de zinc y homdélogos, derivados y fragmentos activos de la misma en la modificacién de las caracteristicas de
crecimiento de las plantas, de preferencia en el incremento del rendimiento, mas preferiblemente el incremento en el
rendimiento de semillas. La presente invencion también describe el uso de una secuencia de &cido nucleico que
codifica una proteina con dedos de zinc 2xC2H2 y homdlogos, derivados y fragmentos activos de la misma, y a la
proteina misma con dedos de zinc 2xC2H2 y homdlogos, derivados y fragmentos activos de la misma como un
regulador del crecimiento. Las secuencias representadas por la SEQ ID NO 1, y porciones de la misma y la SEQ ID
NO 2, y homodlogos, derivados y fragmentos activos de la misma que son utiles en la modificacion de las
caracteristicas de crecimiento de las plantas, como se ha descrito. Las secuencias, por tanto, encontrarian uso como
reguladoras del crecimiento, tales como herbicidas o estimuladores del crecimiento. También se describe una
composicion que contiene una proteina representada por la SEQ ID NO 2, o un homoélogo, fragmento o derivado
activo de la misma para su uso como un regulador del crecimiento. Se utiliza aqui un regulador del crecimiento en el
sentido de un regulador que incrementa el rendimiento y por lo tanto también es denominado como un regulador del
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rendimiento.

En particular, una composiciéon que regula el rendimiento que comprende un acido nucleico que codifica una
proteina 2xC2H2, y/o que comprende una proteina 2xC2H2 , y/o que comprende una construccién como se define
aqui mas arriba. Tal composicion para regulacion del rendimiento incluye ademas aditivos normalmente utilizados en
composiciones para regular el rendimiento, tales como un disolvente o portador.

Por el contrario, las secuencias de acuerdo con la presente invencion también pueden ser objetivos interesantes
para compuestos agroquimicos, tales como herbicidas o estimuladores del crecimiento. En consecuencia, la
presente invencidn describe el uso de un acido nucleico que codifica una proteina 2xC2H2, de una proteina 2xC2H2
y/o de una construccién como la descrita aqui como objetivo para un producto agroquimico, tal como un herbicida o
un estimulador del crecimiento. OLos métodos de acuerdo con la presente invencion también pueden ser
practicados por medio de la expresion conjunta de un gen que codifica una proteina con dedos de zinc 2xC2H2 en
una planta con al menos otro gen que colabora con el gen que codifica una proteina con dedos de zinc 2xC2H2. Tal
gen puede ser un gen que codifica una proteina objetivo de la proteina con dedos de zinc 2xC2H2. La expresion
conjunta puede llevarse a cabo mediante la clonacion de los genes bajo el control de un promotor expresable de una
planta en un vector expresable de una planta e introduciendo el(los) vector(es) de expresion en una célula vegetal
utilizando la transformacion de la planta mediada por Agrobacterium. Por lo tanto, los métodos de acuerdo con la
presente invencion, pueden dar lugar a plantas que tienen caracteristicas de crecimiento modificadas,
particularmente un mayor rendimiento, como se describié aqui anteriormente en combinacién con otros rasgos
econdmicamente ventajosos, tal como rasgos adicionales que mejoran el rendimiento, la tolerancia a diferentes tipos
de estrés, rasgos que modifican diferentes caracteristicas arquitectonicas y/o caracteristicas bioquimicas y/o
fisiologicas.

Ya que las plantas de la presente invencién tienen excelentes caracteristicas de crecimiento y tienen un alto
rendimiento, son adecuadas para la produccion de enzimas, productos farmacéuticos o agroquimicos. Ademas, son
adecuadas para producir alimentos o piensos. [La especificaciébn describe enzimas, productos farmacéuticos o
agroquimicos, asi como alimentos o piensos aislados de estas plantas. [

Ademas, un acido nucleico que codifica una proteina 2xC2H2, una proteina 2xC2H2 y/o las construcciones descritas
aqui puede ser utilizadas para programas de fitomejoramiento con miras al desarrollo de plantas de mayor
rendimiento.

En particular, el uso de las variantes alélicas como se defini6 anteriormente, en particular, los programas de
fitomejoramiento convencional, tales como el mejoramiento asistido por marcadores son también descritos aqui,
ademas de su uso en los métodos de acuerdo con la presente invencién. Esos programas de fitomejoramiento a
veces requieren la introduccion de variaciones alélicas en las plantas por medio de tratamiento mutagénico de una
planta. Un método mutagénico adecuado es la mutagénesis EMS. La identificacion de variantes alélicas se lleva a
cabo, por ejemplo, por medio de PCR. Esto es seguido por una etapa de seleccion para la seleccion de variantes
alélicas superiores de la secuencia en cuestion y que dan lugar a las caracteristicas de crecimiento alteradas en una
planta. La seleccion se lleva a cabo tipicamente por medio del monitoreo del desempefio del crecimiento de las
plantas que contienen diferentes variantes alélicas de la secuencia en cuestion, por ejemplo, la SEQ ID NO 1. El
monitoreo del desempefio del crecimiento puede hacerse en un invernadero o en el campo. Otras etapas opcionales
incluyen el cruce de plantas en el que se identificé la variante alélica superior con otra planta. Esto podria ser
utilizado, por ejemplo, para hacer una combinacién de caracteristicas fenotipicas interesantes.

De acuerdo con otro tipo de programa de fitomejoramiento se identific6 un marcador de ADN que pueden estar
genéticamente enlazado a un gen capaz de modificar la expresién de un acido nucleico que codifica una proteina
con dedos de zinc 2xC2H2 en una planta, el cual puede ser un gen que codifica la proteina misma con dedos de
zinc 2xC2H2 o cualquier otro gen que puede influir directa o indirectamente en la expresion del gen que codifica una
proteina con dedos de zinc 2xC2H2 y/o la actividad de la proteina misma con dedos de zinc 2xC2H2. Este marcador
de ADN puede entonces ser utilizado en programas de fitomejoramiento para seleccionar plantas con caracteristicas
alteradas de crecimiento.

Los métodos de acuerdo con la presente invencién también puede ser practicados por medio de la introduccién en
una planta de al menos una parte de un cromosoma (natural o artificial) (tal como un Cromosoma Artificial
Bacteriano (BAC)), el cual contiene al menos un gen que codifica una proteina con dedos de zinc 2xC2H2,
opcionalmente junto con uno o mas miembros de la familia de genes relacionados. Por lo tanto, se describe un
método para modificar las caracteristicas del crecimiento de las plantas mediante la expresion en una planta de al
menos una parte de un cromosoma que contiene al menos un gen que codifica una proteina con dedos de zinc
2xC2H2.

La presente invencién sera descrita ahora con referencia a las siguientes figuras en las que:

La Fig. 1 es un mapa de un vector de expresion para la expresion en plantas de una proteina con dedos de zinc
2xC2H2 bajo el control de un promotor GOS2. CDS1536 es el cédigo interno para el ADNc de la proteina con dedos
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de zinc tolerante a la sal (STZ) de Arabidopsis thaliana. El casete de expresion de la proteina con dedos de zinc
tiene un promotor GOS2 y una doble secuencia de terminacion (T-zeina y T-rbcS-deltaGA) ubicados en el margen
izquierdo (repeticién LB) y el margen derecho (repeticion RB) del plasmido Ti. Clonados dentro de estos bordes T
estan también un marcador detectable y un marcador seleccionable, cada uno bajo el control de un promotor
constitutivo (Prom), seguido por una secuencia de terminacion (poli A y t-NOS). Ademas, este vector también
contiene un origen de replicacion (pBR322 (ori + bom)) para replicacion bacteriana y un marcador de seleccionable
(Sm / SpR) para seleccion bacteriana.

La Fig. 2A muestra imagenes digitales de una linea positiva T1 transformada con un transgén para el dedo de zinc
STZ bajo el control de un promotor GOS2 y la Fig. 2B muestra imagenes digitales de las plantas nulicigotas
correspondientes.

La Fig. 3 enlista secuencias utiles en los métodos de la presente invencion. La SEQ ID NO 1 es un acido nucleico
gue codifica STZ aislado de Arabidopsis thaliana; el codén de inicio y el codén de detencién estan resaltados en
negrilla. La SEQ ID NO 2 es la secuencia de la proteina STZ codificada por la SEQ ID NO 1. En la proteina STZ la
sefial de localizacion nuclear también llamada el motivo KRS o la caja B esta anotada (negrilla, cursiva, subrayada),
asi como la caja en L (negrilla, subrayada), el motivo de EAR (negrilla, cursiva), y los dos dominios de dedos de zinc
C2H2 con el motivo QALGGH (negrilla y en un recuadro). La SEQ ID NO 10 hasta la SEQ ID NO 25 proporcionan
las secuencias de diferentes ortélogos de la proteina STZ de Arabidopsis thaliana de otras especies vegetales. La
SEQ ID NO 26 hasta la SEQ ID NO 35 proporcionan las secuencias de diferentes paralogos (de Arabidopsis) de la
proteina STZ. La SEQ ID NO 36 hasta la SEQ ID NO 50 proporciona las secuencias de genes relacionados para
2xC2H2 y proteinas utiles en los métodos de la presente invencion.

La Fig. 4 es una fotografia de plantas T3 cultivadas en un invernadero (A) o en un campo (B). La fotografia muestra
el incremento en rendimiento (especialmente en biomasa por encima del suelo y en altura de la planta) en las
generaciones posteriores de plantas transformadas STZ.

La Fig. 5 muestra el vector binario para la expresién en Oryza sativa del gen para STZ de Arabidopsis thaliana
(CDS1536) bajo el control de un promotor WSI18 preferido de la semilla (PRO0151). Este vector contiene un T-ADN
derivados del Plasmido Ti, limitado por un borde izquierdo (repeticion LB, LB Ti C58) y un borde derecho (repeticion
RB, RB Ti C58)). O

El casete de expresién de la proteina con dedos de zinc tiene un promotor WSI18 ( PRO0151) y una doble
secuencia de terminacion (T-zeina y T-rbcS deltaGA) ubicada en el borde izquierdo (repeticion LB) y el borde
derecho (repeticion RB) del plasmido Ti. Clonados dentro de estos bordes T estan también un marcador detectable y
un marcador seleccionable, cada uno bajo el control de un promotor constitutivo (Prom), seguido por una secuencia
de terminacion (poli A y t-NOS). Ademas, este vector también contiene un origen de replicacion (pBR322 (ori +
bom)) para replicacion bacteriana y un marcador seleccionable (Sm / SPR) para seleccion de bacterias.

Ejemplos

La presente invencion se describird ahora con referencia a los ejemplos siguientes, que se presentan a modo de
ilustracién Gnicamente.

Manipulacién del ADN

A menos que se indique lo contrario, las técnicas de ADN recombinante se llevan a cabo de acuerdo a los protocolos
estandar descritos en Sambrook (2001) Molecular Cloning: a laboratory, 32 Edicion de Cold Spring Harbor
Laboratory Press, CSH, Nueva York o en los volimenes 1 y 2 de Ausubel et al. (1988), Current Protocols in
Molecular Biology, Current Protocols. Los materiales y métodos estandar para el trabajo molecular de plantas se
describen en Plant Molecular Bilogy Labfase (1993) por el R. D. D. Croy, publicado por la BIOS Scientific
Publications Ltd (Reino Unido) y Blackwell Scientific Publications (Reino Unido).

Ejemplo 1: Clonacion de genes

Un gen que codifica una proteina STZ fue amplificado por medio de PCR a partir de una biblioteca de ADNc de
plantulas de Arabidopsis thaliana (Invitrogen, Paisley, Reino Unido). Después de la transcripcion inversa del ARN
extraido de plantulas, se cloné el ADNc en pCMV Sport 6.0. El tamafio promedio del inserto del banco era de 1,5 kb,
y el nimero original de los clones era de 1,59 x10" cfu/ml. Se determin6 que el titulo original era de 9,6 x10° cfu/ml,
después de la primera amplificacién de 6 x 10" cfu/ml. Después de la extraccion del plasmido, se utilizaron 200 ng
de plantilla en una mezcla de la PCR de 50 pl. Las secuencias de los iniciadores utilizados para la amplificacién por
PCR eran, incluyendo los sitios attB para la recombinacién Gateway (en negrilla) eran PRM3204 (sentido, el codon
de inicio en cursiva) 5 'GGGGACAAGT7TGTACAAAAAAGCAGGCTTCACAATGGCG CTCGAGGCTC 3' (SEQ ID
NO 3) y PRM3205 (inversa, codén de detencion complementario en cursiva) 5 GGGGACCACTT
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GTACAAGAAAGCTGGGTAATTTCCTTAAAGTTGAAGTTTGA 3' (SEQ ID NO 4).

Se llevd a cabo la PCR utilizando Tag ADN polimerasa Hifi en condiciones estandar. El fragmento de la PCR
(CDS1536) fue amplificado y purificado utilizando métodos estandar. Se realizé entonces la primera etapa del
procedimiento Gateway, la reaccion BP, durante el cual el fragmento de la PCR se recombiné in vivo con el plasmido
pDONR para producir, de acuerdo con la terminologia de Gateway, un "clon de entrada”, p3359. PDONR fue
adquirido a Invitrogen, como parte de la tecnologia de Gateway.

Ejemplo 2: Construccion del vector para la transformacion de arroz con pGOS2:: AtSTZ

El clon de entrada p3359 fu utilizado posteriormente en una reacciéon LR con p0640, un vector de destinacion
utilizado para la transformacién de arroz. Este vector contiene como elementos funcionales dentro de los bordes del
T-ADN un marcador seleccionable de la planta y un casete Gateway destinados a la recombinacién in vivo LR con la
secuencia de interés ya clonada en el vector donante. Secuencia arriba de este casete Gateway se encuentra el
promotor GOS2 del arroz para expresion constitutiva del gen para el dedo de zinc (De Pater et al. Plant J. 2 (6) 837 -
844, 1992). Después de la etapa de recombinacion, se transformd el vector de expresion resultante con el casete de
expresion CD4398 (Figura 1) en la cepa LBA4404 de Agrobacterium y, posteriormente en las plantas. Se le permitio
a las plantas de arroz transformadas crecer y luego se examinaron diferentes parametros como se describe en el
Ejemplo 3.

Ejemplo 3: Evaluacion de plantas de arroz transgénicas TO, Tl y T2 transformadas con pGOS2:: AtSTZ (CD4398)

Se generaron aproximadamente de 15 a 20 transformantes independientes TO. Se transfirieron los transformantes
primarios TO desde las camaras de cultivo de tejidos a un invernadero para el cultivo y la cosecha de semillas T1. Se
retuvieron seis eventos de los cuales la progenie T1 segregé 3:01 por la presencia / ausencia del transgén. Para
cada uno de estos eventos, aproximadamente 10 plantulas T1 que contienen el transgén (hetero y homocigotos), y
aproximadamente 10 plantulas T1 que carecen del transgén (nulicigotos), fueron seleccionadas por PCR. Con base
en los resultados de la evaluacion T1 se escogieron tres eventos, para una caracterizacion adicional en la
generacion T2, siendo muy positivo un evento para una serie de parametros, siendo un segundo evento positivo
para una serie de pardmetros, pero menos pronunciado, y siendo un tercer evento neutral. Se seleccionaron lotes de
semillas de las plantas positivas (tanto hetero como homocigotas) en T1, revisando la expresién del marcador. Para
cada evento seleccionado, se seleccionaron luego los lotes de semillas heterocigotas para la evaluacion T2. Se
trasplantaron un nimero igual de positivos y de negativos dentro de cada lote de semilla para evaluacién en el
invernadero (es decir, para cada evento se cultivaron 40 plantas de las cuales habian aproximadamente 20 positivos
para el transgén y aproximadamente 20 negativos). Por lo tanto, el nimero total para los tres eventos ascendio a
120 plantas para su evaluacion en la generacién T2.

Las plantas T1 y T2 fueron trasferidas al invernadero y evaluadas para los parametros de crecimiento vegetativo y
los parametros de las semillas, tal como se describe a continuacion.

(I) Andlisis estadistico de las caracteristicas fenotipicas

Se utilizé un ANOVA de dos factores (analisis de la varianza) como modelo estadistico para la evaluacion global de
las caracteristicas fenotipicas de las plantas. Se llevé a cabo una prueba F sobre todos los parametros medidos,
para todas las plantas de todos los eventos transformados con el gen de interés. Se llevo a cabo la prueba F para
comprobar si hay un efecto del gen sobre todos los eventos de transformacion y para verificar el efecto general del
gen o “"efecto global del gen". Datos significativos, como los determinados por el valor de la prueba F, indican un
efecto del "gen", lo que significa que el fenotipo observado es causado mas que por la presencia o la posicion del
gen. En el caso de la prueba F, el umbral de significacion para un efecto global del gen se establece en un nivel de
probabilidad del 5%.

Para comprobar el efecto de los genes dentro de un evento, es decir, por un efecto de especifico de linea, se llevo a
cabo una prueba t dentro de cada evento utilizando conjuntos de datos de las plantas transgénicas y las
correspondientes plantas nulas. Las "plantas nulas" o "segregantes nulos" son las plantas tratadas en la misma
forma que la planta transgénica, pero a partir de las cuales se ha segregado el transgén. Las plantas nulas también
pueden ser descritas como plantas transformantes negativas homocigotas. El umbral de significacion para la prueba
t se fija en un nivel de probabilidad del 10%. Dentro de una poblacion de eventos de transformacion, algunos
eventos pueden estar por debajo o por encima de este umbral de la prueba t. Esto se basa en la hip6tesis de que un
gen puede tener Unicamente un efecto en ciertas posiciones en el genoma, y que la aparicion de este efecto
dependiente de la posicidon no es infrecuente. Este tipo de efecto del gen también puede ser denominado como un
"efecto de la linea de un gen". El valor p se obtiene por comparacion del valor t con la distribucion t o,
alternativamente, mediante la comparacion del valor F con la distribucion f. El valor p representa la probabilidad de
que la hipétesis nula (siendo la hip6tesis nula "no hay ningun efecto del transgén”) sea correcta.
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(I1) Mediciones de crecimiento vegetativo

Las plantas seleccionadas fueron cultivadas en un invernadero. Cada planta recibié una etiqueta de codigo de
barras Unico para vincular de forma inequivoca los datos del fenotipo con la planta correspondiente. Las plantas
seleccionadas se cultivaron en suelo en macetas de 10 cm de didmetro bajo los siguientes parametros ambientales:
periodo de luz = 11,5 h, intensidad de luz dia = 30.000 lux o mas, temperatura durante el dia = 28°C o superior,
temperatura durante la noche = 22°C, humedad relativa = 60 - 70%. Las plantas transgénicas y los nulicigotos
correspondientes fueron cultivados una al lado del otro en posiciones aleatorias. A partir de la etapa de siembra
hasta la etapa de madurez (que es la etapa donde no hay mas aumento en biomasa) las plantas fueron pasadas
semanalmente a través de una cabina de imagenes digitales (los ejemplos de las imagenes se muestran en las
Figuras 2A y 2B). En cada momento se tomaron las imagenes digitales (2048 x 1536 pixeles, 16 millones de colores)
de cada planta a partir de al menos 6 angulos diferentes. Los parametros descritos mas abajo se obtuvieron de una
forma automética a partir de las imagenes digitales usando un software para andlisis de imagenes.

(A) Area por encima del suelo

Se determind el area por encima del suelo de la planta contando el nimero total de pixeles a partir de las partes de
la planta por encima del suelo discriminados desde el fondo. Este valor fue promediado para las imagenes tomadas
en el mismo momento desde diferentes angulos y fue convertido en un valor fisico de superficie expresado en
milimetros cuadrados por medio de calibracién. Los experimentos muestran que el area de la planta por encima del
suelo medida de esta manera se correlaciona con la biomasa de las partes de la planta sobre el suelo.

Los resultados de los valores maximos del area por encima del suelo de las lineas seleccionadas para la evaluacion
de T2 se resumen en la Tabla 1. Las plantas de la linea de mejor desempefio mostraron un incremento en biomasa
del 34%, en comparacion con los nulicigotos. [0Cuando se llevé a cabo una prueba F sobre todas las plantas de
todos los eventos T2 se hizo evidente que las plantas transgénicas muestran un aumento significativo en el area por
encima del suelo, en promedio un incremento de aproximadamente el 18%. Un aumento significativo en la biomasa
por encima del suelo es mostrado también por las plantas transformadas STZ que crecieron bajo condiciones de
campo (véase la Figura 4).

Tabla 1: Area por encima del suelo de plantas transgénicas T2 STZ. Cada fila corresponde a un evento, para lo cual
se determiné el area maxima promedio por encima del suelo (expresada en mm2) para los transgénicos (TR) y las
plantas nulas (nulas). Se presentan las diferencias en valores absolutos entre la poblacién de transgénicos y los
nulicigotos de cada evento (dif.), asi como el porcentaje de diferencia entre las dos poblaciones (% de dif.). P
representa la probabilidad producida por la prueba t para cada evento. La dltima fila presenta los nimeros promedio
calculados a partir de todos los eventos. Aqui, el valor p es producido por la prueba F.

Area maxima total por encima del suelo (mm?)

Linea TR nula % de dif. dif. valor p
CD4396 L1 63947 47606 16341 34 0,0021
CD4396 L2 42509 41342 1167 3 0,8063
CD4396 L3 41116 33687 7429 22 0,1107
Total 49178 41657 7522 18 0,0047

(b) Mediciones de altura de la planta

La altura de la planta fue determinada por medio de la distancia entre las lineas horizontales que van a través del
borde superior de la maceta y el pixel méas elevado que corresponde a una parte de la planta por encima del suelo.
Este valor fue promediado para las imagenes tomadas en el mismo momento desde los diferentes angulos y fue
convertido, por calibracion, a una distancia fisica expresada en mm. Los experimentos demostraron que la altura de
planta medida de esta manera se correlaciona con la altura de la planta medida de forma manual con una regla.

El aumento de la altura de la planta se muestra muy claramente en las plantas transformadas STZ cuando se midié
al final del crecimiento vegetativo (ver la figura 4A). Ademds, este pardmetro, fue mostrado por las plantas
transformadas STZ cuando crecieron en el campo (ver la figura 4b) en el momento de la cosecha.

(c) Mediciones del tiempo de ciclo del area total
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Se tomaron fotografiadas de las plantas semanalmente a lo largo del ciclo celular completo y se determiné el area
maxima total de las plantas como se mencioné anteriormente. El Tiempo del Ciclo del Area Total es el momento en
que una planta alcanza el 90% de su area maxima total. Este parametro es una indicacién de la duracién del
crecimiento vegetativo. [

Solo en algunas lineas transgénicas se produjo un efecto sobre el tiempo del ciclo. Estas pocas lineas mostraron un
crecimiento vegetativo prolongado.

(1) Medicién de los pardmetros relacionados con la semilla

Se cosecharon las paniculas primarias maduras, se las colocé en bolsas, se las marcé con cédigo de barras y luego
se las sec6 durante tres dias en el horno a 37°C. Las paniculas fueron luego trilladas y se recogieron todas las
semillas. Las vainas llenas fueron separadas de las vacias con un dispositivo de soplado de aire. Después de la
separacion, se hizo un recuento de los dos lotes de semillas con una maquina contadora disponible en el mercado.
Las vainas vacias fueron descartadas. Las vainas llenas fueron pesadas en una balanza analitica y se midi6 el area
de seccion transversal de las semillas utilizando formacién de imagenes digitales. Este procedimiento dio como
resultado el conjunto de parametros relacionados con las semillas que se describen a continuacion.

(a) El numero total de semillas llenas por planta

Se determiné el niumero de semillas llenas contando el nimero de vainas llenas que quedé6 después de la etapa de
separacion.

El nimero total de semillas llenas por planta se resumen en la Tabla 2. La prueba t muestra que para dos eventos,
las plantas transgénicas producen un 106% y un 130% mas de semillas llenas que de los nulicigotos.

Tabla 2: Namero de semillas llenas de plantas transgénicas T2 STZ. Cada fila corresponde a un evento, para el cual
se determind el numero promedio de semillas llenas para las plantas transgénicas (TR) y las plantas nulas (nulas).
Se presentan las diferencias en valores absolutos entre la poblacion de transgénicos y los nulicigotos de cada
evento (dif.), asi como el porcentaje de diferencia entre las dos poblaciones (% de dif.). P representa la probabilidad
producida por la prueba t para cada evento. La uUltima fila presenta los nimeros promedio calculados a partir de
todos los eventos. Aqui, el valor p es producido por la prueba F.

Ndmero de semillas llenas
Linea TR nula % de dif. dif. valor p
CD4396 L1 387,9 188,7 199,19 106 <0,0001
CD4396 L2 163,8 156,5 7,22 5 0,8382
CD4396 L3 236,9 102,9 133,98 130 0,0004
Total 264,9 159,7 105,25 66 <0,0001

(b) Peso total de las semillas por planta
Se midio el peso total de la semilla pesando todas las vainas llenas cosechadas de una planta.

Los valores de peso total de las semillas de las plantas transformadas STZ se resumen en la Tabla 3. Las plantas
transgénicas STZ producen significativamente mas peso de semilla que los correspondientes nulicigotos. La
diferencia en peso de las semillas de los transgénicos pueden ser tan altas como 138% o superior.

Tabla 3: Peso total de la semilla por planta de las plantas transgénicas T2 STZ. Cada fila corresponde a un evento,
para el cual se determind el peso total promedio de la semilla (en gramos) para los transgénicos (TR) y las plantas
nulas (nulas). Se presentan las diferencias en valores absolutos entre la poblacion de transgénicos y los nulicigotos
de cada evento (dif.), asi como el porcentaje de diferencia entre las dos poblaciones (% de dif.). P representa la
probabilidad producida por la prueba t para cada evento. La Ultima fila presenta los nimeros promedio calculados a
partir de todos los eventos. Aqui, el valor p es producido por la prueba F.
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Peso total de las semillas
Linea TR nula % de dif. dif. valor p
CD4396 L1 9,8 4,5 5,25 116 <0,0001
CD4396 L2 3.4 3,3 0,1 3 0,908
CD4396 L3 6.1 2,6 3,56 138 0,0001
Total 6,5 3,7 2,75 74 <0,0001

(c) Indice de cosecha

El indice de cosecha en la presente invencion se define como el cociente entre el rendimiento total de semilla y el
area por encima del suelo (mmz), multiplicado por un factor de 10°.

Los valores de indice de cosecha de las plantas transgénicas STZ se resumen en la Tabla 4. Las plantas
transgénicas STZ tienen un aumento significativo en el indice de cosecha. El aumento en el indice de cosecha de
las plantas transgénicas pueden ser tan alto como 66%, en comparacion con los nulicigotos correspondientes.

Tabla 4: indice de cosecha de plantas transgénicas T2 STZ. Cada fila corresponde a un evento, para el cual se
determino el peso total promedio de la semilla (en gramos) para los transgénicos (TR) y las plantas nulas (nulas). Se
presentan las diferencias en valores absolutos entre la poblacién de transgénicos y los nulicigotos de cada evento
(dif.), asi como el porcentaje de diferencia entre las dos poblaciones (% de dif.). P representa la probabilidad
producida por la prueba t para cada evento. La Ultima fila presenta los nimeros promedio calculados a partir de
todos los eventos. Aqui, el valor p es producido por la prueba F.

indice de Cosecha
Linea TR nula % de dif. dif. valor p
CD4396 L1 149,1 90 59,11 66 <0,0001
CD4396 L2 74 73,4 0,55 1 0,9574
CD4396 L3 121,3 75,9 45,32 60 <0,0001
Total 114,8 82,6 32,16 39 <0,0001

(d) Peso de mil granos (TKW) de las plantas

El Peso de Mil Granos (TKW) es un parametro extrapolado a partir del nimero de semillas llenas contadas, y su
peso total.

Los valores del peso de mil granos de plantas transgénicas STZ se presentan en la Tabla 5. Las plantas
transgénicas STZ tienen un peso mayor de mil granos. El aumento de TKW de las plantas transgénicas puede ser
tan alto como del 6% en comparacion con los nulicigotos correspondientes.

Tabla 5: Peso de mil granos de plantas transgénicas T2 STZ. Cada fila corresponde a un evento, para el cual se
determino el TKW promedio para los transgénicos (TR) y las plantas nulas (nulas). Se presentan las diferencias en
valores absolutos entre la poblacion de transgénicos y los nulicigotos de cada evento (dif.), asi como el porcentaje
de diferencia entre las dos poblaciones (% de dif.). P representa la probabilidad producida por la prueba t para cada
evento. La dltima fila presenta los nimeros promedio calculados a partir de todos los eventos. Aqui, el valor p es
producido por la prueba F.
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TKW
Linea TR nula % de dif. dif. valor p
CD4396 L1 25,2 23,8 1,46 6 0,0128
CD4396 L2 20,6 20,7 -0,14 -1 0,7963
CD4396 L3 255 24,5 0,99 4 0,0812
Total 23,7 23 0,71 3 0,0213

(e) Namero total de semillas
Se midid el nimero total de semillas por planta contando el nimero de vainas cosechadas de una planta.

El nimero total de semillas por planta se resume en la Tabla 6. Las plantas transformadas STZ tienen un aumento
en el nimero total de semillas. El aumento del nimero total de semillas puede ser tan alta como el 68%, en
comparacioén con los nulicigotos correspondientes.

Tabla 6: Namero total de semillas de plantas transgénicas T2 STZ. Cada fila corresponde a un evento, para el cual
se determind el nimero total promedio de semillas para los transgénicos (TR) y las plantas nulas (nulas). Se
presentan las diferencias en valores absolutos entre la poblacion de transgénicos y los nulicigotos de cada evento
(dif.), asi como el porcentaje de diferencia entre las dos poblaciones (% de dif.). P representa la probabilidad
producida por la prueba t para cada evento. La Ultima fila presenta los nimeros promedio calculados a partir de
todos los eventos. Aqui, el valor p es producido por la prueba F.

Numero total de semillas
Linea TR nula % de dif. dif. valor p
CD4396 L1 483,5 367,4 116,03 32 0,0146
CD4396 L2 353,9 327,5 26,42 8 0,5473
CD4396 L3 383,6 228,2 155,48 68 0,0009
Total 406 312,5 93,52 30 0,0002

Conclusién

Se puede concluir que el crecimiento vegetativo es mayor en las plantas transgénicas STZ en comparacion con las
plantas no transgénicas de control, como se refleja por medio de parametros tales como el area por encima del
suelo, donde el incremento es superior al 20%. Este efecto puede ser atribuido a la expresién del gen para STZ en
las plantas transgénicas. Adicionalmente, en algunos eventos de transformacién, la longitud del crecimiento
vegetativo se ve alterado en las plantas transgénicas STZ. Para aquellos eventos de transformacion en los cuales se
produce este efecto, en promedio, el crecimiento vegetativo se prolongé con aproximadamente 4 a 6 dias, bajo las
condiciones analizadas.

Ademas, se increment6 el rendimiento en plantas transgénicas STZ. Varios parametros de la semilla reflejan este
incremento del rendimiento. El nimero total de semillas cosechadas fue al menos 100% mayor en los transgénicos
gue en las plantas de control, para aquellos eventos que muestran un diferencial. Para estos eventos, también hubo
un aumento en el nimero total de semillas de los transgénicos, cuyo aumento fue superior al 30%. El llenado de
semillas en aquellos transgénicos se mejor6 mucho, alcanzando diferencias superiores al 100% en el nimero de
semillas llenas.

La semillas de las plantas transgénicas fueron también mas pesadas, y probablemente mas grandes, segun lo
sugerido por los valores mas altos obtenidos para el peso de mil granos. El parametro TKW es un parametro muy
estable en las variedades cultivadas de arroz, tales como Nipponbare, y en las condiciones de crecimiento utilizadas
aqui. Esto significa que este parametro no es facilmente influenciable y lo convierte en un pardmetro de produccion
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importante. Por lo tanto, un aumento de TKW del 6% representa un significativo incremento en el rendimiento.
El indice de cosecha, otro parametro importante de rendimiento, se incremento en las plantas transgénicas en mas
del 50%.

En resumen, con base en la evaluaciéon de plantas transgénicas STZ en las generaciones T1, T2 y posteriores,
puede concluirse que la presencia de un transgén STZ, tiene un efecto positivo sobre el tamafio de la planta y/o de
sus organos, asi como un efecto positivo sobre el rendimiento final cosechado.

(Il1) Mediciones de crecimiento de la raiz

Se cultivaron las plantas transgénicas junto a sus correspondientes segregantes nulos no transgénicos en macetas
transparentes. En promedio, por cada construccidon que contiene una combinacion particular promotor-2xC2H2, se
evaluaron un minimo de 5 eventos de transformacion independientes por el crecimiento de la raiz, el desarrollo de la
raiz y la arquitectura de la raiz. Tipicamente, por cada evento de transformacion, se comparan 10 transgénicos con
10 nulicigotos. Las fotografias de la raiz se toman semanalmente durante el crecimiento de la planta. Se procesan
las fotografias y se analizan para extraer los valores para los parametros de la raiz como se detalla a continuacion.
Se aplican los analisis estadisticos como se describi6 anteriormente a estos datos.

a) Area de la raiz

El &rea total de la raiz se calcula a partir del nimero sumado de pixeles de cada una de las imagenes de la raiz. Se
ha establecido previamente una correlacion lineal positiva entre el area de la raiz y el peso seco y la biomasa de la
raiz de la raiz por medio de experiencias similares. Por lo tanto, el area de la raiz es una buena aproximacion para la
biomasa de la raiz.

b) Longitud de la raiz

El perimetro total de las raices de una planta se calcula como la suma del perimetro de todas las raices en las
imagenes. Se establecié previamente una correlacion lineal entre esta medicion y la longitud de la raiz. Por lo tanto,
la longitud de la raiz se extrapola a partir del perimetro total de la raiz.

¢) Ancho de la raiz

El ancho promedio de la raiz de una planta se expresa como la relacién entre el Area de la Raiz y la Longitud de la
Raiz.

Las plantas transgénicas STZ de la invencién muestran un rendimiento superior en comparacién con las plantas de
control. Las plantas transgénicas se alteran en uno 0 mas de los pardmetros de la raiz que se detallan més arriba.
En particular, los transgénicos tienen mayor biomasa de la raiz, por ejemplo, debido al aumento del peso seco o el
area de la raiz, y/o al aumento de la longitud de la raiz y/o del ancho de la raiz.

Ejemplo 4: Medicion del ancho de la lamina de la hojas

Las hojas de las plantas transgénicas STZ parecieron mas grandes y mas anchas en comparacion con los controles
correspondientes de plantas no transgénicas. Para cuantificar el aumento en el ancho de la hoja, se midié el ancho
de la lamina de la hoja (la longitud del eje transversal) de la hoja bandera con una regla en la parte mas ancha de la
hoja, que es aproximadamente la mitad de la longitud, en las plantas que han alcanzado al final de la fase de
crecimiento vegetativo. Los resultados mostrados en la Tabla 7, indican que el aumento en el ancho de la lamina de
la hoja al menos en el evento aqui medido fue de alrededor del 15% en comparacion con el nulicigoto
correspondiente.

Tabla 7: Ancho de la lamina de la hoja de las plantas transgénicas T2 STZ. Se determind el ancho promedio de la
lamina de la hoja para los transgénicos (TR) y las plantas nulas (nulas) del evento seleccionado. Se presentan las
diferencias en valores absolutos entre la poblacién de transgénicos y los nulicigotos de cada evento (dif.), asi como
el porcentaje de diferencia entre las dos poblaciones (% de dif.). P representa la probabilidad producida por la
prueba t.
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Ancho de la lamina de la hoja

Linea TR nula % de dif. dif. valor p

CD4396 L1 1,56 1,35 0,21 15 0,098

Ejemplo 5: Construccion del vector para la transformacién de arroz con pWSI18:: AtSTZ

La construccion del vector para transformacion con el casete pWSI18 (PRO0151) - AtSTZ (CDS1536) se llevo a
cabo esencialmente como en el ejemplo 2. El clon de entrada p3359, descrito anteriormente, fue posteriormente
utilizado en una reaccién LR con p05653, un vector de destinacion utilizado para la transformacion de arroz. Este
vector de destinacién contiene como elementos funcionales dentro de los bordes del T-ADN un marcador
seleccionable de la planta y un casete Gateway destinados para recombinacion in vivo LR con la secuencia de
interés ya clonada en el vector donante. Un promotor WSI18 para expresion preferida de la semilla (PRO0151) se
localiza secuencia arriba de este casete Gateway. Después la etapa de recombinacion, el vector de expresion
resultante con el casete de expresion CD4398 (Figura 5) fue transformado en la cepa LBA4404 de Agrobacterium y,
posteriormente, este vector fue transformado en plantas de Oryza sativa. Se les permitid crecer a las plantas de
arroz transformadas y luego fueron examinadas en relacién con diversos pardmetros como se describe en el
ejemplo 3.

Ejemplo 6: Evaluacion de plantas de arroz transgénico TO y T1 transformadas con el casete de expresion preferido
de la semilla pWS118:: AtSTZ (CD4398)

Las preparaciones de callos y de la cepa de Agrobacterium tumefaciens que contiene al vector de expresion con el
casete de expresion CD4398, se llevaron a cabo como se describe en ejemplo 3, asi como la transformacién de
callos y regeneracion de la planta.

Se regeneraron aproximadamente 15 a 20 transformantes de arroz independientes TO. Se transfirieron los
transformantes primarios desde las camaras de cultivo de tejidos hasta un invernadero para el cultivo y cosecha de
semillas T1. Se retuvieron eventos, de los cuales la progenie T1 segregada 3:1 por la presencia / ausencia del
transgén. Para cada uno de estos eventos, aproximadamente 10 plantulas T1 que contienen el transgén (hetero y
homocigotos), y aproximadamente 10 plantulas T1 que carecen del transgén (nulicigotos), fueron seleccionados por
medio del monitoreo de la expresion del marcador. [0Se cultivaron las plantulas transgénicas junto a los nulicigotos
de control, se cosecharon las semillas y se determind el peso de mil granos como se describié anteriormente.

Las plantas transformadas que contienen el casete de expresion CD8490 (pWSI18:: STZ preferido de las semillas),
tenian una apariencia normal y saludable y fueron cosechadas al mismo tiempo que las plantas de control. Las
semillas cosechadas de las plantas transgénicas tuvieron un incremento en el peso de mil granos en comparacion
con las plantas control. Como se muestra en la Tabla 8 el incremento en el peso de mil granos mil fue superior al
10%.

Tabla 8: Peso de mil granos de plantas transgénicas T1 STZ. Se determind el peso promedio de mil granos para los

transgénicos (TR) y las plantas nulas (nulas) del evento seleccionado. Se presenta la diferencia en valores absolutos

entre la poblacién de transgénicos y la de nulicigotos del evento (dif.), asi como el porcentaje de diferencia entre las
dos poblaciones (% de dif.). P representa la probabilidad producida por la prueba t.

Peso de mil granos

Linea TR nula % de dif. dif. valor p

CD8490 L1 29,6 26,8 2,82 11 0,001

Ejemplo 7: Clonacion, transformacion y evaluacion de otros genes que codifican 2xC2H2.

En la tabla 9 se da un vistazo general de las construcciones con STZ u otras proteinas con dedos de zinc 2xC2H2,
bajo el control de diferentes promotores, cuyas construcciones se elaboran para uso en los métodos de la presente
invencién. Las regiones de codificacion de los genes para 2xC2H2 que van a ser clonados (GOI, Gen de Interés) se
amplifican por PCR a partir del ADNc, siguiendo el protocolo como en el Ejemplo 1. Se disefiaron iniciadores
especificos para cada gen para 2xC2H2 en los codones de inicio y terminacion de la secuencia del gen como los
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presentes en la base de datos publica bajo un nimero de acceso como se indica en la Tabla 9. Estas secuencias
clonadas se incorporan aqui también bajo el nimero de la SEQ ID NO como se menciona en la tabla. Ademas, a los
fragmentos aislados de la PCR se les dio también un niimero de CDS unico.

El fragmento de PCR con un gen para 2xC2H2 es luego clonado bajo el control de un promotor particular. Se
elaboran diferentes combinaciones para diferentes genes (ver la Tabla 9). Se elaboran construcciones quiméricas y
los nimeros de CD representan las cepas bacterianas que portan la construccion quimérica. Se obtienen las
correspondientes plantas transgénicas mediante la transformacion de las plantas con las construcciones quiméricas,
siguiendo los protocolos como se menciond aqui anteriormente. La evaluacion de los eventos transgénicos revela un
aumento en el rendimiento, y un aumento en el area de la superficie foliar y/o un aumento en la duracién del
crecimiento vegetativo en las plantas transgénicas en comparacion con el control de plantas no transgénicas.

Tabla 9: ejemplos de construcciones quiméricas 2xC2H2 Utiles para los métodos de la presente invencion. * Ver la
Tabla 10

28



ES 2371872 T3

Jeonze ap
eye) obojowoH
ao ao ao ao (014 0206.2VO LEEESAD
6¢/9TT'C0C9TT sisdopiqely
:NOI93d oBojowoH
an ad an 2979040 6€ + 8€ /99/98@vO 996CET 1V 2/91SdD
BAINeS
©ezA10 060j010O
TZETTAD | §6660d0 | 0CETTAD | STEOTAD 866000 | LE +9¢ TETLTONVY 9/82¢edV G//2SdD
sisdopiqely
oborered
8¢ETTAD €¥16d0 | LZETTAD | TBETTAD YIvTTAD GZETTAD | €€+ ¢CE 0.TEYBSIVY €89¢2T AN 502¢SAdd
sisdopigely
9TS0ZT AN ofofered
9¢E€TTAD ¥628Ad0 | ¢CETTAD | OVSTTAD ETYTTAD 9/GTTAD 6¢ + 8¢ 0vEr0BSIVT 226088VY 8692204V 002¢sdd
sisdopiqely
06¥8040 | 0LETTAD | €TE0TAD | 6S60TAD | 0960TAD Z¢8ETTAD | TLETTAD 86EYAD Z+1 028¥9VVO €.556X Z1S 9€STSAD
(sao uoibal
e| Jeayidwe
eJed salopeloiul
SO| uoseyasip
9s |ena |9 aIqos
ON eujaloud ONQ@Y) 0S829e
k8T2008d KTSTOOHd (06000dd x0TT0OHd #.02008d +£ZTO0Ud xf T9000¥d 30.T00Hd 462T00dd |dl O3S €| 3p DIV OJsWnNN 9p OIBWNN Sao

29



ES 2371872 T3

sisdopigely

obojowoH
ao ao ao ad | 0S+6vr 9€2¢.9VVO 8/986X T¥9€SAD
(8e62€70€LTE)
ojuawa|dwod sisdopigely
:NOI93d obojpwoH
ad an an an 8V + /¥ /¥/100VD EVTT6ETV Sdd
(TSv82562)
ojuawa|dwod sisdopigely
'NOI93Y obojowoH
ao ao ao ad | 9r+sv S£6069VO S//GSETV Sals
sisdopigely
obojowoH
an an an an vy + €V /97982VD OT8TTECY //€2SAdD
sisdopigely
obojowoH
as an an an v+ 1v 0,9/5b6g1v LyvvSedv 9T¥ZSdD
(sao uoibal
e| reoyidwe
eJed salopeloiul
SO| uoJeyasip
as |end |2 aiqos
ON eulajold ONQ@V) 0S890
*8T2004d +TST00dd x060008d +0TTO00Hd +.0200dd| +£2T00¥d xZ T9000¥d x0.T00Hd +62T00dd| dal O3S €| 3p DIV O0JBWNN 9p 0JBWNN Sad

(ugioenUNUOI)

30



10

15

20

25

30

ES 2371872 T3

Tabla 10: Ejemplos de promotores utilizados en combinacion con 2xC2H2 para los métodos de la presente
invencion.

Promotor Tipo de expresion preferida Especie de origen Gen
PROO0151 Semillas (principalmente embrién y Oryza sativa WSI18
aleurona). Expresion fuerte.
PROO0110 Raiz Oryza sativa RCc3
PRO0207 Tejido verde. Niveles de expresion Saccharum officinarum | Prp
moderados
PRO0123 Tejido verde. Niveles de expresion Oryza sativa Protoclorofilida reductasa
fuerte.
PRO0090 Especifica de la semilla (principalmente | Oryza sativa Prolamina RP6
endospermo)
PRO0170 Constitutiva. Expresion fuerte. Oryza sativa Proteina del Grupo de Alta
Movilidad
PRO0218 Semillas (principalmente embrién y Oryza sativa oleosina 18kda
aleurona)
PRO0061_2 Tejidos jévenes en expansion Oryza sativa beta-expansina EXPB9
PRO0129 Constitutiva. Niveles de expresion altos. | Oryza sativa GOS2

Ejemplo 8. Uso de la invencién en maiz

Los métodos de la invencion descrita en este documento también se utilizan en maiz. Para este propésito, se clona
un gen que codifica STZ, por ejemplo, un ortélogo de maiz u otro ortélogo STZ, bajo el control de un promotor que
puede operar en el maiz, en un vector de transformacion de plantas adecuado para la transformacion de maiz
mediada por Agrobacterium. Los métodos que se utilizan para la transformacion del maiz han sido descritos en la
literatura (Ishida et al, Nat Biotechnol 1996 Jun; 14 (6) : 745 - 50, Marco et al, Plant Physiol de mayo de 2002, 129
(1): 13 - 22).

Las plantas transgénicas elaboradas por estos métodos se cultivan en el invernadero para la produccion de semillas
T1. La heredabilidad y el nimero de copia del transgén son revisados por medio de PCR cuantitativa en tiempo real
y andlisis de transferencias tipo Southern y los niveles de expresion del transgén se determinan por medio de PCR
inversa y el andlisis tipo Northern. Se seleccionan las lineas transgénicas con inserciones una sola copia del
transgén y con diferentes niveles de expresién del transgén para la produccion de semillas T2.

Semillas de la progenie se germinan y cultivan en el invernadero, en condiciones bien adaptadas para el maiz
(periodo de luz 16:08, temperatura durante el dia de 26 - 28°C y temperatura durante la noche de 22 - 24°C durante
la noche) y asi como bajo condiciones de escasez de agua, deficiencia de nitrégeno, y el exceso de NaCl. Los
segregantes nulos de la misma linea de los padres, asi como plantas de tipo silvestre de la misma variedad de
cultivo se utilizan como controles. Las plantas de la progenie resultantes de la autofecundacién o de cruces se
evallan con base en diferentes de biomasa y de desarrollo, incluyendo, altura de la planta, espesor del tronco / tallo,
tamafio del tallo, el nimero de hojas, area total sobre el suelo, el verdor de las hojas, tiempo hasta maduracion,
tiempo para la floracion, momento de la floracion, tiempo para la flores, el nimero de mazorcas, longitud de la
mazorca, el nimero de hileras, el nimero de granos, el tamafio del grano, el contenido de aceite del grano, la
madurez del grano, el tiempo de cosecha. Las semillas de estas lineas también se comprueban con relacién a
diferentes parametros, tales como el tamafio de grano, el rendimiento total de granos por planta, y la calidad del
grano (contenido de almiddn, el contenido de proteina y el contenido de aceite).

Se seleccionan las lineas que son mas significativamente mejoradas en comparacion con las lineas de control
correspondientes para mas pruebas de campo y fitomejoramiento asistido por marcadores, con el objetivo de
transferir los rasgos transgénicos validados en campo en germoplasma comercial. Los andlisis de maiz con relacién
a los pardmetros relacionados con crecimiento y rendimiento en el campo se llevan a cabo utilizando protocolos bien
establecidos. Las plantas de maiz son particularmente evaluadas sobre parametros de rendimiento, tales como por
ejemplo, la cantidad de plantas por acre, la cantidad de mazorcas por planta, la cantidad de filas por mazorca, la
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cantidad de semillas por hilera y TKW. Se llevaron a cabo también posteriores mejoras de introgresion de loci
especificos (tales como el transgén que contiene loci) a partir de un germoplasma dentro de otro utilizando
protocolos bien establecidos.

LISTADO DE SECUENCIAS

<110> CropDesign N.V.

<120> Plantas que tienen caracteristicas de crecimiento modificadas y un método para su elaboracion

<130> CD-070-PCT

<160> 50

<170> Patentln version 3.1

<210>1

<211> 692

<212> ADN

<213> Arabidopsis thaliana

15

<400> 1
aatggcgctc gaggctctta catcaccaag attagettct cecgatteccte ctttgttega 60
agattcttca gtecttecatg gagtcgagca ctggacaaag ggtaagcgat ctaagagatce 120
aagatccgat ttccaccacc aaaacctcac tgaggaagag tatctagett tttgectcat 180
gctteteget cgecgacaacce gtcagectee tectectecg geggtggaga agttgagceta 240
caagtgtagc gtctgcgaca agacgttete ttcettaccaa gectecteggtyg gtcacaaggce 300
aagccaccgt aagaacttat cacagactct ctcecggegga ggagatgate attcaaccte 360
gtcggcgaca accacatcecg ccgtgactac tggaagtggg aaatcacacg tttgcaccat 420
ctgtaacaag tcttttectt ccggtcaage tctcggegga cacaageggt gecactacga 480
aggaaacaac aacatcaaca ctagtagcgt gtccaactcc gaaggtgegg ggtccactag 540

. ccacgttage agtagccacc gtgggtttga cctcaacatc cctecgatce ctgaattcte 600
gatggtcaac ggagacgacg aagtcatgag ccctatgecg gcgaagaage ctceggtttga 660
ctttcecggte aaacttcaac tttaaggaaa tt 692

<210> 2

<211> 227

<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 2
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Pro
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Serx
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Ser

Lys

Asp
115
Gly
Ser
Asn
Thr
Pro
195

Pro

Leu

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> iniciador PRM3204

Glu

Glu

20

Arg

Glu

Gln

Val

Ala

100

Asp

Ser

Gly

Asn

Ser

180

Ile

Met

Ala
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Ser
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Pro
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Serx

His
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165
His
Pro
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Leu

Ser

Lys

Tyr

Pro

70

Asp

His

Ser

Lys

Ala

150

Asn

Val

Glu

Ala

Thr Ser Pro

Ser Val Phe
25

Arg Ser Arg

40

Leu Ala Phe

55

Pro Pro Pro

Lys Thr Phe

Arg Lys Asn

Thr Ser
120

Ser His
135

Leu Gly
Thr Ser
Ser Ser
Phe Ser

200

Lys Lys
215
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<400> 3

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctt cacaatggcg ctcgaggetc 50
<210> 4

<211> 53

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> iniciador PRM3205

<400> 4

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggta atttccttaa agttgaagtt tga 53
<210>5

<211>6

<212> PRT

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> motivo QALGGH

<400> 5
Gln Ala Leu Gly Gly His
1 5
<210>6
<211>6
<212> PRT

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> caja NNM

<220>

<221> CARACTERISTICA NUEVA

<222> (3)..(3)

<223> Xaa puede ser ya sea metionina o triptéfano

<400> 6
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Asn Asn Xaa Gln Met His
1 5

<210>7

<211>7

<212> PRT

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> motivo EAR

<220>

<221> CARACTERISTICA NUEVA
<222> (1)..(1)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido hidréfobo (Ala, Cys, Phe, Gly, His, | le, Lys, Leu, Met, Arg, Thr, Val, Trp
o Tyr)

<220>
<221> CARACTERISTICA NUEVA
<222> (5)..(5)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido hidréfobo (Ala, Cys, Phe, Gly, His, | le, Lys, Leu, Met, Arg, Thr, Val, Trp
o Tyr)

<220>
<221> CARACTERISTICA NUEVA
<222> (6)..(6)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido o no aminoacido

<400> 7
Xaa Asp leu Asn Xaa Xaa Pro
1 5

<210> 8

<211>7

<212> PRT

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> Caja B

<220>

<221> CARACTERISTICA NUEVA
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<222> (3).. (3)

<223> Ser puede ser serina 0 no aminoacido
<220>

<221> CARACTERISTICA NUEVA

<222> (6)..(6)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoéacido

<400> 8

Lys Arg Ser Lys Arg Xaa Arg

1

<210>9

<211> 12

<212> PRT

<213> Secuencia artificial

<220>

<223>Caja L

<220>

<221> CARACTERISTICA NUEVA

<222> (2)..(2)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido
<220>

<221> CARACTERISTICA NUEVA

<222> (4)..(5)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido
<220>

<221> CARACTERISTICA NUEVA

<222> (7)..(7)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido
<220>

<221> CARACTERISTICA NUEVA

<222> (10)..(11)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido

36
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<400> 9
Glu Xaa Glu Xaa Xaa Ala Xaa Cys Leu Xaa Xaa Leu
1 ) 10

<210> 10

<211> 1006

<212> ADN

<213> Datisca glomerata

<400> 10
ggcacgdagga caaattctct ctctatccte tgaatatctt tggtttgtga actgagaage 60
tattagatgg ctctagaagc gctcaactct ccgaccacag ctacgececggt gtttcactac 120
gacgacccca gcttgaatta ccttgagcca tggaccaage gtaagegttc caagegtacg 180
cgettagata gcecccatacc gaggaagagt accttgcttt ctgecteate atgetegete 240
gtggecgegt tgectetgca aatcgacggg attctcagtce ttccattcag attcagectg 300
aagcaacgac ttcggctacc aaagtcagtt ataagtgctc tgtgtgecgat aaggectttt 360
cgtettateca ggctttgggt gggcacaagg ccagccacag aaagctegct ggecggcgaagqg 420
atcaatcgac ttcctttgec accacgaatt cagccaccgt cactaccacce acagecteeqg 480
gaggtggtgg caggtctcat gagtgttcta tttgccacaa atcgttcecg actggecagg 540
ccttgggtgg tcacaagcgc tgccactacg aaggcagtat cggcggcaat agtattcace 600
accacaacaa taccaccaac agcggaagca acggtggcat gagcatgacc tccgaagtag 660
gttccacaca cacagtcagc cacagtcacc gtgacttcga tctcaacatc ceggecttge 720
cggagtttcg gtcgaatttc ttcatatceg gggatgacga ggtcgagagt cctcatcegg 780
ccaagaaacc ccgtatattg atgaaataaa acatttctca agatcactga accaggettt 840
agtttcttta taggaggaga tttaaaaaag tagtatctct ctttctttat ccgtaggata 900
attaatatat ttcgtgtaca taaatttgta gttctttaac acactctgtt tcattttctt 960
gctttgeteca actttgtatt ggttatttca ttatgaaaat tcaatt 1006

<210>11

<211> 247

<212> PRT

<213> Datisca glomerata

<400> 11
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Met Ala Leu Glu Ala Leu Asn Ser Pro Thr Thr Ala Thr Pro Val Phe
His Tyr Asp Asp Pro Ser Leu Asn Tyr Leu Glu Pro Trp Thr Lys Arg
20 25 30

Lys Arg Ser Lys Arg Thr Arg Leu Asp Ser Pro His Thr Glu Glu Glu
35 10 45

Tyr Leu Ala Phe Cys Leu Ile Met Leu Ala Arg Gly Arg Val Ala Ser
50 55 60

Ala Asn Arg Arg Asp Ser Gln Ser Ser Ile Gln Ile Gln Pro Glu Ala
65 70 75 80

Thr Thr Ser Ala Thr Lys Val Ser Tyr Lys Cys Ser Val Cys Asp Lys
85 90 95

Ala Phe Ser Ser Tyr Gln Ala Leu Gly Gly His Lys Ala Ser His Arg
100 105 110

Lys Leu Ala Gly Gly Glu Asp Gln Ser Thr Ser Phe Ala Thr Thr Asn
115 120 125

Ser Ala Thr Val Thr Thr Thr Thr Ala Ser Gly Gly Gly Gly Arg Ser
130 135 140

His Glu Cys Ser Ile Cys His Lys Ser Phe Pro Thr Gly Gln Ala Leu
145 150 155 160

Gly Gly His Lys Arg Cys His Tyr Glu Gly Ser Ile Gly Gly Asn Ser
165 170 175

Ile His His His Asn Asn Thr Thr Asn Ser Gly Ser Asn Gly Gly Met
180 185 190

Ser Met Thr Ser Glu Val Gly Ser Thr His Thr Val Ser His Ser His
195 200 205

Arg Asp Phe Asp Leu Asn Ile Pro Ala Leu Pro Glu Phe Arg Ser Asn
210 215 220

Phe Phe Ile Ser Gly Asp Asp Glu Val Glu Ser Pro His Pro Ala Lys
225 230 ‘235 240

Lys Pro Arg Ile Leu Met Lys
245
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<210> 12
<211> 996
<212> ADN

<213> Glycine max

<400> 12
aaaattctca ctctectectect catctcgaga tcatagtatc atattcaata tcatttcata 60
ccaaacacat ggctttggaa gctctcaact caccaacaac aaccgctcca tettttcect 120
ttgacgaccc aactattcca tgggcgaaac gaaaacgttc aaagcgttct cgcgaccatce 180
cttctgaaga agagtacctc gcectcetgee tcatcatget cgetcgegge ggcaccacca 240
ccgtcaacaa ccgccacgtc agccctccge cgctacagcc acagccacag ccgacaccag 300
atccttccac caagcetcagt tacaaatget cegtttgega caagagcette ccctettace 360
aagcgctcegyg tggacacaag gccagtcacce ggaaactcgc cggcgccgec gaagaccaac 420
cccecceagcecac caccacttcece teegecgeeg ccaccagcte cgcectcecgga ggtaaggcce 480
atgagtgctce catttgccac aaatccttcee ccaccggaca ggccctiggc ggacacaaac 540
gttgtcacta cgaaggtaac ggtaacggaa ataacaacaa cagtaacagc gttgtcaccg 600
tcgectcgga aggcgtggge tccacccaca ctgtcagtca cggccaccac cgcgactteg 660
atctcaacat cccggecettt ccggattttt cgaccaaggt cggagaagac gaggttgaga 720
gccctcacce tgtcatgaag aagcctegee tettegtcat tcccaagatc gaaatcccece 780
aatttcaatg aactcgttga atttttagtt tatttttcga ctatatattt tggagaattt 840
tgagagttac tataatttga ttttgtacat agtacttgga agttttgttg gaccgtaccg 900
gacccagttc tetggttgag gttgtacttt cacaacagtg gcagatttgc aattcaatte 960
aatttatttg tttattttaa aaaaaaaaaa aaaaaa 996

<210> 13

<211> 240

<212> PRT

<213> Glycine max

<400> 13
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5

Met

Pro

Arg

Ile

Ser

65

Thr

Tyr

Ala

Thr

Lys

145

Tyr

Thr

His

Thr

Lys

225

<210> 14

Ala Leu

Phe Asp

Ser Arg
35

Met Leu
50

Pro Pro

Lys Leu

Gln Ala

Ala Glu

115

Ser Ser
130

Ser Phe

Glu Gly

Val Ala

His Arg
195

Lys Val
210

Pro Arg

<211> 1006

Glu

Asp

20

Asp

Ala

Pro

Ser

Leu

100

Asp

Ala

Pro

Asn

Ser

180

Asp

Gly

Leu

Ala

Pro

His

Arg

Leu

Tyr

85

Gly

Gln

Ser

Thr

Gly

165

Glu

Phe

Glu

Phe

Leu

Thr

Pro

Gly

Gln

70

Lys

Gly

Pro

Gly

Gly

150

Asn

Gly

Asp

Asp

Val
230
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Asn Ser

Ile

Pro

Glu
40

Ser

Gly Thr
55

Pro Gln

Cys Ser

His Lys

Pro Ser

120

Gly Lys
135

Gln Ala

Gly Asn

Val Gly

Leu Asn

200

Glu Val
215

Ile Pro

40

Pro

Trp

25

Glu

Thr

Pro

Val

Ala

105

Thr

Ala

Leu

Asn

Ser

185

Tle

Glu

Lys

Thr
10

Ala
Glu
Thr
Gln
Cys
90

Ser

Thr

His

Gly

Asn

170

Thr

Pro

Ser

Ile

Thr

Lys

Tyr

Val

Pro

75

Asp

His

Thr

Glu

Gly

155

Asn

His

Ala

Pro

Glu
235

Thr

Arg

Leu

Asn

60

Thr

Lys

Arg

Ser

Cys

140

His

Ser

Thr

Phe

His

220

Ile

Ala

Lys

Ala

45

Asn

Pro

Ser

Lys

Ser

125

Ser

Lys

Asn

Val

Pro

205

Pro

Pro

Pro Ser
15

Arg Ser
30

Leu Cys

Arg His

Asp Pro

Phe Pro
95

Leu Ala
110

Ala Ala

Ile Cys

Arg Cys

Val
175

Ser

Ser His

190

Asp Phe

Val Met

Gln Phe

Phe

Lys

Leu

Val

Ser

80

Ser

Gly

Ala

His

His

160

Val

Gly

Ser

Lys

Gln
240
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<212> ADN

<213> Medicago sativa

<400> 14
aattecggcac gagaaataac cacttctctce tcaaaaccte cttttgectt ttgcttctac 60
tttcacttgc gtaacgctaa ctaactctte tcgagtgttc ttettttcat catatggeta 120
tggaagcact taactcaccc accactgcta ctectttcac accetttgag gaaccaaatc 180
tgagttatct tgaaacaccg tggacgaaag gtaaacgatc aaagcgttct cgcatggatce 240
aatcttcatg cactgaagaa gagtatctcg ctectttgtet catcatgett gectcgcageg 300
gtaacaacaa cgacaaaaag tctgattcgg tggcgacgce gctaaccacc gttaaactca 360
gtcacaaatg ctcagtctgc aacaaagctt tctcatctta tcaagecccta ggtggacaca 420
aagccagtca ccggaaagcet gttatgtecg caaccacegc tgaagatcag atcaccacca 480
cttcatccage cgtgactacce agctctgett ccaacggtaa gaacaagact catgagtgtt 540
ccatctgtca caaatccttc cctactggac aggctttggg aggacacaag cgttgtcact 600
acgaaggcag cgttggtgce ggtgececggtg ctggaagtaa cgctgtaact gcctctgaag 660
gagttggatt gtcacacage caccaccgtg attttgatct taacctccecg gettttecgg 720
acttttcaaa gaagtttttc gtggatgacg aggtttttag tcctttacct gectgcaaaga 780
agccctgtet tttcaagctg gaaattccett ctcecattactg atcaataata gatccaattt 840
tattgttatt attattaata attattatcqg cttagggcat agttattttc ttttttettt 900
caattattte ggatcaattt gttctgtaca tacaaattgg gattggtttt agaatttagg 960
acggttgtag acaatggaaa ttcaattcaa ttatttaatt ttgtgt 1006

<210> 15

<211> 235

<212> PRT

<213> Medicago sativa

<400> 15

10

Met Ala Met Glu Ala Leu Asn Ser Pro Thr Thr Ala Thr Pro Phe Thr

1

5

10

15

Pro Phe Glu Glu Pro Asn Leu Ser Tyr Leu Glu Thr Pro Trp Thr Lys

20

25

41

30



Gly

Glu

Asn

65

Lys

Gln

Ala

Thr

Cys

145

Cys

. Ala

Asp

Phe

Cys
225

<210> 16

Lys

Glu

50

Asn

Leu

Ala

Thr

Ser

130

His

His

Vval

Phe

Val

210

Leu

<211> 1061

<212> ADN

Arg
35

Tyx
Asp
Ser
Leu
Thr
115
Ser
Lys
Tyr
Thr
Asp
195

Asp

Phe

Ser

Leu

Lys

His

Gly

100

Ala

Ala

Ser

Glu

Ala

180

Leu

Asp

Lys

<213> Nicotiana tabacum

<400> 16

Lys

Ala

Lys

Lys

85

Gly

Glu

Ser

Phe

Gly

165

Ser

Asn

Glu

Leu

Arg

Leu

Ser

70

Cys

His

Asp

Asn

Pro

150

Ser

Glu

Leu

Val

Glu
230
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Ser

Cys

55

Asp

Ser

Lys

Gln

Gly

135

Thr

Val

Gly

Pro

Phe

215

Ile

Arg

40

Leu

Ser

Val

Ala

Ile

120

Lys

Gly

Gly

Val

Ala

200

Ser

Pro

42

Met

Ile

vVal

Ser

105

Thr

Asn

Gln

Ala

Gly

185

Phe

Pro

Ser

Asp

Met

Ala

Asn

90

His

Thr

Lys

Ala

Gly

170

Leu

Pr_o

Leu

His

Gln

Leu

Thr

15

Lys

Arg

Thr

Thr

Leu

155

Ala

Ser

Asp

Pro

Tyr
235

Ser

Ala

60

Pro

Ala

Lys

Ser

His

140

Gly

Gly

His

Phe

Ala
220

Ser

45

Arg

Leu

Phe

Ala

Ser

125

Glu

Gly

Ala

Ser

Ser

205

Ala

Cys

Ser

Thr

Ser

Val

110

Ala

Cys

His

Gly

His

180

Lys

Lys

Thr

Gly

Thr

Ser

95

Met

val

Ser

Lys

Ser

175

His

Lys

Lys

Glu

Asn

Val

80

Tyr

Ser

Thr

Ile

Arg

160

Asn

Arg

Phe

Pro
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tttteeceteg aatttgataa ctaaagagaa tattatgact cttgaagett tgaagtcace 60
tacggcggca acgccgacte taccaccacyg ctatgaagat gatgatgaaa ttcataattt 120
ggattcttgg gctaaaggaa aacgatcaaa acggccccgt attgatgccc caccgactga 180
agaagagtat ttagccctet gtctcatcat gectcgctcge agcggaaccg gaaccagaac 240
cggtttaact gatgctacta cttceccaaca acctgccgat aaaaaaaccg ccgagttgec 300
gccggttcat aagaaagagg tggcaacaga gcaagcagag caatcttaca agtgtagegt 360
gtgtgacaag gctttttctt cttatcaagec actcagtggg cataaagcaa gtcaccgtaa 420
aactactact actgctaccg ccgcecctctga tgataacaat ccttcaactt caacttcecac 480
tggcgeegtt aatatctetg ctcettaatec aactggtegt tcacacgtcect gttcetatttg 540
ccacaaggct tttcctactg gccaagcttt gggtgggcac aagcgccgec actatgaagg 600
caaactcggt ggtaacagec gcgacttagg cggeggcggce ggcggeggtc atagtggaag 660
cgtcttgact acttcagacg gcggcgcgtc gactcacacg ctacgtgact ttgacctgaa 720
catgcctget tcgccggaat tgcaactggg tctgagtatt gattgtggac ggaaaagtca 780
actgttgeceg atggtccaag aggtggaaag tcctatgcct gcaaagaaac cgegtttatt 840
gttttcgttag ggattgaaact tetttagyggyg aattgaattg attgtgtttt agccaaatta 900
gtaaattggt tcatgtgatt ttatttttag gaaaaggaat tattgattgt tttaccegtt 960
tattcttagg gtggtattat gtacagggag tgaatcattc attggtttta cactttctta 1020
attatatatt cttttttttt acacataaaa aaaaaaaaaa a 1061

<210> 17

<211> 273

<212> PRT

<213> Nicotiana tabacum

<400> 17

43



Met

Pro

Ala

Glu

Thr

65

Ala

Ala

Ala

Lys

Thr

145

Gly

Gln

Ser

Asp
225

Thr

Pro

Lys

Glu

50

Gly

Asp

Thr

Phe

Thr

130

Ser

Arg

Ala

Asn

Val

210

Phe

Leu

Gly

Glu

Thr

Lys

Glu

Ser

115

Thr

Thr

Ser

Leu

Ser

195

Leu

Asp

Glu

Tyr

20

Lys

Tyr

Arg

Lys

Gln

100

Ser

Thr

Ser

His

Gly

180

Arg

Thr

Leu

Ala

Glu

Arg

Leu

Thr

Thr

85

Ala

Tyr

Thr

Thr

val

165

Gly

Asp

Thr

Asn

Leu

Asp

Ser

Ala

Gly

70

Ala

Glu

Gln

Ala

Gly

150

Cys

His

Leu

Ser

Met
230
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Lys

Asp

Lys

Leu

55

Leu

Glu

Gln

Ala

Thr

135

Ala

Ser

Lys

Gly

Asp

215

Pro

Ser

Asp

Arg

Cys

Thr

Leu

Ser

Leu

120

Ala

Val

Ile

Arg

Gly

200

Gly

Ala

44

Pro

Glu

25

Pro

Leu

Asp

Pro

Tyr

105

Gly

Ala

Asn

Cys

Arg

185

Gly

Gly

Ser

Thr

10

Ile

Arg

Ile

Ala

Pro

20

Lys

Gly

Ser

Ile

His

170

His

Gly

Ala

Pro

Ala

His

Ile

Met

Thr

75

Val

Cys

His

Asp

Ser

155

Lys

Tyr

Gly

Ser

Glu
235

Ala

Asn

Asp

Leu

60

Thr

His

Ser

Lys

Asp

140

Ala

Ala

Glu

Gly

Thr

220

Leu

Thr

Leu

Ala

45

Ala

Ser

Lys

Val

Ala

125

Asn

Leu

Phe

Gly

Gly

205

His

Gln

Pro

Asp

30

Pro

Arg

Gln

Lys

Cys

110

Ser

Asn

Asn

Pro

Lys

190

His

Thr

Leu

Thr

15

Ser

Pro

Serx

Gln

Glu

95

Asp

His

Pro

Pro

Thr

175

Leu

Ser

Leu

Leu

Thr
Gly
Pro
80

Val

Lys

Ser

Thr

160

Gly

Gly

Gly

Arg

Leu
240
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Ser Ile Asp Cys Gly Axrg Lys Ser Gln Leu Leu Pro Met Val Gln Glu
250

245

255

Val Glu Ser Pro Met Pro Ala Lys Lys Pro Arg Leu Leu Phe Ser Leu

Gly

<210> 18
<211> 1213

<212> ADN

<213> Oryza sativa

<400> 18

aattcggcac
cgaagcttag
gtggaagcat
agcagcagca
gggaggaggyg
gatcggagga
gcgtccecaggce
agtgctecgt
gccaccgggt
ccgecttget
ccgacggecat
ggcaggcgcet
gcgcatcttc
gcaacggcca
tgtggcggcec
cectegeett
tccagtcagag
ttttgtgecg
agccatacat
gaactgtacc
aaaaaaaaaa

<210> 19

<211> 269

<212> PRT

<213> Oryza sativa

<400> 19

260

gaggccacac
ctagcggata
gtcgagcgeg
gcacgaggtg
cggacacctg
ggagaacctc
gcecgectecg
ctgcggcaag
caagctgecg
gecttecgece
gaccaacaga
cggcgggceac
aaccgagctc
gtccgecace
gtgctccaag
caagaagccce
tttttgtcta
ctattgttta
acagtcatac
tgtatctttt
aaa

agcaaccagc
gaacaagtcg
tegtecatgg
gaggaggcga
cceccaggggt
gegcetetgec
ctcteggett
tecttecaget
actccgececeg
gaggaccgcg
gtccacaggt
aagaggaagc
ctggccacgg
cgggcgttcg
ggcaagaaga
cggcttctea
gggagtgaaa
atttgttcct
agatataggt
acactttgtt

265

cagctgccac
tcgatctgcet
aagcgctcca
cggtcgtgac
gggcgaagcg
tcctcatget
cggegeeccce
cctaccaggc
cagctccegt
agccagcecac
gttccatctyg
actacgacgqg
tggcecgecega
acctcaacct
tgtgggacga
ccgegtaatt
ttcagtcgaa
gcttttgtac
ctagctctte
ctttgacagt

45

actagcttga
tgctgctttt
cgcegeggtyg
gagcagcagc
gaagecggtceg
cgeecgegge
gcecggeaggt
gcteggegge
cttggctccee
gtcatccacc
ccagaaggag
tggcgtagge
gtcegaggtg
cccggecgtg
ggaggaggag
cagcagctgce
acacactatt
agagcaagcg
cttggttctt
catatattgt

270

ggcgagcgag
gtgaattgcg
ctcaaggagg
gccacgagcg
cgeccgeecage
ggccaccacc
gcggagttca
cacaagacga
gcceeccegteg
gcecgegtecet
ttceeccaceg
gceggegecqg
ggaagctccg
ceggagtteg
gtccagagcce
acggatccga
cgttgatteg
agtgatacat
tgtaacactg
agaccaaaaa

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

1020
1080
1140
1200
1213



Met

Glu

Ser

Ala

Ala
65

Ala

Phe

Gly

Ala

Glu

145

Met

Thx

Val

Ala

Arg

225

Pro

Ser

Ser

Glu

Serx

Lys

50

Leu

Pro

Lys

Gly

Pro

130

Asp

Thr

Gly

Gly

Ala

210

Ala

Cys

Pro

Ser
Gln
Ala
35

Arg

Cys

Pro

Cys

His

115

Val

Arg

Asn

Gln

Ala

195

Glu

Phe

Ser

Leu

Ala
Gln
20

Thx

Lys

Leu

Pro

Ser

100

Lys

Leu

Glu

Arg

Ala

180

Gly

Ser

Asp

Lys

Ala
260

Ser

Gln

Ser

Arg

Leu

Leu

85

Val

Thr

Ala

Pro

Val

165

Leu

Ala

Glu

Leu

Gly

245

Phe

ES 2371872 T3

Ser Met

His Glu

Gly Glu

Ser Arg

55

Met Leu
70

Ser Ala

Cys Gly

Ser His

Pro Ala
135

Ala Thr
150

His Arg

Gly Gly

Gly Ala

Val Gly

215

Asn Leu
230

Lys Lys

Lys Lys

Glu
val
Glu
40

Arg

Ala

Ser

Lys

Arg

120

Pro

Ser

Cys

His

Ser

200

Ser

Pro

Met

Pro

46

Ala

Glu

25

Gly

Gln

Arg

Ala

Ser

105

Val

Val

Ser

Ser

Lys

185

Ser

Ser

Ala

Trp

Arg
265

Leu

10

Glu

Gly

Arg

Gly

Pro

90

Phe

Lys

Ala

Thr

Ile

170

Arg

Thr

Gly

val

Asp

250

Leu

His Ala Ala Val Leu
i5

Ala Thr Val Val Thr
30

His Leu Pro Gln Gly
45

Ser Glu Glu Glu Asn
60

Gly His His Arg Val
75

Pro Pro Ala Gly Ala
95

Ser Ser Tyr Gln Ala
110

Leu Pro Thr Pro Pro
125

Ala Leu Leu Pro Ser
140

Ala Ala Ser Ser Asp
155

Cys Gln Lys Glu Phe
175

Lys His Tyr Asp Gly
190

Glu Leu Leu Ala Thr
205

Asn Gly Gln Ser Ala
220

Pro Glu Phe Val Trp
235

Glu Glu Glu Glu Val
255

Leu Thr Ala

Lys

Ser

Trp

Len

Gln
80

Glu

Leu

Ala

Ala

Gly

160

Pro

Gly

vVal

Thr

Arg

240.

Gln



10

<210> 20

<211> 1020

<212> ADN

<213> Petunia x hibrida

<400> 20

ttcactcacc
tacttatctce
aatacaaaca
actatcatgg
tttgagaaca
caacgcagca
ctagcacgta
ccatcagttc
aagtgttecg
agtcaccgga
aacgtaacgg
atttgtcaca
gacggtggta
gtggggtcca
ttttggeegg

tcaaggctat
tttgttacag

aaaacaactt
tactaatctt
agaaaatttt
cacttgaagc
acgggcttaa
tggaacgaca
gcgatggtte
cagtaacgtc
tttgtggtaa
aacttgtcag
gaactagtte
agtgctttee
acggtaacgg
ctattagtca
gatttggtte

ctctteccacc
gaagatttat

<210> 21

<211> 253

<212> PRT

<213> Petunia x hibrida

<400> 21

ES 2371872 T3

ctctacctct
gattcgattt
ctctctatac
attgaattct
gtaccttgag
gtgtactgaa
tgttaataac
gcaaataaac
agggtttggy

catgggagga
cgctaacgtt

tactggacaa
taacggaagt
tcaccgtgac
cggcgaggat

taaacttgaa ttattcaaag gattatagag ggaatattga
taggattcac gaattttttg ttgactagtt tatgtaatat

tctacttgca
tagtaaatca
ttgattgagt
ccaactacaa
agttggacaa
gaagagtatt
tcacggtctce
gcgacgttat
tcttatcaag
gatgaacaat
aacggtaacg
gctttaggtg
gtaagtgttg
tttgacttga
gaggtggaga

47

cattcaaatt
aacaagagaa
ttagtaaggc
caacaccacc
aaggtaaaag
tagcactttg
taccaccacc
tggaacagaa
ctttaggtgg
ctactacttc
gaagaactca
gtcataaaag
gggtgacgtce
atattcecgce
gtccteatcee

ctttcattac
tcttttecagt
aaacaagaaa
atcattccaa
atcaaaaagg
tcttatcatg
accactacca
gaatttgtac
acataaagca
cactactact
cgaatgttca
gtgccactat
atctgaaggt
gttgccggag
agcaaagaag

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

960
1020



Met Ala

Phe Gln

Gly Lys

Glu Glu

50

Ser Val
65

Val Pro

Leu Tyr

Leu Gly

Asp Glu
130

Ser Ala
145

His Lys

His Tyr

Val Thr

Phe Asp
210

Ser Gly
225

Leu Ser

<210> 22
<211> 786

<212> ADN

Leu

Phe

Arg

35

Tyr

Asn

Val

Lys

Gly

115

Gln

Asn

Cys

Asp

Ser

195

Leu

Glu

Leu

Glu

Glu

20

Ser

Leu

Asn

Thr

Cys

100

His

Ser

Val

Phe

Gly

180

Ser

Asn

Asp

Pro

Ala

Asn

Lys

Ala

Ser

Ser

85

Ser

Lys

Thx

Asn

Pro

165

Gly

Glu

Ile

Glu

Pro
245

Leu

Asn

Arg

Leu

Arg

70

Gln

val

Ala

Thr

Gly

150

Thx

Asn

Gly

Pro

Val

230

Lys

ES 2371872 T3

Asn

Gly

Gln

Cys

55

Ser

Ile

Cys

Ser

Ser

135

Asn

Gly

Val
Ala
215

Glu

Leu

Ser

Leu

Arg

40

Leu

Leu

Asn

Gly

His

120

Thrx

Gln

Asn

Gly

200

Leu

Ser

Glu

Pro

Lys

25

Ser

Ile

Pro

Ala

Lys

105

Arg

Thr

Arg

Ala

Gly

185

Ser

Pro

Pro

Leu

48

Thr

10

Tyr

Met

Met

Pro

Thr

90

Gly

Lys

Thr

Thr

Leu

170

Asn

Thr

Glu

His

Phe
250

Thr

Leu

Glu

Leu

Pro

75

Leu

Phe

Leu

Asn

His

155

Gly

Gly

Ile

Phe

Pro

235

Lys

Thr

Glu

Arg

Ala

60

Pro

Leu

Gly

Val

Val

140

Glu

Gly

Ser

Ser

Trp

220

Ala

Gly

Thr

Ser

Gln

45

Arg

Leu

Glu

Ser

Ser

125

Thr

Cys

His

Val

His

205

Pro

Lys

Leu

Pro

Trp

Cys

Ser

Pro

Gln

Tyr

110

Met

Gly

Ser

Lys

Ser

190

His

Gly

Lys

Pro
15

Thr
Thr
Asp
Pro
Lys

95

Gln

Thr

Ile

Arg

175

Val

Arg

Phe

Ser

Ser

Lys

Glu

Gly

Ser

80

Asn

Ala

Ser

Cys

160

Cys

Gly

Asp

Gly

Arg
240



<213> Triticum aestivum

<400> 22

atgtecgtcgt
gttgaggcgg
caggggtggg
ctctgcctcecce
tcgttegetg
tcctaccagg
tctgatgceg
gcecgagecgg
aggtgctcca
aagcactacg
gccgecgagt
ctgaacattc
tgggaggacg
gcttga

cggccatgga
ctgcggetgt
ccaagaggaa
tcatgctctce
cgccggtgcece
cgcteggagyg
ctgctgeccece
ccacgtegte
tctgcecaaaa
acggaggcgt
ctgaggtggg
cggeccgtgee
atgaggaggt

<210> 23

<211> 261

<212> PRT

<213> Triticum aestivum

<400> 23

ES 2371872 T3

agcgctccac
cagcagcgcee
gcgatcgcge
gcgcggeggce
tgccgagtte
ccacaagacg
actcgtggcc
caccgccgcg
ggagttccecg
gggcgcecgece
gagcaccggce
ggagttcgtg
gcagagccce

gcecctgatcece
accagcggcg
cgccagcgcet
aagcagcgtg
aagtgctccg
agccaccggg
ctecceggeceg
tcctecegacg
actgggcagg
gcctegtega
aacgggagct
tggaggcegt
ctcgcecttea

49

cggagcagca
aggagagcgg
ccgaggagga
ttcaggcgcece
tctgeggeaa
tgaagcagcce
tcgecgecat
gcgegaccaa
cgcteggegyg
ccgagcettet
ccgecgceceg
gcgecaaggg
agaagcctcg

ccagctggac
ccacgtgctg
gaacctcgceg
gcagccggag
gtcettecage
gtctectecee
cctgcecgtec
cagagtccac
gcacaagagg
ggeccgeegeg
ggecttegac
caagatgatg
gcttetcace

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
786



Met Ser Ser
His Gln Leu
Gly Glu Glu

35

Ser Arg Arg
50

Met Leu Ser
65

Ser Phe Ala
Lys Ser Phe
Arg Val Lys

115

Val Ala Leu
130

Thr Ser Ser
145

Arg Cys Ser

Ser

Asp

20

Ser

Gln

Arg

Ala

Ser

100

Gln

Pro

Thr

Ile

Ala

Val

Gly

Arg

Gly

Pxo

85

Ser

Pro

Ala

Ala

Cys

Met

Glu

His

Ser

Gly

70

Val

Tyrx

Ser

Val

Ala

150

Gln

ES 2371872 T3

Glu

Ala

Val

Glu

55

Lys

Pro

Gln

Pro

Ala

135

Ser

Lys

Ala

Ala

Leu

40

Glu

Gln

Ala

Ala

Pro

120

Ala

Ser

Glu

50

Leu

Ala

25

Gln

Glu

Arg

Glu

Leu

105

Ser

Ile

Asp

Phe

His

10

Ala

Gly

Asn

Vval

Phe

S0

Gly

Asp

Leu

Pro

Ala

Val

Trp

Leu

Gln

75

Lys

Gly

Ala

Pro

Ala

155

Thr

Leu

Ser

Ala

Ala

60

Ala

Cys

His

Ala

Ser

140

Thr

Gly

Ile
Ser
Lys
45

Leu
Pro
Ser
Lys
Ala
125
Ala

Asn

Gln

Pro

Ala

30

Arg

Cys

Gln

Val

Thrx

110

Ala

Glu

Arg

Ala

Glu Gln

15

Thr Ser

Lys Arg

Leu Leu

Pro Glu

80

Cys Gly

Ser His

Pro Leu

Pro Ala

Val His

160

Leu Gly



10

Gly

Ser

Thr

Ala

225

Trp

Arg

<210> 24

His

Thr

Gly

210

vVal

Glu

Leu

<211> 1026

<212> ADN

Lys

Gliu

195

Asn

Pro

Asp

Leu

Arg

180

Leu

Gly

Glu

Asp

Thr
260

<213> Capsicum annum

<400> 24

165

Lys

Leu

Ser

Phe

Glu

245

Ala

His

Ala

Ser

Val

230

Glu

ES 2371872 T3

Tyr

Ala

Ala

215

Trp

Val

aaaatcttcg
aacggatatc
accgtttcaa
aaagagatct
getttgtttg
accgccggcet
gaaggagaag
tttaggtgga
tacctccaca
aagtggaagg
aggtggacac
cgttagtgct
ggatttcgac
agatgaggtg
tgaattattt
attatactat
ctatagacct
aaaaaa

ctacttactt
gatatggcac
tttgagageg
aaaaggtcac
atcatgecttg
ccggtgatga
atggtgtata
cacaaagcta
accactaacg
actcacgagt
aaaaggtgte
agcgttggag
ttgaacattc
gagagtccac
caacattaat
gtaagtttta
agctagttac

acatcttcta
ttgaagcettt
acggccaaca
gcagcatgga
cacgtagcgg
aactgcacgce
agtgttcggt
gtcaccggaa
caaccggaac
gttcgatttg
actacgacgg
tgacgtcatc
cggecgttgee
atccggcgaa
gggaatttga
attttcattg
taatagcaaa

<210> 25

<211> 261

<212> PRT

<213> Capsicum annum

170

Asp Gly
185

Ala
200

Ala

Ala

Arg

Arg Pro

Gln Ser

Gly Val

Ala

Ala

Cys

Pro

Glu Ser

Phe Asp

220

Ala
235

Lys

Leu Ala

250

gaatagtcac
gaattctcca
gcttcgatat
gcaccagcct
tggcteegtt
gccgtegtcea
ttgtggtaag
actcgtacce
aacaacctcc
tcacaagtgt
cggtatcggt
ggagggtgtg
ggaattctagg
gaaatcgcgg
ttgttaggat
tgggtgggag
aattcaattg

51

tagaaccagt
actggtacac
atcgaaaact
actgaggaag
aatcatcaac
tcatcggecgg
ggatttgggt
ggcggagatg
gttaacggca
tttcccactg
aacggaaacg
gggtccacaqg
ctgggatttg
ttatgtttge
ttactatttt
caaaattttt
attgatttaa

Ala Ala
190

Glu Val
205
Leu Asn

Gly Lys

Phe Lys

175

Ala

Gly

Iie

Met

Lys
255

aactttatac
caactccgcece
ggaggaaggg
aatacttagc
gatctctacc
cggaggagga
cttatcaagc
atcagtcaac
acggcaacag
gacaagcttt
ctaacagtgg
tcagtcaccg
gttccggcega
ctccaaaata
ggtagacaaa
aattttttgt
aaaaaaaaaa

Ser

Ser

Pro

Met
240

Pro

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

1020
1026



ES 2371872 T3

<400> 25

Met Ala Leu Glu Ala Leu Asn Ser Pro Thr Gly Thr Pro Thr Pro Pro
1 S 10 15

Pro Phe Gln Phe Glu Ser Asp Gly Gln Gln Leu Arg Tyr Ile Glu Asn
20 25 30

Trp Arg Lys Gly Lys Arg Ser Lys Arg Ser Arg Ser Met Glu His Gln

52



Pro

Thr

- 50

Ser
65
val
Lys
Ser
Pro
Gly
145
His
Gly
A Ala
Val
Leu
225

Ser

Glu

<210> 26
<211> 1068

<212> ADN

Gly

Met

Glu

Tyr

Gly

130

Thr

Glu

Gly

Asn

Gly

210

Pro

Pro

Leu

35

Glu

Gly

Lys

Lys

Gln

115

Gly

Thr

Cys

His

Ser

195

Ser

Glu

His

Phe

Glu

Ser

Leu

Met

100

Ala

Asp

Thr

Ser

Lys

180

Gly

Thr

Phe

Pro

Gln
260

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 26

Glu

val

His

85

Val

Leu

Asp

Ser

Ile

165

Arg

val

val

Trp

Ala

245

His

Tyr

Asn

70

Ala

Tyr

Gly

Gln

Val

150

Cys

Cys

Ser

Ser

Leu

230

Lys

ES 2371872 T3

Leu

55

His

Pro

Lys

Gly

Ser

135

Asn

His

His

Ala

His

215

Gly

Lys

40

Ala

Gln

Ser

Cys

His

120

Thr

Gly

Lys

Tyr

Ser

200

Arg

Phe

Ser

53

Leu

Arg

Ser

Ser

105

Lys

Thr

Asn

Cys

Asp

185

Val

Asp

Gly

Arg

Ser

Ser

90

Val

Ala

Ser

Gly

Phe

170

Gly

Gly

Phe

Ser

Leu
250

Leu

Leu

75

Ser

Cys

Ser

Thr

Asn

155

Pro

Gly

Val

Asp

Gly

235

Cys

Ile

60

Pro

Ala

Gly

His

Thr

140

Arg

Thr

Ile

Thr

Leu

220

Glu

Leu

45

Met

Pro

Ala

Lys

Arg

125

Thr

Ser

Gly

Gly

Ser

205

Asn

Asp

Pro

Leu

Pro

Glu

Gly

110

Lys

Asn

Gly

Gln

Asn

190

Ser

Ile

Glu

Pro

Ala

Ala

Glu

95

Phe

Leu

Ala

Arg

Ala

175

Gly

Glu

Pro

Val

Lys
255

Arg

Pro

80

Glu

Gly

val

Thr

Thr

160

Leu

Asn

Gly

Ala

Glu

240

Tyr



ES 2371872 T3

acttcactct ctaatttcct tetectctatc tctcaccata ttcgegatta aaaactctca 60
acttttctcet caaatttctg atcctttgat ccaacagtta gaagaagatt catctgatca 120
tggccctcga agcgatgaac actccaactt cttetttcac cagaatcgaa acgaaagaag 180
atttgatgaa cgacgccgtt ttcattgagc cgtggcttaa acgcaaacgc tccaaacgte 240
agcgttcteca cagcccttct tcgtettcett cctcaccgec tegatctcga cccaaatcce 300
agaatcaaga tcttacggaa gaagagtatc tecgctetttg tctectecatg ctegcectaaag 360
atcaacecgtc gcaaacgcga tttcatcaac agtcgcaatc gttaacgecg ccgecagaat 420
caaagaacct tccgtacaag tgtaacgtct gtgaaaaagc gtttecttce tatcaggett 480
taggcggtca caaagcaagt caccgaatca aaccaccaac cgtaatctca acaaccgcecg 540
atgattcaac agcteccgace atcteccateg tcgeccggaga aaaacatccg attgetgect 600
ccggaaagat ccacgagtgt tcaatctgte ataaagtgtt tccgacgggt caagetttag 660
gcggtcacaa acgttgtcac tacgaaggca acctcggegg cggaggagga ggaggaagdca 720
aatcaatcag tcacagtgga agcgtgtcga gcacggtatc ggaagaaagg agccaccgtg 780
gattcatcga tctaaaccta ceggegttac ctgaactcag ccttcatcac aatccaatcg 840
tcgacgaaga gatcttgagt cecgttgaceg gtaaaaaacc getttitgttg accgatcacyg 800
accaagtcat caagaaagaa gatttatctt taaaaatcta atactcgact attaattctt 960
gtgtgatttt tttcgttaca accatagttt cattttcatt tttttagtta caaattttta 1020
attgttctga tttggattga atattggtat attgttaggg gttgatac 1068
<210> 27
<211> 273
<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 27

54



Met

Glu

Len

Ser

Leu

65

Asp

Pro

Lys

Arg

Ala

145

Ser

Val

Ala

Thr

Lys

Ser

50

Thr

Gln

Pro

Ala

Ile

130

Pro

Gln

Gly

Ser
210

Leu

Lys

Arg

35

Ser

Glu

Pro

Pro

Phe

115

Lys

Thr

Lys

Ala

Gly

195

Ser

Glu

Glu

20

Lys

Ser

Glu

Ser

Glu

100

Pro

Pro

Ile

Ile

Leu

180

Gly

Thr

Ala

Asp

Arg

Pro

Glu

Gln

85

Ser

Ser

Pro

Ser

His

165

Gly

Gly

Val

Met

Leu

Ser

Pro

Tyr

70

Thr

Lys

Tyr

Thr

Ile

150

Glu

Gly

Gly

Ser

ES 2371872 T3

Asn

Met

Lys

Arg

55

Leu

Arg

Asn

Gln

Val

135

Val

Cys

His

Glu
215

Thr

Asn

Arg

40

Ser

Ala

Phe

Leu

Ala

120

Ile

Ala

Ser

Lys

Ser

200

Glu

Pro

Asp

25

Gln

Arg

Leu

His

Pro

105

Leu

Ser

Gly

Ile

Arg

185

Lys

Arg

55

Thr
10

Ala
Arg
Pro
Cys
Gln
90

Tyr
Gly
Thr
Glu
Cys
170
Cys

Ser

Ser

Ser
Val
Ser
Lys
Leu
75

Gln
Lys
Gly
Thr
Lys
155
His
His
Ile

His

Ser

Phe

His

Ser

60

Leu

Ser

Cys

His

Ala

140

His

Tyr

Ser

Arg
220

Phe

Ile

Ser

45

Gln

Met

Gln

Asn

Lys

125

Asp

Pro

Val

Glu

His

205

Gly

Thr

Glu

30

Pro

Asn

Leu

Ser

Val

110

Ala

Asp

Ile

Phe

Gly

190

Serxr

Phe

Arg

Pro

Ser

Glin

Ala

Leu

95

Cys

Ser

Ser

Ala

Pro

175

Asn

Gly

Ile

Ile

Ser

Asp

Lys -

80

Thr

Glu

His

Thrx

Ala

160

Thr

Leu

Ser

Asp



10

ES 2371872 T3

Leu Asn Leu Pro Ala Leu Pro Glu Leu Ser Leu His His Asn Pro Ile
225 230 235 240
Val Asp Glu Glu Ile Leu Ser Pro Leu Thr Gly Lys Lys Pro Leu Leu
245 250 255
Leu Thr Asp His Asp Gln Val Ile Lys Lys Glu Asp Leu Ser Leu Lys
260 265 270

Iie

<210> 28

<211> 976

<212> ADN

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 28
aaatcaaatc ttttcattta caattatctt tecttctcaat ttagaactta gtagctagtc 60
ttcaagataa tggcacttga aactcttact tctccaagat tatcttctcc gatgccgact 120
ctgtttcaag attcagcact agggtttcat ggaagcaaag gcaaacgatc taagcgatca 180
agatctgaat tcgaccgtca gagtctcacg gaggatgaat atatcgettt atgtctcatg 240
cttettgete gecgacggaga tagaaaccgt gaccttgacc tgeccttcttc ttegtcttca 300
cctcetetge ttectectet tectactecg atctacaagt gtagegtctg tgacaaggeg 360
ttttcgtett accaggctet tggtggacac aaggcaagtc accggaaaag cttttegett 420
actcaatctg ccggaggaga tgagctgtcg acatcgtcgg cgataaccac gtctggtata 480
tccggtggeg ggggaggaag tgtgaagtceg cacgtttget ctatctgtca taaategtte 540
gccaccggtc aagctctcegg cggecacaaa cggtgccact acgaaggaaa gaacggaggc 600
ggtgtgagta gtagcgtgtc gaattctgaa gatgtggggt ctacaagcca cgtcagcagt 660
ggccaccgtg ggtttgacct caacataccyg ccgataccgg aattctcgat ggtcaacgga 720
gacgaagagg tgatgagtce tatgccggeg aagaaactce ggtttgactt cccggagaaa 780
ccctaaacat aaacctagga aaaactttac agaattcatt ttataggaaa ttgttttact 840
gtatatacaa atatcgattt tgattgatgt tcttcttcac tgaaaaatta tgattctttg 900
ttgtataatt gatgtttctg aaaaagatat aactttttat tgtttcacac gtatcaaaat 960
ttgcttggat acatca 976

<210> 29

<211> 238

<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 29

56



ES 2371872 T3

Met Ala Leu Glu Thr Leu Thr Ser Pro Arg Leu Ser Ser Pro Met Pro
1 5 10 15

Thr Leu Phe Gln Asp Ser Ala Leu Gly Phe His Gly Ser Lys Gly Lys
20 25 30

Arg Ser Lys Arg Ser Arg Ser Glu Phe Asp Arg Gln Ser Leu Thr Glu
35 40 45

Asp Glu Tyr Ile Ala Leu Cys Leu Met Leu Leu Ala Arg Asp Gly Asp
50 55 60

Arg Asn Arg Asp Leu Asp Leu Pro Ser Ser Ser Ser Ser Pro Pro Leu
65 70 15 80

Leu Pro Pro Leu Pro Thr Pro Ile Tyr Lys Cys Ser Val Cys Asp Lys
85 20 95

Ala Phe Ser Ser Tyr Gln Ala Leu Gly Gly His Lys Ala Ser His Arg
100 105 110

Lys Ser Phe Ser Leu Thf Gln Ser Ala Gly Gly Asp Giu Leu Ser Thr
115 120 125

Ser Ser Ala Ile Thr Thr Ser Gly Ile Ser Gly Gly Gly Gly Gly Ser
130 135 140

Val Lys Ser His Val Cys Ser Ile Cys His Lys Ser Phe Ala Thr Gly
145 150 155 160

Gln Ala Leu Gly Gly His Lys Arg Cys His Tyr Glu Gly Lys Asn Gly
165 170 175

Gly Gly Val Ser Ser Ser Val Ser Asn Ser Glu Asp Val Gly Ser Thr
180 185 190

Ser His Val Ser Ser Gly His Arg Gly Phe Asp Leu Asn Ile Pro Pro
195 200 205

Ile Pro Glu Phe Ser Met Val Asn Gly Asp Glu Glu Val Met Ser Pro
210 215 220

Met Pro Ala Lys Lys Leu Arg Phe Asp Phe Pro Glu Lys Pro
225 230 235

<210> 30
<211>718
<212> ADN

<213> Arabidopsis thaliana

57
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<400> 30
atggctcecteg acactctcaa ttetcccace tccaccacca caaccaccgce tcctectect 60
ttecctcegtt gectegacga aaccgagece gaaaaccteg aatcatggac caaaagaaaa 120
cgtacaaaac gtcaccgtat agatcaacca aacccteccte cttctgaaga agagtatcte 180
gctetttgee tecttatget cgctegtgge tccteegate atcactctec accgtcecggat 240
catcactctc tttctccact gtccgatcat cagaaagatt acaagtgttce cgtctgtgge 300
aaatctttcc cgtcttacca agcgttaggt ggacacaaaa caagtcaccg gaaaccggtt 360
agtgtcgatg ttaataatag taacggaacc gttactaata acggaaatat tagtaacggt 420
ttagttggtc aaagtgggaa gactcataac tgctctatat gttttaagtc gtttcectcet 480
ggtcaagcat tgggtggtca caaacgttgt cactatgatg gtggtaacgg taacagtaac 540
ggtgacaata gccacaagtt tgacctaaat ttaccggctg atcaagttag tgatgagaca 600
attggaaaaa gtcaactctc cggtgaagaa acaaagtcgg tgttgtgatt attattattt 660
tttaccgatc gggattagct agtggttgat ca;tagctga gtctgtaatg aaaatgat 718

<210> 31

<211> 215

<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 31

Met Ala Leu Asp Thr Leu Asn Ser Pro Thr Ser Thr Thr Thr Thr Thr

1

5

10

58

15



Ala

Leu

Gln

Leu

65

His

Ser

Lys

Gly

Ser

145

Gly

Gly

Ala

Glu

<210> 32
<211> 702

<212> ADN

Pro

Glu

Pro

50

Met

His

Val

Thr

Thr

130

Gly

Gln

Asn

Asp

Glu
210

Pro

Ser

35

Asn

Leu

Ser

Cys

Ser

115

Val

Lys

Ala

Ser

Gln

195

Thr

Pro

20

Trp

Pro

Ala

Leu

Gly

100

His

Thr

Thr

Leu

Asn

180

Vval

Lys

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 32

Phe

Thr

Pro

Arg

Ser

85

Lys

Arg

Asn

His

Gly

165

Gly

Ser

Ser

Leu

Lys

Pro

Gly

70

Pro

Ser

Lys

Asn

Asn

150

Gly

Asp

Asp

Val

ES 2371872 T3

Axrg

Arg

Ser

55

Serx

Leu

Phe

Pro

Gly

135

Cys

His

Asn

Glu

Leu
215

Cys

Lys

40

Glu

Ser

Ser

Pro

Val

120

Asn

Ser

Lys

Ser

Thr
200

59

Leu

25

Arg

Glu

Asp

Asp

Serxr

105

Ser

Ile

Ile

Arg

His

185

Ile

Asp

Thr

Glu

His

His

90

Tyr

Val

Ser

Cys

Cys

170

Lys

Gly

Glu

Lys

Tyr

His

75

Gln

Gln

Asp

Asn

Phe

155

His

Phe

Lys

Thr

Arg

Leu

60

Ser

Lys

Ala

Val

Gly

140

Lys

Tyr

Asp

Ser

Glu

His

45

Ala

Pro

Asp

Leu

Asn

125

Leu

Ser

Asp

Leu

Gln
205

Pro

30

Arg

Leu

Pro

Tyr

Gly

110

Asn

Val

Phe

Gly

Asn

190

Leu

Glu

Ile

Cys

Ser

Lvys

95

Ser

Gly

Pro

Gly

175

Leu

Ser

Asn

Asp

Leu

Asp

80

Cys

His

Asn

Gln

Ser

160

Asn

Pro

Gly
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aaattttcta tagcaatggc gcttgaagct cttaattcac caagattggt cgaggatcce 60
ttaagattca atggcgttga gcagtggacc aaatgtaaga aacgatccaa acgttcgaga 120
tctgatctte atcataacca ccgtctcact gaggaagagt atctagettt ctgtctcatg 180
cttcttgete gggatggegg cgatcttgac tcectgtgacgg ttgcggagaa gccgagttat 240
aagtgtggcg tttgttacaa gacgttttcg tcttaccaag ctcteggegg tcataaagcg 300
agccaccgga gcettatacgg tggtggagag aatgataaat cgacaccatc caccgcegtg 360
aaatctcacg tttgttcggt ttgcgggaaa tctttcgeca ccggtcaagce tcteggegge 420
cacaagcggt gccactacga tggtggegtt tcgaactegg aaggtgtggg gtctactage 480
cacgtcagca gtagtagcca ccgtggattt gaccttaata ttataccggt gcagggattt 540
tcgeeggacg acgaagtgat gagtccgatyg gcegactaaga agcctcegect gaagtaagtce 600
tttgttgaag acctggaagt ttatcaaatg taaatatcaa atttcaattt caaggaacag 660
ttttgttgat tctattacca atacacaata cgattcaatt cc 702

<210> 33

<211> 193

<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 33

60



Met

Arg

Arg

Tyr

Asp

65

Tyr

His

Thr

Thr

Val

145

Ser

Pro

Lys

Ala

Phe

Ser

Leu

50

Ser

Lys

Arg

Ala

Gly

130

Ser

His

Asp

<210> 34

<211> 1157

<212> ADN

Leu

Asn

Arqg

35

Ala

Val

Thr

Ser

Val

115

Gln

Asn

Arg

Asp

Glu

Gly

20

Ser

Phe

Thr

Phe

Leu

100

Lys

Ala

Ser

Gly

Glu
180

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 34

Ala

Val

Asp

Cys

Val

Ser

85

Tyr

Ser

Leu

Glu

Phe

165

Val

Leu

Glu

Leu

Leu

Ala

70

Ser

Gly

His

Gly

Gly

150

Asp

Met

ES 2371872 T3

Asn

Gln

His

Met

55

Glu

Tyr

Val
Gly
135
Val

Leu

Ser

Ser

Trp

His

40

Leu

Lys

Gln

Gly

Cys

120

His

Gly

Asn

Pro

61

Pro

Thr

25

Asn

Leu

Pro

Ala

Glu

105

Ser

Lys

Ser

Ile

Met
185

Arg

Lys

His

Ala

Ser

Leu

%0

Asn

Val

Arg

Thr

Ile

170

Ala

Leu

Cys

Arg

Arg

Tyr

15

Gly

Asp

Cys

Cys

Ser

155

Pro

Thr

Val

Lys

Leu

Asp

60

Lys

Lys

Gly

His

140

His

Val

Lys

Glu

Lys

Thr

45

Cys

His

Ser

Lys

125

Tyrxr

Val

Gln

Lys

Asp

Arg

30

Glu

Gly

Gly

Lys

Thr

110

Ser

Asp

Ser

Gly

Pro
190

Pro Leu
15

Ser Lys

Glu Glu

Asp Leu

Val Cys
80

Ala Ser
95

Pro Ser

Phe Ala

Gly Gly

Ser Ser
160

Phe Ser
175

Arg Leu
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Cacacttcac tctttcttca tcttettcett cttaaatage tecgaaatcac atctcacaga 60
attaaatctt atggctctcg agactctcaa ttctccaaca gctaccaceca cegeteggec 120
tcttetcegg tatcgtgaag aaatggagece tgagaatctc gagcaatggg ctaaaagaaa 180
acgaacaaaa cgtcaacgtt ttgatcacgg tcatcagaat caagaaacga acaagaacct 240
tcettetgaa gaagagtate tegetetttg tetectecatg ctegetcgtg getccgecegt 300
acaatctcct cetcttectce ctctaccgte acgtgegtca cegtecgate accgagatta 360
caagtgtaca gtctgtggga agtcctttic gtcataccaa gecttaggtg gacacaagac 420
gagtcaccgg aaaccgacga acactagtat cacttccggt aaccaagaac tgtctaataa 480
cagtcacagt aacagcggtt ccgttgttat taacgttacc gtgaacactg gtaacggtgt 540
tagtcaaagc ggaaagattc acacttgctc aatctgtttc aagtcgtttg cgtetggtca 600
agccttaggt ggacacaaac ggtgtcacta tgacggtggc aacaacggta acggtaacgg 660
aagtagcagc aacagcgtag aactegtcge tggtagtgac gtcagcgatg ttgataatga 720
gagatggtcc gaagaaagtg cgatcggtgg ccaccgtgga tttgacctaa acttacegge 780
tgatcaagtc tcagtgacga cttcttaacg ttgactgagt ttgaggaaaa agtcaactat 840
caagcgaaga aagggttagt ggacggtgaa gattaacggt cgtttctttec cagttgette 900
ggtttgaget tgactgggtc tgtaatgaaa atgattggag tggacttggc attattatta 960
ttatttttaa aaagaaatgt taatttgttg ttggatttgt ttatagatag aggaaacaat 1020
tgggatacac aaatattttt tttttttaca aagaaaataa taatgcagag atggatgatt 1080
ggatcgtaca cgttattata tagtggacca ttctgtaatc gtgaattatt attatttgtt 1140
agaaatttaa ttttcgt 1157
<210> 35
<211> 245
<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 35

62
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Met Ala Leu Glu Thr Leu Asn
Pro Leu Leu Arg Tyr Arg Glu
20

Trp Ala Lys Arg Lys Arg Thr
35

Gln Asn Gln Glu Thr Asn Lys
50 55

Ala Leu Cys Leu Leu Met Leu
65 ' 70

Pro Leu Pro Pro Leu Pro Ser
85

Tyr Lys Cys Thr Val Cys Gly
100

Gly Gly His Lys Thr Ser His
115

Ser Gly Asn Gln Glu Leu Ser
130 135

Val Val Ile Asn Val Thr Val
145 150

Gly Lys Ile His Thr Cys Ser
165

Gln Ala Leu Gly Gly His Lys
180

Gly Asn Gly Asn Gly Ser Ser
195

Ser Asp Val Ser Asp Val Asp Asn Glu Arg Trp

210 215

Ile Gly Gly His Arg Gly Phe Asp Leu Asn Leu

225 230

Ser Val Thr Thr Ser
245

<210> 36

<211> 1213

Ser

Glu

Lys

40

Asn

Ala

Arg

Lys

Arg

120

Asn

Asn

Ile

Arg

Ser
200

63

Pro

Met

25

Arg

Leu

Arg

Ala

Ser

105

Lys

Asn

Thr

Cys

Cys

185

Asn

Thr

10

Glu

Gln

Pro

Gly

Ser

90

Phe

Pro

Ser

Gly

Phe

170

His

Ser

Ala

Pro

Arg

Ser

Ser

15

Pro

Ser

Thr

His

Asn

155

Lys

Tyr

Val

235

Thr

Glu

Phe

Giu

60

Ala

Ser

Ser

Asn

Ser

140

Gly

Ser

Asp

Glu

Ser
220

Pro

Thr

Asn

Asp

45

Glu

Val

Asp

Tyr

Thr

125

Asn

Val

Phe

Gly

Leu
205

Glu

Ala

Thr

Leu

30

His

Glu

Gln

His

Gln

110

Ser

Ser

Ser

Ala

Gly

190

Val

Glu

Asp

Ala Arg
15

Glu Gln
Gly His
Tyr Leu
Ser Pro

80

Arg Asp
Ala Leu
Ile Thr
Gly Ser
Gln Ser

160

Ser Gly
175

Asn Asn

Ala Gly

Ser Ala

Gln Val
240



10

<212> ADN
<213> Oryza sativa
<400> 36

aattcggcac
cgaagcttag
gtggaagcat
agcagcagca
gggaggaggg
gatcggagga
gcgtccagge
agtgctcegt
gccacecgggt
ccgecttget
ccgacggcat
ggcaggecgcet
. gcgcatctte
gcaacggcca
tgtggcggec
ccetcgeett
tccgtcagaqg
ttttgtgceg
agccatacat
gaactgtace
aaaaaaaaaa

<210> 37

<211> 269

<212> PRT

<213> Oryza sativa

<400> 37

Met
1

Glu

Ser

Ser Ser

Glu Gln

Ser Ala

gaggccacac
ctagcggata
gtcgagegey
gcacgaggtg
cggacacctg
ggagaacctce
gccgectecg
ctgcggcaag
caagctgceg
gcettecgee
gaccaacaga
cggcgggceac
aaccgagcte
gtccgeccace
gtgctccaag
caagaagcce
tttttgtcta
ctattgttta
acagtcatac
tgtatctttt
aaa

Ala
5}

Gln
20

35

Ala
50

Ala
65

Lys Arg

Leu Cys

Lys

Leu

Leu

ES 2371872 T3

agcaaccagce
gaacaagtcqg
tcgtecatgg
gaggaggcga
ccccagaggat
gcgetctgee
ctcteggett
tcettecaget
actcegeecg
gaggaccgcg
gtccacaggt
aagaggaagc
ctggccacgg
cgggegtteg
ggcaagaaga
cggcttetcea
gggagtgaaa
atttgttecect
agatataggt
acactttgtt

cagctgceeac
tcgatctget
aagcgctcca
cagtcgtgac
gggcgaagceg
tccteatget
cggegeceece
cctaccaggce
cagctccecat
agccagcecac
gtteccatctg
actacgacgg
tggcegeega
acctcaacct
tgtgggacga
ccgcgtaatt
ttcagtcgaa
gcttttgtac
ctagctcttc
ctttgacagt

Ser Ser Met Glu Ala Leu His Ala

10

25

40

55

Met Leu Ala Arg Gly Gly His

70

64

actagcttga
tgctgetttt
cgcecgeggtg
gagcagcagce
gaagcggteg
cgecegegge
gecggeaggt
gcteggegge
cttggctecce
gtcatccace
ccaqgaaggag
tggcgtagge
gtcegaggtg
ccecggeegtyg
ggaggaggag
cagcagctgc
acacactatt
agagcaagcg
cttggttett
catatattgt

Thr Ser Gly Glu Glu Gly Gly His Leu

ggcgagcgag
gtgaattgeg
ctcaaggagg
gccacgagceg
cgccgecage
ggccaccacc
gcggagttca
cacaagacga
gceccegteg
geegegteet
ttcceccaceg
gccggegeeg
ggaagctceq
ccggagtteg
gtccagagcc
acggatccga
cgttgattceg
agtgatacat
tgtaacactg
agaccaaaaa

Ala Val Leu

15

Gln His Glu Val Glu Glu Ala Thr Vval val Thr

30

Pro Gln Gly

45

Arg Ser Arg a&rd Gln Arg Ser Glu

60

75

Glu Glu Asn

His Arg Val

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

1020
1080
1140
1200
1213

Lys

Ser

Trp

Leu

Gln
80



Ala

Glu

145

Met

Thr

val

Ala

Arg

225

Pro

Ser

Pro

Lys

Gly

Pro

130

Asp

Thx

Gly

Ala
210
Ala

Cys

Pro

<210> 38

<211>528

<212> ADN

Pro

Cys

His
115

Val-

Arqg

Asn

Gln

Ala

195

Glu

Phe

Ser

Leu

Pro

Ser

100

Lys

Leu

Glu

Arg

Ala
180

Gly‘

Ser

Asp

Lys

Ala
260

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 38

Leun

85

vVal

Thr

Ala

Pro

Val

165

Leu

Ala

Glu

Leu

Gly

245

Phe

Ser

Ser

Pro

Ala

150

His

Gly

Gly

vVal

Asn

230

Lys

Lys

ES 2371872 T3

Ala

Gly

His

Ala

135

Thr

Arg

Gly

Ala

Gly

215

Leu

Lys

Lys

Ser

Lys

Arg

120

Pro

Ser

Cys

His

Ser

200

Ser

Pro

Met

Pro

65

Ala

Ser

105

Val

Val

Ser

Ser

Lys

185

Serx

Ser

Ala

Trp

Arg
265

Pro

%0

Phe

Lys

Ala

Thr

Ile

170

Arg

Thr

Gly

Val

Asp

250

Leu

Pro

Ser

Leu

Ala

Ala

155

Cys

Lys

Glu

Asn

Pro

235

Glu

Leu

Pro

Ser

Pro

Leu

140

Ala

Gln

His

Leu

Gly

220

Glu

Glu

Thr

Ala

Tyr

Thr

125

Leu

Ser

Lys

Tyr

Leu

205

Gln

Phe

Glu

Ala

Gly

Gln

110

Pro

Pro

Ser

Glu

Asp

190

Ala

Ser

Val

Glu

Ala

95

Ala

Pro

Ser

Asp

Phe

175

Gly

Thr

Ala

Trp

Val
255

Glu
Leu
Ala
Ala
Gly
160
Pro
Gly
Val
Thr
Arg

240

Gln



atgaagagag
ctaatgatgt
agcaaaacga
ttccaagete
gaacaggtga
atgtttggga
accgagcaat
agcagcaagq
tttgggaaga

accggtccga
tatctcgaag
accataataa
ttggaggtca
agcatcgtaa
ccggtcaagce
cgattgtcce
agatcttgga
atttggttce

ES 2

ttacgaagaa
tttcgtggte
ccacttcgaa
tagagctagce
caaagagaat
tctaggcggt
ttctgtggtt
cttaaatcta
acaaattgat

371 872 T3

tccatgaage
aaacaaatcqg
tgcaaaacgt
cacaagaaac
gatatgcata
cacatgagaa
tattccagac
actccattgg
ttgaagtttg

atatagacat
atgtaaagca
gtaaccggaa
ctaagctgat
agtgtacaat
agcataggac
cggtttttaa
aaaatgatct
tgaattag

agtagaaagt
atctacecgga
atttgattcc
cgttgaccaa
ttgcgatcaa
gagcatgata
tcgttgcagt
tgtgttaate

<210> 39

<211> 175

<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 39

Met

1

Ile

Ile

Phe

Gly

65

Glu

Ile

Arg

Val

Ile

145

Phe

<210> 40

Lys

Val

Asp

Glu

50

Gly

Gln

Cys

Lys

Val

130

Leu

Gly

Arg

Glu

Val

35

Cys

His

Val

Asp

His

115

Tyr

Asp

Lys

Asp

Ser

20

Lys

Lvys

Arg

Lys

Gln

100

Arg

Ser

Leu

Asn

Arg

Leu

Gln

Thr

Ala

His

85

Met

Thr

Arg

Asn

Leu
165

Ser

Met

Ser

Cys

Ser

70

Arg

Phe

Ser

Pro

Leu

150

val

Asp
Met
Thr
Asn
55

His
Asn
Gly
Met
Val
135

Thr

Pro

Tyr

Leu

Gly

Arg

Lys

Lys

Thx

Ile

120

Phe

Pro

Gln

66

Glu

Ser

25

Ser

Lys

Lys

Glu

Gly

105

Thr

Asn

Leu

Ile

Glu

10

Arg

Lys

Phe

Pro

Asn

90

Gln

Glu

Arg

Glu

Asp
170

Ser

Ser

Thx

Asp

Lys

75

Asp

Ala

Gln

Cys

Asn

155

Leu

Met

Phe

Asn

Ser

60

Leu

Met

Leu

Ser

Ser

140

Asp

Lys

Lys

Val

His

45

Phe

Ile

His

Gly

Ile

125

Ser

Leu

Phe

His

Val

30

Asn

Gln

val

Lys

Gly

110

Val

Ser

Val

Val

Ile

15

Lys

Asn

Ala

Asp

Cys

95

His

Pro

Lys

Leu

Asn
175

60
120
180
240
300
360
420
480
528

Asp
Gln
His
Leu
Gln-
80
Thr
Met
Ser

Glu

Ile
160



10

15

20

<211> 820

<212> ADN

<213> Saccharum officinarum

<220>

<221> caracteristica nueva

<222> (406)..(406)

<223> n puede ser cualquier nucleétido
<220>

<221> caracteristica nueva

<222> (581)..(582)

<223> n puede ser cualquier nucleétido
<220>

<221> caracteristica nueva

<222> (589)..(589)

<223> n puede ser cualquier nucleétido

<400> 40

cctaaccagc attagetttt caaatcaaca agcctcgecg tgaccgatcg atggccatca

cccacgacga ctacgtctee ctctgecteca tggegetcge ageccgeggga ggcggaggcec

aagctggttt
agtcecgagct
tgggcgggca
cagccggagg
aggggaggcea
ggcacaagag
catcgggatce
cgatggccegce
ggtcaagaga
tttttttaat
ttaatggatt
ttttttattt

aacaacgcag
ccgctteegg
caaggccagc
cgeggegteg
caggtgcacg
gtgccattac
cgggtecgacce
caacgctgeg
aggcggcttg
aattaagagt
tgggtgctgg
tttacaccct

tacgctctga
tgctcegtct
caccgcaagce
tcgteggtaa
gtgtgccatce
tgggacggge
gtcaagggct
acaaggtggg
ccggtecgte
tcttttgaaq
cgaaatttta
tttttttttt

<210> 41

<211> 1509

<212> ADN

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 41

ES 2371872 T3

acacggctge
gtggcaaggc

cgacgctegt.

caatgacctc
ggagcttcge
tcteggtgtc
ttgatctgaa
gagaggagaa
ttggacccta
aaggttagtaa
aaactggatt
tagaagaaga

67

ctggacagcg
cttecgegteg
acaggcacat
ggccgtagge
gacggngcaa
gctcaccgeqg
tttggtgeecg
nnaagtcana
atttaacgat
agttttcgaa
taaatttgcg

acggcgcaag
caccaggcac
gecgtegtecet
agcagtgggc
gcgctcggeg
tegteggege
gtgcecgecceg
aacccttgge
ttagaagtcc
ccttgttctt
ctcactcttt

60
120

180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
820
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ttcectttete ttectetete tetcectettea ccatgactga tecttattece aatttcettcea 60
cagactggtt caagtctaat ccttttcacc attaccctaa ttcctccact aacccctete 120
ctcatcctet tectectgtt actecteccect cttecttett cttetteect caatceggag 180
acctcegeeg tccaccgeeg ccaccaacte ctectectte tectectcete cgagaagceec 240
tccctetect cagcctcage cccgccaaca aacaacaaga ccaccatcac aaccatgacc 300
accttattca agaaccacct tcaacctcca tggatgtcga ctacgatcat caccatcaag 360
atgatcatca taacctcgat gacgatgacc atgacgtcac cgttgctett cacataggece 420
ttccaagecce tagtgctcaa gagatggect ctttgctcat gatgtcttct tcecttcectett 4180
cctcgaggac cactcatcat cacgaggaca tgaatcacaa gaaagacctc gaccatgagt 540
acagccacgg agctgtcgga ggaggagaag atgacgatga agattcagtc ggcggagacyg 600
gcggctgtag aatcagcaga ctcaacaagg gtcaatattg gatccctaca ccttctcaga 660
ttctecattgg ccctactcag ttectcatgte ctgtttgett caaaaccttc aacagataca 720
ataacatgca gatgcatatg tggggacatg gatcacaata cagaaaagga cctgaatctce 780
taaggggaac acaaccaaca ggaatgctaa ggcttcegtg ctattgctgce gccccagget 840
gtcgcaacaa cattgaccat ccaagggcaa agcctctcaa agacttcaga acccttcaaa 900
cacattacaa gagaaaacat gggatcaaac ctttcatgtg taggaaatgt ggaaaggett 960
tcgcagtceyg aggggactgg agaacacatyg agaagaattg tggcaaactt tggtattgca 1020
tatgtggatc tgatttcaag cacaagagat ctctcaaaga tcacatcaag gctttiggga 1080
atggtcatgy agectacgga attgatgggt ttgatgaaga agatgagcct gectctgagg 1140
tagaacaatt agacaatgat catgagtcaa tgcagtctaa atagcttata tatattacta 1200
taagtactaa gtaattcggt atatatatta attataagaa acctaaatct atggaccaag 1260
ttttgatgga ggtagggctt ttcaaactaa aagctatatc atctaattga tcataggaaa 1320
aaaatgaatc aagagcactit ggaaaatttt aaattgtatc tttagettcce tagttaaatt 1380
tattgcaaga caatgtagca gtctaaccaa tgaggttccc aacggtttat ttctatttgt 1440
atattatttt gtcattagct tcacctttcg ttaattcgaa ggacataact tataaatgtt 1500
taaattatg 1509

<210> 42

<211> 383

<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 42

Met Thr Asp Pro Tyr Ser Asn Phe Phe Thr Asp Trp Phe Lys Ser Asn
1 S 10 15

Pro Phe His His Tyr Pro Asn Sexr Ser Thr Asn Pro Ser Pro His Pro
20 25 30

68



Leu

Gly

Pro

65

Gln

Ser

His

Gly

Ser

145

Asn

Gly

Arg

Gln

Thr

225

Ser

Gly

Asn

Gln

Lys

305

Lys

His

Pro

Asp

50

Leu

Gln

Thr

Asn

Leu

130

Ser

His

Gly

Ile

Ile

210

Phe

Gln

Met

Ile

Thr

290

Cys

Asn

Lys

Pro

35

Leu

Arqg

Asp

Ser

Leu

115

Pro

Ser

Lys

Glu

Ser

195

Leu

Asn

Tyx

Leu

Asp

275

His

Gly

Cys

Arg

Val

Arqg

Glu

His

Met

100

Asp

Ser

Ser

Lys

Asp

180

Arg

Ile

Arg

Axg

Arg

260

His

Tyr

Lys

Gly

Ser

Thx

Arg

Ala

His

85

Asp

Asp

Pro

Ser

Asp

165

Asp

Leu

Gly

Tyr

Lys

245

Leu

Pro

Lys

Ala

Lys

325

Leu

Pro

Pro

Leu

70

His

Val

Asp

Ser

Ser

150

Leu

Asp

Asn

Pro

Asn

230

Gly

Pro

Arg

Arg

Phe

310

Leu

Lys

Pro

Pro

55

Pro

Asn

Asp

Asp

Ala

135

Serx

Asp

Glu

Lys

Thr

215

Asn

Pro

Cys

Ala

Lys

295

Ala

Trp

Asp

ES 2371872 T3

Ser

40

Pro

Leu

His

Tyx

His

120

Gln

Arg

His

Asp

Gly

200

Gln

Met

Glu

Tyr

Ser

Pro

Leu

Asp

Asp

105

Asp

Glu

Thr

Glu

Ser

185

Gln

Phe

Gln

Ser

Cys

* 265

Lys

280

His

Val

Tyr

His

Pro

Gly

Arg

Cys

Ile

Phe

Pro

Ser

His

90

His

Val

Met

Thr

Tyr

170

Val

Tyr

Ser

Met

Leu

250

Cys

Leu

Ile

Ile
330

Lys

69

Phe

Thr

Leu

75

Leu

His

Thr

Ala

His

155

Ser

Gly

Trp

Cys

His

235

Arg

Ala

Lys

Lys

Asp

315

Cys

Ala

Phe

Pro

60

Ser

Ile

His

Val

Ser

140

His

His

Gly

Ile

Pro

220

Met

Gly

Pro

Asp

Pro

300

Trp

Gly

Phe

Phe Pro

45

Pro

Pro

Gln

Gln

Ala

125

Leu

His

Gly

Asp

Pro

205

Val

Trp

Thr

Gly

Phe

285

Phe

Arg

Ser

Gly

Pro
Ala
Glu
Asp
110
Leu
Leu
Glu
Ala
Gly
1990
Thr
Cys
Gly
Gln
Cys
270
Arg
Met
Thr

Asp

Asn

Gln

Ser

Asn

Pro

95

Asp

His

Met

Asp

Val

175

Gly

Pro

Phe

His

Pro

255

Arg

Thr

Cys

His

Phe
335

Ser

Pro

Lys

80

Pro

His

Ile

Met

Met

160

Gly

Cys

Ser

Lys

Gly

240

Thr

Asn

Leu

Arg

Glu

320

Lys

His



10

340

ES 2371872 T3

345

350

Gly Ala Tyr Gly Ile Asp Gly Phe Asp Glu Glu Asp Glu Pro Ala Ser
360

355

Glu Val Glu Gln Leu Asp Asn Asp His Glu Ser Met Gln Ser Lys

370

<210> 43

<211> 1303

<212> ADN

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 43

atctacacac
atacggtgct
taatccaget
cacttctcte
ccctaattac
agaagctctt
ctatttcatg
tgtggatctt
tgctectgat
agttgagtcc
ctattggatt
ttgcttcaag
acaatacaga
accatgtttc
tcttaaggac
tgcttgtegt
gaattgtgga
taaggaccat
aggagatcat
caacaatgag
atgcacgtgt
tttttttaat

tactactcac
tttattecttg
tgttcegaatce
tcttacattt
attaatcata
cctcttctta
gacacccatc
catctagggt
gcaaccacgg
caccttgatg
cctactectt
acattcaaca
aagggaccag
tgctgtgecac
tttecgaaccece
atgtgtggta
aagctttggt
gtcaaggcect
gaggactact
tgttaattag
tctttagttt
tactaagaag

<210> 44

<211> 337

<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 44

375

atctcatctce
atcttcttect
tettcaacaa
acaactctca
ctcataccac
gcttaagece
aaattagctce
taccaaacta
acgagcaaga
atgatgatga
ctcagatttt
gatacaacaa
aatccttaag
ccggttgcaa
tccaaacaca
aggcctttgce
attgctcttg
ttggaaatgg
atgatgctgce
gagttttgtt
tgttecttegg
ttaattatca

tctctagecac
tcttetttgt
tggatgtgac
cggtagctac
ttccacttee
cataaggcac
ttcaaacttt
cggtgttggt
tcaagatcat
tcatcatgga
gattggtccet
catgcagatg
aggaacccaa
gaacaacatt
ttacaaacgt
agtgaaagga
tggctcggat
tcatgttcct
ttctgatatce
tatttttect
atctttgttt
tctaaagatt

70

380

atacccatca
cttectectea
cataatagct
tattactcta
cctaactcac
caagaacaac
cttgatgatc
gagagcatta
gaccgaggag
gatctacaca
acacagttca
cacatgtggg
Ccaacaggaa
gaccacccac
aaacatgggt
gattggagaa
tttaagcaca
tgtgggattg
gagcaataag
ctcatgecatt
tattttgttt
tte

365

aaccatatag
gagtcatgtc
tcaactatte
ataccacaaa
ccecactaag
aagaccaaca
ctcttgtgac
ggagcaatat
tagaagtcac
gaggtcatca
cttgtcctet
gacacggctce
tgctaagact
gagccaagce
ctaaaccatt
cgcatgagaa
agaqggtcgcect
atagttttgg
atgatagcaa
agttgattagt
tgagctgttt

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
860

1020
1080
1140
1200
1260
1303



Met

Asn

Gly

Thr

Leu
65

Sex

Ser

Ser

His

50

Pro

Asn

Phe

Tyr

35

Thr

Leu

Pro Ala

Asn Tyr

20

Tyr Tyrx

Thr Ser

Leu Ser

Cys

Ser

Ser

Thr

Leu
70

ES 2371872 T3

Ser

Thr

Asn

Sex

55

Ser

Asn Leu

Ser Leu
25

Thxr Thr
40

Pro Asn

Pro Ile

71

Phe

10

Ser

Asn

Ser

Arg

Asn Asn Gly Cys
Tyr Ile Tyr Asn
30

Pro Asn Tyr Ile
45

Pro Pro Leu Arg
60

His Gln Glu Gln
75

Asp
15

Ser
Asn

Glu

Gln

His

His

His

Ala

Asp
80



Gln
Asp
Gly
Asp
Ser
145
His
Gln
Met
Glu
Phe
225
Lys
His
Val
Tyr
His
305

Phe

Gln

<210> 45

<211> 495

His

Asp

Val

Glu

130

His

His

Phe

Gln

Ser

210

Cys

Pro

Gly

Lys

Cys

290

Val

Tyr

Pro

Gly

115

Gln

Leu

Tyr

Thr

Met

195

Leu

Cys

Leu

Ser

Gly

275

Ser

Lys

Phe

Leu

100

Glu

Asp

Asp

Trp

Cys

180

His

Arg

Ala

Lys

Lys

260

Asp

Cys

Ala

Asp

Met

85

Val

Ser

Gln

Asp

Ile

165

Pro

Met

Gly

Pro

Asp

24 5

Pro

Trp

Gly

Phe

His
325

Asp

Thr

Ile

Asp

Asp

150

Pro

Leu

Trp

Thr

Gly

230

Phe

Phe

Arg

Ser

Gly

310

Glu

ES 2371872 T3

Thr

Val

Arg

His

135

Asp

Thr

Cys

Gly

Gln

215

Cys

Arg

Ala

Thr

Asp

295

Asn

Asp

His

Asp

Ser

120

Asp

Asp

Pro

Phe

His

200

Pro

Lys

Thr

Cys

His

280

Phe

Gly

72

Gln

Leu

105

Asn

Arg

His

Ser

Lys

185

Gly

Thr

Asn

Leu

Arg

265

Glu

Lys

His

Tyr

Ile

90

His

Ile

Gly

His

Gln

170

Thr

Ser

Gly

Asn

Gln

250

Met

Lys

His

Val

Asp
330

Ser

Leu

Ala

Val

Gly

155

Ile

Phe

Gln

Met

Ile

235

Thr

Cys

Asn

Lys

Pro

315

Ala

Ser

Gly

Pro

Glu

140

Asp

Leu

Asn

Tyr

Leu

220

Asp

His

Gly

Cys

Axrg

300

Cys

Ala

Ser

Leu

Asp

125

Val

Leu

Ile

Arg

Arg

205

Arg

His

Tyr

Lys

Gly

285

Ser

Gly

Ser

Asn
Pro
110
Ala
Thr
His
Gly
Tyr
190
Lys
Leu
Pro
Lys
Ala
270
Lys
Leu

Ile

Asp

Phe

95

Asn

Thr

Val

Arg

Pro

175

Asn

Gly

Pro

Arg

Arg

255

Phe

Leu

Lys

Asp

Ile
335

Leu
Tyr
Thrx
Glu
Gly
160
Thr
Asn
Pro
Cys
Ala
240
Lys
Ala |
Trp
Asp
Ser

320

Glu



10

<212> ADN
<213> Arabidopsis thaliana

<400> 45

atggttgcga gaagtgagga agttgagata gtggaagata cagcggcgaa atgtttgatg

ttgttatcaa
acttgtctta
aaactcatta
acggcgacgt
ggtgg tcaca
tcttttttac
gtggcttgtt
agaacgattt

gagttggaga
aagagttttc
acagtagcga
ctcatccttyg
tgaggagaca
cggagacgac
tggacttaga
cttga

<210> 46

<211> 164

<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 46

ES 2371872 T3

atgceggegga
gtcgtttcaa
tccatcactt
tccgatatgt
taggagtgag
gacggtgacg
ttcgatggag

ggaggagaga
gctttgggag
cttggatcct
ggcgtggagt
aaagcctcac
actttgaaaa
agtttagteca

73

aacqgagtttt
gtcatcgtge
tgtctaacaa
ttcegatggg
caggcacgtt
aatcgagtag
attggaagtt

ccgatgcaag
aagccacaag
gaaaactaaa
gcaagctctt
ggttacacgt
tgggaagaga
ggagttggga

60

120
180
240
300
360
420
480
495



Met
Lys
Glu
Phe
Ser
. 65
Thr
Gly
Ser
Val
Asp

145

Arg

<210> 47

Val

Cys

Lys

Gln

50

Ser

Ala

Gln

Pro

Thr

130

Leu

Thr

<211> 1209

<212> ADN

Ala
Leu
Arg
35

Ala
Asp
Thx
Ala
Gly
115
Thr

Asp

Ile

Arg

Met

20

val

Leu

Pro

Ser

Leu

100

Thr

Leu

Ser

Ser

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 47

Ser

Leu

Phe

Gly

Ser

His

85

Gly

Leu

Lys

Met

atggaagacg aacatcaaga
attactcggt cacagaaaga
tactatggtc taagggaaaa
aagattttgt ttcgatgcga

Glu

Leu

Gly

Leu

70

Pro

Gly

Val

Lys

Glu
150

ES 2371872 T3

Glu

Ser

Cys

His

55

Leu

Cys

His

Thr

Serx

135

Ser

Val

Arg

Lys

40

Arg

Gly

Pro

Met

Arg

120

Ser

Leu

Glu

Val

25

Thr

Ala

Ser

Ile

Arg

105

Ser

Ser

Val

Ile

10

Gly

Cys

Ser

Leu

Cys

90

Arg

Phe

Gly

Asn

Val

Glu

Leu

His

Ser

15

Gly

His

Leu

Lys

Trp
155

Glu

Cys

Lys

Lys

60

Asn

val

Arg

Pro

Arg
140

tctccataaa cccattaatg gagetttgeg
aacagaaaag tctacgaacc aacagcaaga
ctcgaagaag aaaacccaqg aatctccgga
agaatqtgga aaagggtttc ggtacgagaa

74

Asp Thr Ala Ala
15

Gly Gly Gly Gly

Glu Phe Ser Ser

45

Lys Leu Ile Asn

Lys Lys Thr Lys
80

Glu Phe Pro Met
95

Ser Glu Lys Ala
110

Glu Thr Thr Thr
125

Val Ala Cys Leu

Leu Glu Leu Gly
160

agacctcaag 60
tgttacttgt 120
accaatgaag 180
atattttaag 240



aatcatcgcet
actctgtctce
gggaagactt
gaattagaag
gaattgaaaa
gatttgggtt
ttaagtaatg
ccagctagct
gaatttgaat
cctgtgacat
ggaggtgaat
aaagaaccag
gctggcgact
acttcttcag
aggttgtgca
cggatgagca
actctgtga

cgatgatgca
gtagccttgg
tatttactac
tggcggattg
gtctttctga
gtttgctcaa
agcaaagact
tcttgagaga
ccggactttt
tcaaaggtcce
ttggtccetga
tgagtttctt
ttgaatctag
atactgatat
acaagatatt
aatgtaagaa

<210> 48

<211> 402

<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 48

ES 2371872 T3

tttatcgcecceg
gtttgtgaag
gtttcttgaa
tttgattcta
ggcagtacgt
caagaaaccyg
tatggaagaa
cgaaaacaga
gagtaatgayg
agcgagttce
gtttttgagt
agaagataag
gttttacaga
gctcacgcaa
ctcgtcttat
caagaagaat

aacgagaagg
aagaagaaaa
ccgagttcta
ttgtctaaga
gttactcctg
agaaaaggtg
gggtttagta
ttggatcagce
caaagactgce
ttgagacaca
aatgagcaaa
catgaatttg
attgagcttg
tctgataaga
caagctctag
ggcatagagg

75

tttgtgaaga
gatcaagact
tttttgatgce
gtgctcccaa
aaacacctga
gtgaattgga
gttatggaac
agaaacggag
tagaagaaga
agtgtgcettt
cactgatgga
atcagcggaa
gagtaggagc
agaacgttga
ggggtcatca
aatcagttga

atccttgatg
tggtaggtct
gactgatgaa
ggttgtagac
aagtagctat
atctggggtt
atcgaaagaa
aaaagatggt
gattactact
ggatcgaaat
agaaacatgg
aatgcgagaa
tatggagtgt
gcatcgatge
gacgtttcat
acccaggatg

300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960
1020
1080
1140
1200
1209



Met

Arg

Asn

Lys

Arg

65

Asn

Glu

Lys

Leu

Ala

145

Glu

Glu

Glu

Asp

Gln

Lys

50

Cys

His

Ser

Arg

Glu

130

Asp

Leu

Ser

Asp

Leu

Gln

35

Lys

Glu

Arg

Len

Ser

115

Pro

Cys

Lys

Ser

Glu

Lys

20

Gln

Thr

Glu

Ser

Met

100

Arg

Ser

Leu

Ser

Tyx

His

Ile

Asp

Gln

Cys

Met

85

Thr

Leu

Ser

Ile

Leu

165

Asp

ES 2371872 T3

Gln Asp

Thr Arg

Val Thr

Glu Ser
55

Gly Lys
70

Met His

Leu Ser

Gly Arg

Ile Phe

135

Leu Leu
150

Ser Glu

Leu Gly

Leu

Ser

Cys

40

Pro

Gly

Leu

Arg

Ser

120

Asp

Ser

Ala

Cys

76

His

Gln

25

Glu

Phe

Ser

Ser

105

Gly

Ala

Lys

Val

Leu

Lys

10

Lys

Tvyr

Pro

Arg

Pro

90

Leu

Lys

Thr

Ser

Arg

170

Leu

Pro

Glu

Gly

Met

Tyr

75

Asn

Gly

Thr

Asp

Ala

155

Val

Asn

Ile

Thr

Leu

Lys

60

Glu

Glu

Phe

Leu

Glu

140

Pro

Thr

Lys

Asn

Glu

Arg

45

Lys

Lys

Lys

Val

Phe

125

Glu

Lys

Pro

Lys

Gly

Lys

30

Glu

Ile

Tyr

Val

Lys

110

Thr

Leu

Val

Glu

Pro

Ala

15

Ser

Asn

Leu

Phe

Cys

95

Lys

Thr

Glu

Val

Thr

175

Arg

Leu

Thr

Ser

Phe

Lys

80

Glu

Lys

Phe

Val

Asp

160

Pro

Lys



Gly

Glu

Leu

225

Glu

Glu

His

Leu

Ser

305

Ala

Ala

Lys

Ser

Cys

385

Thr

Gly

Glu

210

Arg

Phe

Ile

Lys

Ser

290

Phe

Gly

Met

Lys

Tyr

370

Lys

Leu

<210> 49

<211> 1087

<212> ADN

Glu
185
Asp
Glu
Thr
Cys
275
Asn
Leu
Asp
Glu
Asn
355

Gln

Asn

180

Leu

Phe

Glu

Ser

Thr

260

Ala

Glu

Glu

Phe

Cys

340

Val

Ala

Lys

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 49

Glu

Ser

Asn

Gly

245

Pro

Leu

Gln

Asp

Glu

325

Thr

Glu

Leu

Lys

Ser

Serx

Arg

230

Leu

vVal

Asp

Thr

Lys

310

Ser

Ser

His

Gly

Asn
390

ES 2371872 T3

Gly

Tyr

215

Leu

Leu

Thr

Arg

Leu

295

His

Arg

Ser

Arg

Gly

375

Gly

Val

200

Gly

Asp

Ser

Phe

Asn

280

Met

Glu

Phe

Asp

Cys

360

His

Ile

185

Leu

Thr

Gln

Asn

Lys

265

Glu

Phe

Tyr

Thr

345

Arg

Gln

Glu

77

Ser

Ser

Gln

Glu

250

Gly

Glu

Asp

Arg

330

Asp

Leu

Thr

Glu

Asn

Lys

Lys

235

Gln

Pro

Glu

Thr

Gln

315

Ile

Met

Cys

Phe

Ser
395

Glu
Glu
220
Arg
Arg
Ala
Phe
Txp
300
Arg
Glu
Leu
Asn
His
380

Val

Gln

205

Pro

Arg

Leu

Ser

Gly

285

Lys

Lys

Leu

Thr

Lys

365

Arg

Glu

190

Arg

Ala

Lys

Leu

Ser

270

Pro

Glu

Met

Gly

Gln

350

Ile

Met

Pro

Leu

Ser

Asp

Glu

255

Leu

Glu

Pro

Arg

Val

335

Ser

Phe

Ser

Arg

Met

Phe

Gly

240

Glu

Arg

Phe

Val

Glu

320

Gly

Asp

Ser

Lys

Met
400



cttgttagtt
aagtttcttg
ttcttactat
atcataaaag
gcgacaacag
tcagatgaat
gaagacatgg
ctcaagaact

tacgagtgta
gcgagccaca
cccaagtcta
ctagcttcac
tgeggttctg
gccgtaacca
gaagagattyg
gatcttaatc
ttctcagcaa
atgatgaaat
aaaaaaa

cactccacat
aattgggttt
atttggatat
ggaaacgtac
tgacttcaac
acaactcggce
cgatttgtcet
cgagaaaaat

aaacgtgtaa
agaagccgag
gtgcatcaga
aggcaagtaa
agttcacttc
cgattagceccece
agatcaatat
taccagcacc
caccagcgtt
atttgtgaat

<210> 50

<211> 284

<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 50
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aataaacacc
gtttcttgat
gatgatgggt
gaagcgacaa
aagttcatcg
ggtttegtct
catcatgtta
tcatcagaag

ccggacgttt
gacgtcgact
agaagggcaa
catcatcaac
cgggcaagcet
cgttgcagcecce
aggeccgttecg
aggagatgat
aatagattgt
tcttcttact

aaagatttca
ttgtttettg
caagatgagg
agatcgtctt
gccggtggaa
ccggtgacta
gctegtggga
atttcgtcgg

tcgtegttece
gaggaaaaga
aacagtcatt
aaggcaaaca
cteggtggte
accgcagaag
atggaacagc
ctaagagagt
cattactagt
tactactata

78

ttctcettete
aattgggttt
ttgggagtga
cgacgtttgt
gtggaggaga
ctgattgtac
cagttcttec
agaattctag

aagcacttgg
ctagactacc
tcaaagtttc
aagtacacga
acatgaggcg
taagcagaaa
agaggaaata
ccaagtttca
tgttttettt
ttgttgatca

cataatttcg
tggtcttett
tcagacgcaa
ggtgacggcyg
aagagctgtt
gcaagaagaa
atcgcecggat
tttetatgtg

tggacacaga
cctgacgcaa
cggctcagcc
gtgtteccate
gcacaggaca
cagtacagag
tctacegttg
agggatagta
actacataat
aaaaaaaaaa

60
120
180
240
300
360
420
480

540
600
660
720
780
840
900
960
1020
1080
1087
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Glu Val Ser
225

Arg Ser Met

Prc Ala Pro

Phe Ser Ala
275
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215

Arg Asn Ser Thr Glu Glu
230

Glu Gln Gln Arg Lys Tyr
245

Gly Asp Asp Leu Arg Glu
260 265

Thr Prc Ala Leu Ile Asp
280

80

Glu
Leu
250

Ser

Cys

Ile
235
Pro

Lys

His
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240

Asp Leu Asn Leu
255

Gln Gly Ile Val
270
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REIVINDICACIONES

1. Método para incrementar la biomasa por encima del suelo, el rendimiento de semilla, el rendimiento de las raices,
la superficie de las hojas y/o la prolongacion de la fase de crecimiento vegetativo de una planta con relacion a las
correspondientes plantas de tipo silvestre, que comprende incrementar la expresion en una planta de una secuencia
de acido nucleico que codifica una proteina con dedos de zinc 2xC2H2, en donde dicho incremento en la expresion
se efectla por medio de la introduccion en una planta de un acido nucleico que codifica una proteina con dedos de
zinc 2xC2H2.

2. Método de acuerdo a la reivindicacién 1, en donde dicha proteina con dedos de zinc 2xC2H2 contiene un motivo
QALGGH.

3. Método de acuerdo a la reivindicacién 1, en donde dicha proteina con dedos de zinc 2xC2H2 contiene un motivo
NNM(W)QMH.

4. Método de acuerdo con cualquiera de las reivindicaciones 1 a 3, en donde dicha proteina con dedos de zinc
2xC2H2 contienen un motivo EAR.

5. Método de acuerdo con cualquiera de las reivindicaciones 1 a 4, en donde dicha proteina con dedos de zinc
2xC2H2 comprende ademds una caja B.

6. Método de acuerdo con cualquiera de las reivindicaciones 1 a 5, en donde dicha proteina con dedos de zinc
2xC2H2 comprende ademas una caja L.

7. Método de acuerdo con cualquiera de las reivindicaciones 1 a 6, en donde dicha proteina con dedos de zinc
2xC2H2 se deriva de una planta dicotileddnea, preferiblemente de la familia Brassicaceae, preferiblemente ademas
de Arabidopsis thaliana, mas preferiblemente el acido nucleico codifica una proteina representada por la SEQ ID NO
2 ylo en donde dicho acido nucleico esta representado por la SEQ ID NO: 1.

8. Método de acuerdo con cualquiera de las reivindicaciones 1 a 7, en donde dicha proteina con dedos de zinc
2xC2H2 tiene, en orden creciente de preferencia, por lo menos 30%, 31%, 32%, 33%, 34%, 35%, 36%, 37%, 38% ,
39%, 40%, 41%, 42%, 43%, 44%, 45%, 46%, 47%, 48%, 49%, 50%, 52%, 54%, 56%, 58%, 60%, 62%, 64%, 66%,
68%, 70%, 72%, 74%, 76%, 78%, 80%, 82%, 84%, 86%, 88%, 90%, 92%, 94%, 96%, 98% de identidad de
secuencia con la secuencia de la SEQ ID NO 2.

9. Método de acuerdo con cualquiera de las reivindicaciones 1 a 8, en donde dicha planta es una monocotiledonea.

10. Método de acuerdo con cualquiera de las reivindicaciones 1 a 9, en donde dicha planta se selecciona de entre
arroz, maiz, trigo, cebada, mijo, avena, centeno, sorgo, soja, girasol, canola, cafia de azlcar, alfalfa, leguminosas
(frijol, guisantes), lino, lupino, colza, tabaco, tomate, patata, calabacin, papaya, alamo y algodén.

11. Método de acuerdo con cualquiera de las reivindicaciones 1 a 10, en donde dicho &cido nucleico introducido en
una planta es una variante alternativa de empalme de un acido nucleico que codifica una proteina 2xC2H2 como la
definida en cualquiera de las reivindicaciones 2 a 8.

12. Método de acuerdo con cualquiera de las reivindicaciones 1 a 11, en donde dicho acido nucleico introducido en
una planta es una variante alélica de un &cido nucleico que codifica una proteina 2xC2H2 como la definida en
cualquiera de las reivindicaciones 2 a 8.

13. Método de acuerdo con cualquiera de las reivindicaciones 1 a 12, en donde dicho acido nucleico introducido en
una planta es parte de un cromosoma.

14. Método de acuerdo con cualquiera de las reivindicaciones 1 a 13, en donde la expresion de dicho acido nucleico
es promovida por un promotor de una planta, preferiblemente un promotor constitutivo, tal como un promotor GOS2.

15. Método de acuerdo con cualquiera de las reivindicaciones 1 a 13, en donde la expresion de dicho acido nucleico
es promovida por un promotor de una planta, de preferencia un promotor preferido de un tejido, tale como un
promotor preferido de la semilla.

16. Método para la produccion de una planta transgénica que tiene mayor biomasa por encima del suelo, un mayor
rendimiento de semilla, un mayor rendimiento de raices, una mayor area de la superficie de las hojas y/o un
crecimiento vegetativo prolongado, cuyo método comprende

(i) la introduccién en una planta o en una célula de una planta de un acido nucleico para el dedo de zinc 2xC2H2 que

81



ES 2371872 T3

codifica una proteina con dedos de zinc 2xC2H2;

(i) El cultivo de la planta o de la célula de la planta bajo condiciones que promuevan el crecimiento de la planta.

17. El uso de un &cido nucleico que codifica una proteina 2xC2H2 para incrementar la biomasa por encima del
suelo, un mayor rendimiento de semilla, un mayor rendimiento de raices, una mayor area de la superficie de las

hojas y/o para prolongar el crecimiento vegetativo, que comprende la introduccién en una planta de un &acido
nucleico que codifica una proteina con dedos de zinc 2xC2H2.
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SEQ ID NO 1: ADNc para STZ de Arabidopsis thaliana (CDS1536)

AATGGCGCTCGAGGCTCTTACATCACCAAGATTAGCTTCTCCGATTCCTCCTTTGTTCGAAG
ATTCTTCAGTCTTCCATGGAGTCGAGCACTGGACAAAGGGTAAGCGATCTAAGAGATCAAGA
TCCGATTTCCACCACCAAAACCTCACTGAGGAAGAGTATCTAGCTTTTTGCCTCATGCTTCT
CGCTCGCGACAACCGTCAGCCTCCTCCTCCTCCGGCGGTGGAGAAGTTGAGCTACAAGTGTA
GCGTCTGCGACAAGACGTTCTCTTCTTACCAAGCTCTCGGTGGTCACAAGGCAAGCCACCGT
AAGAACTTATCACAGACTCTCTCCGGCGGAGGAGATGATCATTCAACCTCGTCGGCGACAAC
CACATCCGCCGTGACTACTGGAAGTGGGAAATCACACGTTTGCACCATCTGTAACAAGTCTT
TTCCTTCCGGTCAAGCTCTCGGCGGACACAAGCGGTGCCACTACGAAGGAAACAACAACATC
AACACTAGTAGCGTGTCCAACTCCGAAGGTGCGGGGTCCACTAGCCACGTTAGCAGTAGCCA
CCGTGGGTTTGACCTCAACATCCCTCCGATCCCTGAATTCTCGATGGTCAACGGAGACGACG
AAGTCATGAGCCCTATGCCGGCGAAGAAGCCTCGGTTTGACTTTCCGGTCAAACTTCAACTT
TAAGGAAATT

SEQ ID NO 2: Proteina STZ de Arabidopsis thaliana con anotacion de los dominios

CAJAB CAJAL

MALEALTSPRLASPIPPLFEDSSVFHGVEHWTKGRKRSKRSRS DFHHONLTEEEYLAFCLMLL
ARDNRQPPPPPAVEKLSYKICSVCDKTFSSYQALGGHKASHRKNLSQOTLSGGGDDHSTSSATT
TSAVTTGSGKSHVICTICNRSFPSGQALGGHKRCHYEGNNNINTSSVSNSEGAGSTSHVSSSH
RGF DLNIPPIPEFSMVNGDDEVMS PMPAKKPRFDFPVKLQL

motivo EAR

SEQ IS NO 3: PRM3204 (sentido, codon de inicio en cursiva)

5’ --GGGGACAAGTTTGTACAAAAAAGCAGGCTTCACA.ATGGCGCTCGAGGCTC 37
SEQ ID NO 4: PRM3205 (inverso, codén de detencion complementario en cursiva)

5’ GGGGACCACTTITGTACAAGAAAGCTGGGTAATTTCCTTAAAGTTGAAGTTTGA 3/

CAJAS

SEQ IS NO 5: motivo QALGGH

QALGGH
SEQ ID NO 6: motivo NNM

NN (M/W) QMH
SEQ ID NO 7: motivo EAR

hDLNh (X) P
SEQ ID NO 8: CajaB

KR (S) KRXR
SEQ ID NO 9: Caja L

EXEXXAXCLXXL

FIGURA 3
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ORTOLOGOS DE STZ en OTRAS ESPECIES DE PLANTAS

SEQ ID NO 10: ARNm de la proteina 1 con dedos de zinc de Datisca glomerata Dg AF119050_1, cds completo

GGCACGAGGACAAATTCTCTCTCTATCCTCTGAATATCTTTGGT TTGTGAACTGAGAAGCTA
TTAGATGGCTCTAGAAGCGCTCAACTCTCCGACCACAGCTACGCCGGTGTTTCACTACGACG
ACCCCAGCTTGAATTACCTTGAGCCATGGACCAAGCGTAAGCGT TCCAAGCGTACGCGCTTA
GATAGCCCCATACCGAGGAAGAGTACCTTGCTTTCTGCCTCATCATGCTCGCTCGTGGCCGE
GTTGCCTCTGCAAATCGACGGGATTCTCAGTCTTCCATTCAGAT TCAGCCTGAAGCAACGAC
TTCGGCTACCARAGTCAGTTATAAGTGCTCTGTGTGCGATAAGGCCTTTTCGTCTTATCAGG
CTTTGGGTGGGCACAAGGCCAGCCACAGAAAGCTCGCTGGCGGCGAAGATCAATCGACTTCC
TTTGCCACCACGAATTCAGCCACCGTCACTACCACCACAGCCTCCGGAGGTGGTGGCAGGTC
TCATGAGTGTTCTATTTGCCACAAATCGTTCCCGACTGGCCAGGCCTTGGGTGGTCACAAGC
GCTGCCACTACGAAGGCAGTATCGGCGGCAATAGTATTCACCACCACAACAATACCACCAAC
AGCGGAAGCAACGGTGGCATGAGCATGACCTCCGAAGTAGGTTCCACACACACAGTCAGCCA
CAGTCACCGTGACTTCGATCTCAACATCCCGGCCTTGCCGGAGT TTCGGTCGAATTTCTTCA
TATCCGGGGATGACGAGGTCGAGAGTCCTCATCCGGCCAAGARACCCCGTATATTGATGAAA
TAAMACATTTCTCAAGATCACTGAACCAGGCTTTAGTTTCTTTATAGGAGGAGATTTAARAA
AGTAGTATCTCTCTTTCTTTATCCGTAGGATAATTAATATATTTCGTGTACATAAATTTGTA
GTTCTTTAACACACTCTGTTTCATTTTCTTGCTTTGCTCAACTTTGTATTGGTTATTTCATT
ATGAAAATTCAATT

SEQ IS NO 11: Proteina ortéloga STZ, Datisca glomerata Dg_AF119050_1

MALEALNSPTTATPVFHYDDPSLNYLEPWTKRKRSKRTRLDSPHTEEEYLAFCLIMLARGRV
ASANRRDSQSSIQIQPEATTSATKVSYKCSVCDKAFSSYQALGGHKASHRKLAGGEDQSTSF
ATTNSATVITTTASGGGGRSHECSICHKSFPTGQALGGHKRCHYEGSIGGNS THHHNNTTNS
GSNGGMSMTSEVGSTRTVSHSHRDFDLNIPALPEFRSNFFISGDDEVESPHPAKKPRILMK

SEQ ID NO 12: ARNm SCOF-1 para la proteina probable con dedos de zinc de Glycine max (soja)
Gm_T09602_U68763.1GMU68763, cds completo

AAAATTCTCACTCTCTCTCTCATCTCGAGATCATAGTATCATATTCAATATCATTTCATACC
AAACACATGGCTTTGGAAGCTCTCAACTCACCAACAACAACCGCTCCATCTTTTCCCTTTGA
CGACCCAACTATTCCATGGGCGAAACGAAAACGTTCAAAGCGTTCTCGCGACCATCCTTCTG
AAGAAGAGTACCTCGCCCTCTGCCTCATCATGCTCGCTCGCGGCGGCACCACCACCGTCAAC
AACCGCCACGTCAGCCCTCCGCCGCTACAGCCACAGCCACAGCCGACACCAGATCCTTCCAC
CAAGCTCAGTTACAAATGCTCCGTTTGCGACAAGAGCTTCCCCTCTTACCAAGCGCTCGGTG
GACACAAGGCCAGTCACCGGAAACTCGCCGGCGCCGCCGAAGACCAACCCCCCAGCACCACC
ACTTCCTCCGCCGCCGCCACCAGCTCCGCCTCCGGAGGTAAGGCCCATGAGTGCTCCATTTG
CCACRAATCCTTCCCCACCGGACAGGCCCTTGGCGGACACAAACGTTGTCACTACGAAGGTA
ACGGTAACGGAAATAACAACAACAGTAACAGCGITGTCACCGICGCCTCGGAAGGCGTGGGC
TCCACCCACACTGTCAGTCACGGCCACCACCGCGACTTCGATCTCAACATCCCGGCCTTTCC
GGATTTTTCGACCAAGGTCGGAGAAGACGAGGTTGAGAGCCCTCACCCTGTCATGAAGAAGC
CTCGCCTCTTCGTCATTCCCAAGATCGAAATCCCCCAATTTCAATGAACTCGTTGAATTTTT
AGTTTATTTTTCGACTATATATTTTGGAGAATTTTGAGAGTTACTATAATTTGATTTTGTAC
ATAGTACTTGGAAGTTTTGTTGGACCGTACCGGACCCAGTTCTCTGGTTGAGGTTGTACTTT
CACAACAGTGGCAGATTTGCAATTCAATTCAATTTATTTGTTTATTTTAAAAAAAAAAARAA
AADA

FIGURA 3 (continuacién)
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SEQ ID NO 13: Proteina probable con dedos de zinc SCOF-1 de Glycine max (soja) Gm_T09602, ortéloga STZ,
proteina

MALEALNSPTTTAPSFPFDDPTIPWAKRKRSKRSRDHPSEEEYLALCLIMLARGGTTTVNNR
HVSPPPLQPQPOPTPDPSTKLSYKCSVCDKSFPSYQALGGHKASHRKLAGAAEDQPPSTTTS
SAAATSSASGGKAHECSICHKSFPTGQALGGHKRCHYEGNGNGNNNNSNSVVTVASEGVGST
HTVSHGHHRDFDLNIPAFPDFSTKVGEDEVESPHPVMKKPRLEVIPKIEIPQFQ

SEQ ID NO 14: ARNm para la proteina con dedos de zinc del tipo TFIIIA putativa (o kruppel) de Medicago sativa
Ms_CAB77055_Y18788.1_MSY18788

AATTCGGCACGAGAAATAACCACTTCTCTCTCAAAACCTCCTTTTGCCTTTTGCTTCTACTT
TCACTTGCGTAACGCTAACTAACTCTTCTCGAGTGITCTTCTTTTCATCATATGGCTATGGA
AGCACTTAACTCACCCACCACTGCTACTCCTTTCACACCCTTTGAGGAACCAAATCTGAGTT
ATCTTGAAACACCGTGGACGARAGGTAAACGATCAAAGCGTTCTCGCATGGATCAATCTTCA
TGCACTGAAGAAGAGTATCTCGCTCTTTGTCTCATCATGCTTGCTCGCAGCGGTAACAACAA
CGACAAAAAGTCTGATTCGGTGGCGACGCCGCTAACCACCGTTAAACTCAGTCACAAATGCT
CAGTCTGCAACAAAGCTTTCTCATCTTATCAAGCCCTAGGTGGACACAAAGCCAGTCACCGG
AAAGCTGTTATGTCCGCAACCACCGCTGAAGATCAGATCACCACCACTTCATCCGCCGTGAC
TACCAGCTCIGCTTCCAACGGTAAGAACAAGACTCATGAGTGTTCCATCTGTCACAAATCCT
TCCCTACTGGACAGGCTTTGGGAGGACACAAGCGTTGTCACTACGAAGGCAGCGTTGGTGCC
GGTGCCGGTGCTGGAAGTAACGCTGTAACTGCCTCTGAAGGAGTTGGATTGTCACACAGCCA
CCACCGTGATTTTGATCTTAACCTCCCGGCTTTTCCGGACTTTTCAAAGAAGTTTTTCGTGG
ATGACGAGGTTTTTAGTCCTTTACCTGCTGCAAAGAAGCCCTGTCTTTTCAAGCTGGAAATT
CCTTCTCATTACTGATCAATAATAGATCCAATTTTATTGTTATTATTATTAATAATTATTAT
CGCTTAGGGCATAGTTATTTTCTTTTTTCTTTCAATTATTTCGGATCAATTTGTTCTGTACA
TACAAATTGGGATTGGTTTTAGAATTTAGGACGGTTGTAGACAATGGAAATTCAATTCAATT
ATTTAATTTTGTGT

SEQ ID NO 15: Proteina con dedos de zinc del tipo TFIIIA putativa (o kruppel) de Medicago sativa Ms_CAB77055
ortéloga STZ, proteina

MAMEATNSPTTATPFTPFEEPNLSY LETPWTKGKRSKRSRMDQOSSCTEEEYLALCLIMLARS
GNNNDKKSDSVATPLTTVKLSHKCSVCNKAFSSYQATLGGHKASHRKAVMSATTAEDQITTTS
SAVTTSSASNGKNKTHECSICHKSFPTGQALGGHKRCHYEGSVGAGAGAGSNAVTASEGVGL
SHSHERDFDLNLPAFPDFSKKFFVDDEVFSPLPAAKKPCLFKLEIPSHY

SEQ ID NO 16: ARNm para la proteina con dedos de zinc (zfp) inducida por estrés osmaético de Nicotina tabacum
Nt_AAC06243_ AF053077, cds completo

TTTTCCCTCGAATTTGATAACTAAAGAGAATATTATGACTCTTGAAGCTTTGAAGTCACCTA
CGGCGGCAACGCCGACTCTACCACCACGCTATGAAGATGATGATGAAATTCATAATTTGGAT
TCTTGGGCTAAAGGAAAACGATCAAAACGGCCCCGTATTGATGCCCCACCGACTGAAGAAGA
GTATTTAGCCCTCTGTCTCATCATGCTCGCTCGCAGCGGAACCGGAACCAGAACCGGTTTAA
CTGATGCTACTACTTCCCAACAACCTGCCGATAARARAACCGCCGAGTTGCCGCCGGTTCAT
AAGAAAGAGGTGGCAACAGAGCAAGCAGAGCAATCTTACAAGTGTAGCGTGTGTGACAAGGC
TTTTTCTTCTTATCAAGCACTCGGTGGGCATAAAGCAAGTCACCGTAAAACTACTACTACTG
CTACCGCCGCCTCTGATGATAACAATCCTTCAACTTCAACTTCCACTGGCGCCGTTAATATC
TCTGCTCTTAATCCAACTGGTCGTTCACACGTCTGTTCTATTTGCCACAAGGCTTTTCCTAC
TGGCCAAGCTTTGGGTGGGCACAAGCGCCGCCACTATGAAGGCARACTCGGTGGTAACAGCC
GCGACTTAGGCGGCGGCGGECGGCGGCGGTCATAGTGGAAGCGTCTTGACTACTTCAGACGGC

FIGURA 3 (continuacion)
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GGCGCGTCGACTCACACGCTACGTGACTTTGACCTGAACATGCCTGCTTCGCCGGAATTGCA
ACTGGGTCTGAGTATTGATTGTGGACGGAAAAGTCAACTGTTGCCGATGGT CCAAGAGGTGG
AAAGTCCTATGCCTGCAAAGAAACCGCGTTTATTGTTTTCGTTGGGTTGAAACTTCTTTAGG
GGAATTGAATTGATTGTGTTTTAGCCAAATTAGTAARAATTGGTTCATGTGATTTTATTTTTAG
GAAAAGGAATTATTGATTGTTTTACCCGTTTATTCTTAGGGTGGTATTATGTACAGGGAGTG
AATCATTCATTGGTTTTACACTTTCTTAATTATATATTCTTITTTTTTACACATAAAARAARA
AAAAARAA

SEQ ID NO 17: Proteina con dedos de zinc inducida por estrés osmético de Nicotina tabacum Nt_AAC06243,
ortéloga STZ, proteina

MTLEALKSPTAATPTLPPRYEDDDE IHNLDSWAKGKRSKRPRIDAPPTEEEYLATLCLIMLAR
SGTGTRTGLTDATTSQQPADKKTAELPPVHKKEVATEQAEQSYKCSVCDKAFSSYQALGGHK
ASHRKTTTTATAASDDNNPSTSTSTGAVNISALNPTGRSHVCSICHKAFPTGQALGGHKRRH
YEGKLGGNSRDLGGGGGGGHSGSVLTTSDGGASTHTLRDFDLNMPASPELQLGLSIDCGRKS
QOLLPMVQEVESPMPAKKPRLLFSLG

SEQ ID NO 18: ARNm ZF1 del factor de transcripcion con dedos de zinc de Oryza sativa Os_AF332876, cds
completo

AATTCGGCACGAGGCCACACAGCAACCAGCCAGCTGCCACACTAGCTTGAGGCGAGCGAGCG
AAGCTTAGCTAGCGGATAGAACAAGTCGTCGATCTGCTTGCTGCTTTTGTGAATTGCGGTGG
ARGCATGTCGAGCGCGTCGTCCATGGAAGCGCTCCACGCCGCGGTGCTCAAGGAGGAGCAGC
AGCAGCACGAGGTGGAGGAGGCGACGGTCGTGACGAGCAGCAGCGCCACGAGCGGGGAGGAG
GGCGGACACCTGCCCCAGGGETGGGCGAAGCGGAAGCGGTCGCGCCGCCAGCGATCGGAGGA
GGAGAACCTCGCGCTCTGCCTCCTCATGCTCGCCCGCGGCGGCCACCACCGCGTCCAGGCGC
CGCCTCCGCTCTCGGCTTCGGCGCCCCCGCCGGCAGGTGCGGAGTTCAAGTGCTCCGTCTGC
GGCAAGTCCTTCAGCTCCTACCAGGCGCTCGGCGGCCACAAGACGAGCCACCGGGTCAAGCT
GCCGACTCCGCCCGCAGCTCCCGTCTTGGCTCCCGCCCCCGTCGCCGCCTTGCTGCCTTCCG
CCGAGGACCGCGAGCCAGCCACGTCATCCACCGCCGCGTCCTCCGACGGCATGACCAACAGA
GTCCACAGGTGTTCCATCTGCCAGAAGGAGTTCCCCACCGGGCAGGCGCTCGGCGGGCACAA
GAGGAAGCACTACGACGGTGGCGTAGGCGCCGGCGCCGGCGCATCTTCAACCGAGCTCCTGG
CCACGGTGGCCGCCGAGTCCGAGGTGGGAAGCTCCGGCAACGGCCAGTCCGCCACCCGGGCG
TTCGACCTCAACCTCCCGGCCGTGCCGGAGTTCGTGTGGCGGCCGTGCTCCAAGGGCAAGAA
GATGTGGGACGAGGAGGAGGAGGTCCAGAGCCCCCTCGCCTTCAAGAAGCCCCGGCTTCTCA
CCGCGTAATTCAGCAGCTGCACGGATCCGATCCGTCAGAGTTTTTGTCTAGGGAGTGAAATT
CAGTCGAAACACACTATTCGTTGATTCGTTTTGTGCCGCTATTGTTTAATT TGTTCCTGCTT
TTGTACAGAGCAAGCGAGTGATACATAGCCATACATACAGTCATACAGATATAGGTCTAGCT
CTTCCTTGGTTCTTTGTAACACTGGAACTGTACCTGTATCITTITACACTTTGTTCTTTGACA
GTCATATATTGTAGACCAAAAAAAAAAAAAARARA

SEQ ID NO 19: Factor de transcripcién ZF1 con dedos de zinc de plantulas de Oryza sativa Os_AF332876, ortéloga
STZ, proteina

MSSASSMEALHAAVLKEECQOHEVEEATVVTSSSATSGEEGGHLPQGWAKRKRSRRORSEEE
NLALCLILMLARGGHHRVQAPPPLSASAPPPAGAEFKCSVCGKSFSSYQAT.GGHKTSHRVKLP
TPPAAPVLAPAPVAALLPSAEDREPATSSTAASSDGMTNRVHRCSICOKEFPTGQALGGHKR
KHYDGGVGAGAGASSTELLATVAAESEVGS SGNGQSATRAFDLNLPAVPEEFVWRPC SKGKKM
WDEEEEVQSPLAFKKPRLLTA

FIGURA 3 (continuacion)

SEQ ID NO 20: Ph_BAA05079_D26086.1 [Petunia x hibrida]. Gen para la proteina con dedos de zinc PETZFPA4.
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TTCACTCACCAAAACAACTTCTCTACCTCTTCTACTTGCACATTCAAATTCTTTCATTACTA
CTTATCTCTACTAATCTTGATTCGATTTTAGTAAATCAAACAAGAGAATCTTTTCAGTAATA
CAAACAAGAAAATTTTCTCTCTATACTTGATTGAGT TTAGTAAGGCAAACAAGAAAACTATC
ATGGCACTTGAAGCATTGAATTCTCCAACTACAACAACACCACCATCATTCCAATTTGAGAA
CAACGGGCTTAAGTACCTTGAGAGTTGGACAARAGGTAAAAGATCAAAAAGGCAACGCAGCA
TGGAACGACAGTGTACTGAAGAAGAGTATTTAGCACTTTGTCTTATCATGCTAGCACGTAGC
GATGGTTCTGTTAATAACTCACGGTCTCTACCACCACCACCACTACCACCATCAGTTCCAGT
AACGTCGCAAATAAACGCGACGTTATTGGAACAGAAGAATTTGTACAAGTGTTCCGTTTGTG
GTAAAGGGTTTGGGTCTTATCAAGCTTTAGGTGGACATAAAGCAAGTCACCGGAAACTTGTC
AGCATGGGAGGAGATGAACAATCTACTACTTCCACTACTACTAACGTAACGGGAACTAGTTC
CGCTAACGTTAACGGTAACGGAAGAACTCACGAATGTTCAATTTGTCACAAGTGCTTTCCTA
CTGGACAAGCTTTAGGTGGTCATAAAAGGTGCCACTATGACGGTGGTAACGGTAACGGTAAC
GGAAGTGTAAGTGTTGGGGTGACGTCATCTGAAGGTGTGGGGTCCACTATTAGTCATCACCG
TGACTTTGACTTGAATATTCCCGCGTTGCCGGAGTTTTGGCCGGGATTTGGTTCCGGCGAGG
ATGAGGTGGAGAGTCCTCATCCAGCAAAGAAGTCAAGGCTATCTCTTCCACCTAARACTTGAA
TTATTCAAAGGATTATAGAGGGAATATTGATTTGTTACAGGAAGATTTATTAGGATTCACGA
ATTTTTTGTTGACTAGTTTATGTAATAT

SEQ ID NO 21: Proteina con dedos de zinc [Petunia x hibrida] Ph_BAA05079, ortéloga STZ, proteina

MALEALNSPTTTTPPSFQFENNGLKYLESWTKGKRSKROQRSMERQCTEEEY LALCLIMLARS
DGSVNNSRSLPPPPLPPSVPVTSQINATLLEQRNLYKCSVCGKGFGSYQALGGHKASHRKLV
SMGGDEQSTTSTTTNVTGTS SANVNGNGRTHECSICHKCFPTGQALGGHKRCHY DGGNGNGN
GSVSVGVTSSEGVGSTISHHRDFDLNIPALPEFWPGFGSGEDEVESPHPAKKSRLSLPPKLE
LFKGL

SEQ ID NO 22: Gen de Triticum aestivum Ta_BAA03901 para la proteina con dedos de zinc WZF1, cds completo

ATGTCGTCGTCGGCCATGGAAGCGCTCCACGCCCTGATCCCGGAGCAGCACCAGCTGGACGT
TGAGGCGGCTGCGGCTGTCAGCAGCGCCACCAGCGGCGAGGAGAGCGGCCACGTGCTGCAGG
GGTGGGCCAAGAGGAAGCGATCGCGCCGCCAGCGCTCCGAGGAGGAGAACCTCGCGCTICTGC
CTCCTCATGCTCTCGCGCGGCGGCAAGCAGCGTGTTCAGGCGCCGCAGCCGGAGTCGTTCGC
TGCGCCGGTGCCTGCCGAGTTCAAGTGCTCCGTCTGCGGCAAGTCCTTCAGCTCCTACCAGG
CGCTCGGAGGCCACAAGACGAGCCACCGGGTGAAGCAGCCGTCTCCTCCCTCTGATGCCGCT
GCTGCCCCACTCGTGGCCCTCCCGGCCGTCGCCGCCATCCTGCCGTCCGCCGAGCCGGCCAC
GTCGTCCACCGCCGCGTCCTCCGACGGCGCGACCAACAGAGTCCACAGGTGCTCCATCTGCC
AAAAGGAGTTCCCGACTGGGCAGGCGCTCGGCGGGCACAAGAGGAAGCACTACGACGGAGGC
GTGGGCGCCGCCGCCTCGTCGACCGAGCTTCTGGCCGCCGCGGCCGCCGAGTCTGAGGTGGG
GAGCACCGGCAACGGGAGCTCCGCCGCCCGGGCCTTCGACCTGAACATTCCGGCCGTGCCGG
AGTTCGTGTGGAGGCCGTGCGCCAAGGGCAAGATGATGTGGGAGGACGATGAGGAGGTGCAG
AGCCCCCTCGCCTTCAAGAAGCCTCGGCTTCTCACCGCTITGA

FIGURA 3 (continuacién)

SEQ ID NO 23: Ta_BAA03901_WZF1 Triticum aestivum, ortdlogo STZ, proteina
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MSSSAMEALHALIPEQHQLDVEAAAAVSSATSGEESGHVLQGWAKRKRSRRORSEEENLALC
LILMLSRGGKQRVQAPQPESFAAPVPAEFKCSVCGKSFSSYQALGGHKTSHRVKQPSPPSDAA
AAPLVALPAVAAILPSAEPATSSTAASSDGATNRVHRCSICQKEFPTGQALGGHKRKHYDGG
VGAAASSTELLAARAAESEVGSTGNGSSAARAFDLNIPAVPEFVWRPCAKGKMMWEDDEEVQ
SPLAFKKPRLLTA

SEQ ID NO 24: ARNm para la proteina con dedos de zinc de Capsicum annum Ca AF539746, cds completo

AAAATCTTCGCTACTTACTTACATCTTCTAGAATAGTCACTAGAACCAGTAACTTTATACAA
CGGATATCGATATGGCACTTGAAGCTTTGAATTCTCCAACTGGTACACCAACTCCGCCACCG
TTTCAATTTGAGAGCGACGGCCAACAGCTTCGATATATCGAAAACTGGAGGAAGGGAAAGAG
ATCTAAAAGGTCACGCAGCATGGAGCACCAGCCTACTGAGGAAGAATACTTAGCGCTTTGTT
TGATCATGCTTGCACGTAGCGGTGGCTCCGTTAATCATCAACGATCTCTACCACCGCCGGCT
CCGGTGATGAAACTGCACGCGCCGTCGTCATCATCGGCGGCGGAGGAGGAGAAGGAGAAGAT
GGTGTATAAGTGTTCGGT TTGTGGTAAGGGATTTGGGTCTTATCAAGCTTTAGGTGGACACA
AAGCTAGTCACCGGAAACTCGTACCCGGCGGAGATGATCAGTCAACTACCTCCACAACCACT
AACGCAACCGGAACAACAACCTCCGTTAACGGCAACGGCAACAGAAGTGGAAGGACTCACGA
GTGTTCGATTTGTCACAAGTGTTTTCCCACTGGACAAGCTTTAGGTGGACACAAAAGGTGTC
ACTACGACGGCGGTATCGGTAACGGAAACGCTAACAGTGGCGTTAGTGCTAGCGTTGGAGTG
ACGTCATCGGAGGGTGTGGGGTCCACAGTCAGTCACCGGGATTTCGACTTGAACATTCCGGC
GTTGCCGGAATTCTGGCTGGGATTTGGTTCCGGCGAAGATGAGGTGGAGAGTCCACATCCGG
CGAAGAAATCGCGGTTATGTTTGCCTCCAAAATATGAATTATTTCAACATE&QTGGGAATTT
GATTGTTAGGATTTACTATTTTGGTAGACAAAATTATACTATGTAAGTTTTAATTTTCATTG
TGGGTGGGAGCARAATTTTTAATTTTTTGTCTATAGACCTAGCTAGTTACTAATAGCAAAAA
TTCAATTGATTGATTTAAAAAAAAAAAAAAARAA

SEQ ID NO 25: Ca AF539746 - Capsicum annum, ortélogo STZ, proteina

MALEALNSPTGTPTPPPFQFESDGQOLRY TENWRKGKRSKRSRSMEHQPTEEEYLALCLIML
ARSGGSVNHQRSLPPPAPVMKLHAPSSSSAAEEEKEKMVYKCSVCGKGFGSYQALGGHKASH
RKLVPGGDDOSTTSTTTNATGTTTSVNGNGNRSGRTHECSICHKCFPTGQALGGHKRCHYDG
GIGNGNANSGVSASVGVTSSEGVGSTVSHRDFDLNIPALPEFWLGFGSGEDEVESPHPAKKS
RLCLPPKYELFQH

PARALOGOS DE STZ EN ARABIDOPSIS THALIANA

SEQ ID NO 26: gi_18402298-ref_NM_112848.1 ARNm

ACTTCACTCTCTAATTTCCTTCTCTCTATCTCTCACCATATTCGCGATTAAAAACTCTCAAC
TTTTCTICTCAAATTTCTGATCCTTTGATCCAACAGTTAGAAGAAGATTCATCTGATCATGGC
CCTCGAAGCGATGAACACTCCAACTTCTTCTTTCACCAGAATCGAAACGARAGAAGATTTGA
TGAACGACGCCGTTTTCATTGAGCCGTGGCTTAAACGCARACGCTCCARACGTCAGCGTTCT
CACAGCCCTTCTTICGTCTTCTTCCTCACCGCCTCGATCTCGACCCARATCCCAGAATCAAGA
TCTTACGGAAGAAGAGTATCTCGCTCTTTGTCTCCTCATGCTCGCTAAAGATCAACCGTCGC
AAACGCGATTTCATCAACAGTCGCAATCGTTAACGCCGCCGCCAGAATCAAAGRACCTTCCG
TACAAGTGTAACGTCTGTGAAAAAGCGTTTCCTTCCTATCAGGCTTTAGGCGGTCACAAAGC
AAGTCACCGAATCAAACCACCAACCGTAATCTCAACARCCGCCGATGATTCAACAGCTCCGA

FIGURA 3 (continuacién)
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CCATCTCCATCGTCGCCGGAGAAAAACATCCGATTGCTGCCTCCGGAAAGATCCACGAGTGT
TCAATCTGTCATAAAGTGTTTCCGACGGGTCAAGCTT TAGGCGGTCACAAACGTTGTCACTA
CGAAGGCAACCTCGGCGGCGGAGGAGGAGGAGGAAGCAAATCAATCAGTCACAGTGGAAGCG
TGTCGAGCACGGTATCGGAAGAAAGGAGCCACCGTGGATTCATCGATCTAARACCTACCGGCG
TTACCTGAACTCAGCCTTCATCACAATCCAATCGTCGACGAAGAGATCTTGAGTCCGTTGAC
CGGTAAAAAACCGCTTTTGTTGACCGATCACGACCAAGTCATCAAGAAAGAAGATTTATCTT
TAAAAATCTAATACTCGACTATTAATTCTTGTGTGATTTTTTTCGTTACAACCATAGTTTCA
TTTTCATTTTTTTAGTTACAAATTTTTAATTGTTCTGATTTGGATTGAATATTGGTATATTG
TTAGGGGTTGATAC

SEQ ID NO 27: Traduccion de gi_18402298 ref NM_112848.1_

MALEAMNTPTSSFTRIETKEDLMNDAVFIEPWLKRKRSKRORSHSPSSSSSSPPRSRPKSON
ODLTEEEYLALCLLMLAKDQPSQTRFHQQSQSLTPPPESKNLPYKCNVCERAFPSYQAT.GGH
KASHRIKPPTVISTTADDSTAPTISIVAGEKHPTAASGKIHECSICHKVFPTGOATLGGHKRC
HYEGNLGGGGGGGSKSISHSGSVSSTVSEERSHRGFIDLNLPALPELSLHENPIVDEEILSP
LTGKKPLLLTDHDQVIKKEDLSLKI

SEQ ID NO 28: gi_30680473_ref NM_120516.3_ARNM

AAATCAAATCTTTTCATTTACAATTATCTTTCTTCTCAATTTAGAACTTAGTAGCTAGTCTT
CAAGATAATGGCACTTGAAACTCTTACTTCTCCAAGATTATCTTCTCCGATGCCGACTCTGT
TTCAAGATTCAGCACTAGGGTTTCATGGAAGCAAAGGCAAACGATCTAAGCGATCAAGATCT
GAATTCGACCGTCAGAGTCTCACGGAGGATGAATATATCGCTTTATGTCTCATGCTTCTTGC
TCGCGACGGAGATAGAAACCGTGACCTTGACCTGCCTTCTTCTTCGTCTTCACCTCCTCTGC
TTCCTCCTCTTCCTACTCCGATCTACAAGTGTAGCGTCTGTGACAAGGCGTTTTCGTCTTAC
CAGGCTCTTGGTGGACACAAGGCAAGTCACCGGAAAAGCTTTTCGCTTACTCAATCTGCCGG
AGGAGATGAGCTGTCGACATCGTCGGCGATAACCACGTCTGGTATATCCGGTGGCGGGGGAG
GAAGTGTGAAGTCGCACGTTTGCTCTATCTGTCATAAATCGTTCGCCACCGGTCAAGCTCTC
GGCGGCCACAAACGGTGCCACTACGAAGGAAAGAACGGAGGCGGTGTGAGTAGTAGCGTGTC
GAATTCTGAAGATGTGGGGTCTACAAGCCACGTCAGCAGTGGCCACCGTGGGTTTGACCTCA
ACATACCGCCGATACCGGAATTCTCGATGGTCAACGGAGACGAAGAGGTGATGAGTCCTATG
CCGGCGAAGAAACTCCGGTTTGACTTCCCGGAGAAACCCTAAACATAAACCTAGGAAAAACT
TTACAGAATTCATTTTATAGGAAATTGTTTTACTGTATATACAAATATCGATTTTGATTGAT
GTTCTTICTTCACTGAAAAATTATGATTCTTTGTTGTATAATTGATGTTITCTGAAAAAGATAT
AACTTTTTATTGTTTCACACGTATCAAAATTTGCTTGGATACATCA

SEQ ID NO 29: Traduccién de gi_30680473_ref NM_120516.3_

MALETLTSPRLSSPMPTLFODSALGFHGSKGKRSKRSRSEFDROQSLTEDEYIALCLMLLARD
GDRNRDLDLPSSSSSPPLLPPLPTPIYKCSVCDKAFSSYQALGGHKASHRKSFSLTQSAGGD
ELSTSSAITTSGISGGGGGSVKSHVCSICHKSFATGQOALGGHKRCHYEGKNGGGVSSSVSNS
EDVGSTSHVSSGHRGFDLNIPPIPEFSMVNGDEEVMSPMPAKKLRFDFPEKP

FIGURA 3 (continuacién)

SEQ ID NO 30: gi_30693252_ref NM_114853.2_ ARNm
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ATGGCTCTCGACACTCTCAATTCTCCCACCTCCACCACCACAACCACCGCTCCTCCTCCTTT
CCTCCGTTGCCTCGACGARACCGAGCCCGAAAACCTCGAATCATGGACCAAAAGAAAACGTA
CAAAACGTCACCGTATAGATCAACCAAACCCTCCTCCTTCTGAAGAAGAGTATCTCGCTCTT
TGCCTCCTTATGCTCGCTCGTGGCTCCTCCGATCATCACTCTCCACCGTCGGATCATCACTC
TCTTTCTCCACTGTCCGATCATCAGAAAGATTACAAGTGTTCCGTCTGTGGCAAATCTTTCC
CGTCTTACCAAGCGTTAGGTGGACACAAAACAAGTCACCGGAAACCGGTTAGTGTCGATGTT
AATAATAGTAACGGAACCGTTACTAATAACGGAAATATTAGTAACGGTTTAGTTGGTCAAAG
TGGGAAGACTCATAACTGCTCTATATGTTTTAAGTCGTTTCCCTCTGGTCAAGCATTGGGTG
GTCACAAACGTTGTCACTATGATGGTGGTAACGGTAACAGTAACGGTGACAATAGCCACAAG
TTTGACCTARATTTACCGGCTGATCAAGTTAGTGATGAGACAATTGGAAAAAGTCAACTCTC
CGGTGAAGAAACAAAGTCGGTGTTGTGATTATTATTATTTTTTACCGATCGGGATTAGCTAG
TGGTTGATCATTAGCTGAGTCTGTAATGAAAATGAT

SEQ ID NO 31: Traduccién de gi_30693252_ref NM_114853.2

MALDTLNSPTSTTITTTAPPPFLRCLDETEPENLESWTKRKRTKRHRIDQPNPPPSEEEYLAL
CLILMLARGSSDHHSPPSDHHSLSPLSDHOKDYKCSVCGKSFPSYQALGGHKTSHRKPVSVDV
NNSNGTVTNNGNISNGLVGQSGKTHNCSICFKSFPSGOALGGHKRCHYDGGNGNSNGDNSHK
FDLNLPADQVSDETIGKSQLSGEETKSVL

SEQ ID NO 32: gi_30694224 ref NM_123683.2_ARNmM

AAATTTTCTATAGCAATGGCGCTTGAAGCTCTTAATTCACCAAGATTGGTCGAGGATCCCTT
AAGATTCAATGGCGTTGAGCAGTGGACCAAATGTAAGAAACGATCCAAACGTTCGAGATCTG
ATCTTCATCATAACCACCGTCTCACTGAGGAAGAGTATCTAGCTTTCTGTCTCATGCTTCTT
GCTCGGGATGGCGGCGATCTTGACTCTGTGACGGT TGCGGAGAAGCCGAGTTATAAGTGTGG
CGTTTGTTACAAGACGTTTTCGTCTTACCAAGCTCTCGGCGGTCATAAAGCGAGCCACCGGA
GCTTATACGGTGGTGGAGAGAATGATAAATCGACACCATCCACCGCCGTGAAATCTCACGTT
TGTTCGGTTTGCGGGAAATCTTTCGCCACCGGTCAAGCTCTCGGCGGCCACAAGCGGTGCCA
CTACGATGGTGGCGTTTCGAACTCGGAAGGTGTGGGGTCTACTAGCCACGTCAGCAGTAGTA
GCCACCGTGGATTTGACCTTAATATTATACCGGTGCAGGGATTTTCGCCGGACGACGAAGTG
ATGAGTCCGATGGCGACTAAGAAGCCTCGCCTGAAGTAAGTCTTTGTTGAAGACCTGGAAGT
TTATCAAATGTAAATATCAAATTTCAATTTCAAGGAACAGTTTTGTTGATTCTATTACCAAT
ACACAATACGATTCAATTCC

SEQ ID NO 33: Traduccion de gi_30694224 ref NM_123683.2_

MALEALNSPRLVEDPLRFNGVEQWTKCKKRSKRSRSDLHENERLTEEE YLAFCLMLLARDGG
DLDSVTVAEKPSYKCGVCYKTFSSYQALGGHKASHRSLYGGGENDKSTPSTAVKSHVCSVCG
KSFATGOALGGHKRCHYDGGVSNSEGVGSTSHVSS SSHRGFDLNIIPVQGFSPDDEVMSPMA
TKKPRLK

FIGURA 3 (continuacién)

SEQ ID NO 34: gi_30698307_ref NM_126145.2_ARNm
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CACACTTCACTCTTTCTTCATCTTCTTCTTCTTAAATAGCTCGAAATCACATCTCACAGAAT
TAAATCTTATGGCTCTCGAGACTCTCAATTCTCCAACAGCTACCACCACCGCTCGGCCTCTT
CTCCGGTATCGTGAAGAAATGGAGCCTGAGAATCTCGAGCAATGGGCTAAAAGAAAACGAAC
AAAACGTCAACGTTTTGATCACGGTCATCAGAATCAAGAAACGAACAAGAACCTTCCTTCTG
AAGAAGAGTATCTCGCTCTTTGTCTCCTCATGCTCGCTCGTGGCTCCGCCGTACAATCTCCT
CCTCTTCCTCCTCTACCGTCACGTGCGTCACCGTCCGATCACCGAGATTACAAGTGTACGGT
CTGTGGGAAGTCCTTTTCGTCATACCAAGCCTTAGGTGGACACAAGACGAGTCACCGGARAC
CGACGAACACTAGTATCACTTCCGGTAACCAAGAACTGTCTAATAACAGTCACAGTAACAGC
GGTTCCGTTGTTATTAACGTTACCGTGAACACTGGTAACGGTGTTAGTCAAAGCGGAAAGAT
TCACACTTGCTCAATCTGTTTCAAGTCGTTTGCGTCTGGTCAAGCCTTAGGTGGACACAAAC
GGTGTCACTATGACGGTGGCAACAACGGTAACGGTAACGGAAGTAGCAGCAACAGCGTAGAA
CTCGTCGCTGGTAGTGACGTCAGCGATGT TGATAATGAGAGATGGTCCGAAGAAAGTGCGAT
CGGTGGCCACCGTGGATTTGACCTAAACTTACCGGCTGATCAAGTCTCAGTGACGACTTCTT
AACGTTGACTGAGTTTGAGGAARAAGTCAACTATCAAGCGAAGAAAGGGTTAGTGGACGGTG
AAGATTAACGGTCGTTTCTTTCCAGTTGCTTCGGTTTGAGCTTGACTGGGTCTGTAATGAAA
ATGATTGGAGTGGACTTGGCATTATTATTATTATTTTTAAAAAGAAATGTTAATTTGTTGTT
GGATTTGTTTATAGATAGAGGAAACAATTGGGATACACAAATATTTTTTTTTTTTACAAAGA
AAATAATAATGCAGAGATGGATGATTGGATCGTACACGTTATTATATAGTGGACCATTCTGT
AATCGTGAATTATTATTATTTGTTAGAAATTTAATTTTCGT

SEQ ID NO 35: Traduccion de gi_30698307_ref NM_126145.2_

MALETLNSPTATTTARPLLRYREEMEPENLEQWAKRKRTKRORFDHGHONQETNKNLPSEEE
YLALCLILMLARGSAVQSPPLPPLPSRASPSDHRDYKCTVCGKSFSSYQALGGHKTSHRKPTN
TSITSGNQELSNNSHSNSGSVVINVTIVNTGNGVSQSGKIHTCSICFKSFASGQALGGHKRCH
YDGGNNGNGNGSSSNSVELVAGSDVSDVDNERWSEESAIGGHRGFDLNLPADQVSVTTS

OTROS GENES EN EVALUACION
SEQ ID NO 36: gi_12698881_ref AF_332876.1_ARNm, 2xC2H2, Oryza sativa

AATTCGGCACGAGGCCACACAGCAACCAGCCAGCTGCCACACTAGCTTGAGGCGAGCGAGCG
AAGCTTAGCTAGCGGATAGAACAAGTCGTCGATCTGCTTGCTGCTTTTGTGAATTGCGGTGG
AAGCATGTCGAGCGCGTCGTCCATGGAAGCGCTCCACGCCGCGGTGCTCAAGGAGGAGCAGC
AGCAGCACGAGGTGGAGGAGGCGACGGTCGTGACGAGCAGCAGCGCCACGAGCGGGGAGGAG
GGCGGACACCTGCCCCAGGGGTGGGCGAAGCGGAAGCGGTCGCGCCGCCAGCGATCGGAGGA
GGAGAACCTCGCGCTCTGCCTCCTCATGCTCGCCCGCGGCGGCCACCACCGCGTCCAGGCGC
CGCCTCCGCTCTCGGCTTCGGCGCCCCCGCCGGCAGGTGCGGAGTTCAAGTGCTCCGTCTGC
GGCAAGTCCTTCAGCTCCTACCAGGCGCTCGGCGGCCACAAGACGAGCCACCGGGTCAAGCT
GCCGACTCCGCCCGCAGCTCCCGTCTTGGCTCCCGCCCCCGTCGCCGCCTTGCTGCCTTCCG
CCGAGGACCGCGAGCCAGCCACGTCATCCACCGCCGCGTCCTCCGACGGCATGACCAACAGA
GTCCACAGGTGTTCCATCTGCCAGAAGGAGTTCCCCACCGGGCAGGCGCTCGGCGGGCACAA
GAGGAAGCACTACGACGGTGGCGTAGGCGCCGGCGCCGGCGCATCTTCAACCGAGCTCCTGG
CCACGGTGGCCGCCGAGTCCGAGGTGGGAAGCTCCGGCAACGGCCAGTCCGCCACCCGGGCG
TTCGACCTCAACCTCCCGGCCGTGCCGGAGTTCGTGTGGCGGCCGTGCTCCAAGGGCAAGAA
GATGTGGGACGAGGAGGAGGAGGTCCAGAGCCCCCTCGCCTTCAAGAAGCCCCGGCTTCTCA
CCGCGTAATTCAGCAGCTGCACGGATCCGATCCGTCAGAGTTTTTGTCTAGGGAGTGAAATT
CAGTCGAAACACACTATTCGTTGATTCGTTTTGTGCCGCTATTGTTTAATTTGTTCCTGCTT

FIGURA 3 (continuacién)
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TTGTACAGAGCAAGCGAGTGATACATAGCCATACATACAGTCATACAGATATAGGTCTAGCT
CTTCCTTGGTTCTTTGTAACACTGGAACTGTACCTGTATCTTTTACACTTTGTTCTTTGACA
GTCATATATTGTAGACCAAAAAAAAAAAAAAAARA

SEQ ID NO 37: gi_12698882_ref_AAK01713.1, 2xC2H2, Oryza sativa

MSSASSMEALHAAVLKEEQQOHBEVEEATVVTSSSATSGEEGGHLPQGWAKRKRSRRQRSEEE
NLAT.CLLMLARGGHHRVQAPPPLSASAPPPAGAEFKCSVCGKSFSSYQALGGHKTSHRVKLP
TPPAAPVLAPAPVAALLPSAEDREPATSSTAASSDGMTNRVHRCSICOKEFPTGOALGGHKR
KHYDGGVGAGAGASSTELLATVAAESEVGSSGNGQSATRAFDLNLPAVPEFVWRPCSKGKKM
WDEEEEVQSPLAFKKPRLLTA

SEQ ID NO 38: gi_6434215_ref_AL132966.1 region 116202 ... 116729, 2xC2H2, Arabidopsis thaliana

ATGAAGAGAGACCGGTCCGATTACGAAGAATCCATGAAGCATATAGACATAGTAGAAAGTCT
AATGATGTTATCTCGAAGTTTCGTGGTCAARACAAATCGATGTAAAGCAATCTACCGGAAGCA
AAACGAACCATAATAACCACTTCGAATGCAAAACGTGTAACCGGAAATTTGATTCCTTCCAA
GCTCTTGGAGGTCATAGAGCTAGCCACAAGAAACCTAAGCTGATCGTTGACCAAGAACAGGT
GAAGCATCGTAACAAAGAGAATGATATGCATAAGTGTACAATTTGCGATCAAATGTTTGGGA
CCGGTCAAGCTCTAGGCGGTCACATGAGAAAGCATAGGACGAGCATGATAACCGAGCAATCG
ATTGTCCCTTCTGTGGTTTATTCCAGACCGGTTTTTAATCGTTGCAGTAGCAGCAAGGAGAT
CTTGGACTTAAATCTAACTCCATTGGAAAATGATCTTGTGTTAATCTTTGGGAAGAATTTGG
TTCCACAAATTGATTTGAAGTTTGTGAATTAG

SEQ ID NO 39: gi_6729511_ref CAB67667.1, 2xC2H2, Arabidopsis thaliana

MKRDRSDYEESMKHIDIVESLMMLSRSFVVKQIDVKQSTGSKTNHNNHFECKTCNRKFDSFQ
ALGGHRASHKKPKLIVDQOEQVKHRNKENDMHKCTICDOMFGTGQALGGHMRKHRTSMITEQS
IVPSVVYSRPVENRCSSSKEILDLNLTPLENDLVLIFGKNLVPQI DLKFVN

SEQ ID NO 40: ref_CA279020, 2xC2H2, cafia de azlcar

CCTAACCAGCATTAGCTTTTCAAATCAACAAGCCTCGCCGTGACCGATCGATGGCCATCACC
CACGACGACTACGTCTCCCTCTGCCTCATGGCGCTCGCAGCCGCGGGAGGCGGAGGCCAAGC
TGGTTTAACAACGCAGTACGCTCTGAACACGGCTGCCTGGACAGCGACGGCGCAAGAGTCCG
AGCTCCGCTTCCGGTGCTCCGTCTGTGGCAAGGCCTTCGCGTCGCACCAGGCACTGGGCGGG
CACAAGGCCAGCCACCGCAAGCCGACGCTCGTACAGGCACATGCGTCGTCCTCAGCCGGAGG
CGCGGCGTCGTCGTCGGTAACAATGACCTCGGCCGTAGGCAGCAGTGGGCAGGGGAGGCACA
GGTGCACGGTGTGCCATCGGAGCTTCGCGACGGNGCAAGCGCTCGGCGGGCACAAGAGGTGC
CATTACTGGGACGGGCTCTCGGTGTCGCTCACCGCGTCGTCGGCGCCATCGGGGTCCGGGTC
GACCGTCAAGGGCTTTGATCTGAATTTGGTGCCGGTGCCGCCCGCGATGGCCGCCAACGCTG
CGACAAGGTGGGGAGAGGAGAANNAAGTCANAAACCCTTGGCGGTCARAGAGAAGGCGGCTTG
CCGGTCCGTCTTGGACCCTAATTTAACGATTTAGAAGTCCTTTTTTTAATAATTAAGAGTTC
TTTTGAAGAAGGTTGTAAAGTTTTCGAACCTTGTTCTTTTAATGGATTTGGGTGCTGGCGAA
ATTTTAAAACTGGATTTAAATTTGCGCTCACTCTTTTTTTTTATTTTTTACACCCTTTTTTT
TTTTTAGAAGAAGA

FIGURA 3 (continuacién)

93



ES 2371872 T3

SEQ ID NO 41: gi_18027011_ref AF254447.1, 2xC2H2, Arabidopsis thaliana

TTCCTTTCTCTTCCTCTCTCTCTCTCTTCACCATGACTGATCCTTATTCCAATTTCTTCACA
GACTGGTTCAAGTCTAATCCTTTTCACCATTACCCTAATTCCTCCACTAACCCCTCTCCTCA
TCCTCTTCCTCCTGTTACTCCTCCCTCTTCCTTCTTCTTCTTCCCTCAATCCGGAGACCTCC
GCCGTCCACCGCCGCCACCAACTCCTCCTCCTTCTCCTCCTCTCCGAGAAGCCCTCCCTCTC
CTCAGCCTCAGCCCCGCCAACAAACAACAAGACCACCATCACAACCATGACCACCTTATTCA
AGAACCACCTTCAACCTCCATGGATGTCGACTACGATCATCACCATCAAGATGATCATCATA
ACCTCGATGACGATGACCATGACGTCACCGTTGCTCTTCACATAGGCCTTCCAAGCCCTAGT
GCTCAAGAGATGGCCICTTTGCTCATGATGICTTCTTCTTCCTCTTCCTCGAGGACCACTCA
TCATCACGAGGACATGAATCACAAGAAAGACCTCGACCATGAGTACAGCCACGGAGCTGTCG
GAGGAGGAGAAGATGACGATGAAGATTCAGTCGGCGGAGACGGCGGCTGTAGAATCAGCAGA
CTCAACAAGGGTCAATATTGGATCCCTACACCTTCTCAGATTCTCATTGGCCCTACTCAGTT
CTCATGTCCTGTTTGCTTCAAAACCTTCAACAGATACAATAACATGCAGATGCATATGTGGG
GACATGGATCACAATACAGAAAAGGACCTGAATCTCTAAGGGGAACACARACCAACAGGAATG
CTAAGGCTTCCGTGCTATTGCTGCGCCCCAGGCTGTCGCAACAACATTGACCATCCAAGGGC
AMAGCCTCTCAAAGACTTCAGAACCCTTCAAACACATTACAAGAGAAAACATGGGATCARAC
CTTTCATGTGTAGGAAATGTGGAAAGGCTTTCGCAGTCCGAGGGGACTGGAGAACACATGAG
AAGAATTGTGGCAAACTTTGGTATTGCATATGTGGATCTGATTTCAAGCACAAGAGATCTCT
CAAAGATCACATCAAGGCTTTTGGGAATGGTCATGGAGCCTACGGAATTGATGGGTTTGATG
AAGAAGATGAGCCTGCCTCTGAGGTAGAACAATTAGACAATGATCATGAGTCAATGCAGTCT
ARATAGCTTATATATATTACTATAAGTACTAAGTAATTCGGTATATATATTAATTATAAGAA
ACCTAAATCTATGGACCAAGTTTTGATGGAGGTAGGGCTTTTCAAACTAAAAGCTATATCAT
CTAATTGATCATAGGAAAAAAATGAATCAAGAGCACTTGGAAAATTTTAAATTGTATCTTTA
GCTTCCTAGTTAAATTTATTGCAAGACAATGTAGCAGTCTAACCAATGAGGTTCCCAACGGT
TTATTTCTATTTGTATATTATTTTGTCATTAGCTTCACCTTTCGTTAATTCGAAGGACATAA
CTTATAAATGTTTAAATTATG

SEQ ID NO 42: At3g57670, 2xC2H2, Arabidopsis thaliana

MTDPYSNFFTDWEFKSNPFHHYPNSSTNPSPHPLPPVTPPSSFFEFPQSGDLRRPPPPPTPPP
SPPLREALPLLSLSPANKQQODHHANHDHLIQEPPSTSMDVDYDHHHQDDHHNLDDDDHDVTV
ALHIGLPSPSAQEMASLIMMSSSSSSSRTTHHHEDMNHKKDLDHEY SHGAVGGGEDDDEDSV
GGDGGCRISRLNKGQYWIPTPSQILIGPTQFSCPVCFKTFNRYNNMOMHMWGHGSQYRKGPE
SLRGTQPTGMLRLPCYCCAPGCRNNIDHPRAKPLKDFRTLOTHYKRKHGIKPFMCRKCGKAF
AVRGDWRTHEKNCGKLWYCICGSDFKHKRSLKDHIKAFGNGHGAYGIDGFDEEDEPASEVEQ
LDNDHESMQSK

SEQ ID NO 43: gi_18676370_ref AJ311810.2, 2xC2H2, Arabidopsis thaliana

ATCTACACACTACTACTCACATCTCATCTCTICTCTAGCACATACCCATCAAACCATATAGAT
ACGGTGCTTTTATTCTTGATCTTCTTCTTCTTCTTTGTCTTCTCCTCAGAGTCATGTCTAAT
CCAGCTTGTTCGAATCTCTTCAACAATGGATGTGACCATAATAGCTTCAACTATTCCACTTC
TCTICTCTTACATTTACAACTCTCACGGTAGCTACTATTACTCTAATACCACAAACCCTAATT
ACATTAATCATACTCATACCACTTCCACTTCCCCTAACTCACCCCCACTAAGAGAAGCTCTT
CCICTTCTTAGCTTAAGCCCCATAAGGCACCAAGAACAACAAGACCAACACTATTTCATGGA
CACCCATCAAATTAGCTCTTCARACTTTCTTGATGATCCTCTTGTGACTGTGGATCTTCATC
TAGGGTTACCAAACTACGGTGTTGGTGAGAGCATTAGGAGCAATATTGCTCCTGATGCAACC
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ACGGACGAGCAAGATCAAGATCATGACCGAGGAGTAGAAGTCACAGTTGAGTCCCACCTTGA
TGATGATGATGATCATCATGGAGATCTACACAGAGGTCATCACTATTGGATTCCTACTCCTT
CTCAGATTTTGATTGGTCCTACACAGTTCACTTGTCCTCTTTGCTTCAAGACATTCAACAGA
TACAACAACATGCAGATGCACATGTGGGGACACGGCTCACAATACAGAAAGGGACCAGAATC
CTTAAGAGGAACCCAACCAACAGGAATGCTAAGACTACCATGTTTCTGCTGTGCACCCGGTT
GCAAGAACAACATTGACCACCCACGAGCCAAGCCTCTTAAGGACTTTCGAACCCTCCAAACA
CATTACAAACGTAAACATGGGTCTAAACCATTTGCTTGTCGTATGTGTGGTAAGGCCTTTGC
AGTGAAAGGAGATTGGAGAACGCATGAGAAGAATTGTGGAAAGCTTTGGTATTGCTCTTGTG
GCTCGGATTTTAAGCACAAGAGGTCGCTTAAGGACCATGTCAAGGCCTTTGGARATGGTCAT
GTTCCTTGTGGGATTGATAGTT TTGGAGGAGATCATGAGGACTACTATGATGCTGCTTCTGA
TATCGAGCAATAAGATGATAGCAACAACAATGAGTGTTAATTAGGGGTTTTGTTTATTTTITC
CTCTCATGCATTAGTTGATTGTATGCACGTGTTCTTTAGTTTTGTTCTTCGGATCTTTGTTT
TATTTTGTTTTGAGCTGTTTTTTTTTTAATTACTAAGAAGTTAATTATCATCTAAAGATTTT
C

SEQ ID NO 44: gi_18376498_ref CAC86167.1, 2xC2H2, Arabidopsis thaliana

MSNPACSNLFNNGCDHNSEFNYSTSLSYIYNSHGSYYYSNTTNPNYINHTHTTSTSPNSPPLR
EALPLLSLSPIRHQEQQODQOHYFMDTHQISSSNFLDDPLVTVDLHLGLPNYGVGESIRSNIAP
DATTDEQDQDHDRGVEVTVESHLDDDDDHHGDLHRGHHYWIPTPSQILIGPTQFTCPLCFKT
FNRYNNMOMHMWGHGSQYRKGPESLRGTQPTGMLRLPCFCCAPGCKNNIDHPRAKPLKDFRT
LOTHYKRKHGSKPFACRMCGKAFAVKGDWRTHEKNCGKLWYCSCGSDFKHKRSLKDHVKAFG
NGHVPCGIDSFGGDHEDYYDAASDIEQ

SEQ ID NO 45: gi_7798991_ref_AL355775.1_region 7957 ... 8451, 2xC2H2, Arabidopsis thaliana

ATGGTTGCGAGAAGTGAGGAAGTTGAGATAGTGGAAGATACGGCGGCGAAATGTTTGATGTT
GTTATCAAGAGTTGGAGAATGCGGCGGAGGAGCGAGAGAAACGAGTTTTCCGATGCAAGACTT
GTCTTAAAGAGTTTTCGTCGTTTCAAGCTTTGGGAGGTCATCGTGCAAGCCACAAGAARACTC
ATTAACAGTAGCGATCCATCACTTCTTGGATCCTTGTCTAACAAGAAAACTAAAACGGCGAC
GTCTCATCCTTGTCCGATATGTGGCGTGGAGTTTCCGATGGGGCAAGCTCTTGGTGGTCACA
TGAGGAGACATAGGAGTGAGAAAGCCTCACCAGGCACGTTGGTTACACGTTCTTTTTTACCG
GAGACGACGACGGTGACGACTTTGAAARAATCGAGTAGTGGGAAGAGAGTGGCTTGTTTGGA
CTTAGATTCGATGGAGAGTTTAGTCAATTGGAAGTTGGAGTTGGGAAGAACGATTTCTTGA

SEQ ID NO 46: gi_7798996_ref CAB90935.1, 2xC2H2, Arabidopsis thaliana

MVARSEEVEIVEDTAAKCLMLLSRVGECGGGGEKRVFRCKTCLKEFSSFQALGGHRASHKKL
INSSDPSLLGSLSNKKTKTATSHPCPICGVEFPMGOALGGHMRRHRSEKASPGTLVTRSFLP
ETTTVTTLKKSSSGKRVACLDLDSMESLVNWKLELGRTIS

SEQ ID NO 47: gi_9755794_ref_AL391143.1_region 31730 ... 32938, 2xC2H2, Arabidopsis thaliana

ATGGAAGACGAACATCAAGATCTCCATAAACCCATTAATGGAGCTTTGCGAGACCTCAAGAT
TACTCGGTCACAGAAAGAAACAGAAAAGTCTACGAACCAACAGCAAGATGTTACTTGTTACT
ATGGTCTAAGGGAAAACTCGAAGAAGAAAACCCAGGAATCTCCGGAACCAATGAAGAAGATT
TTGTTTCGATGCGAAGAATGTGGAARAGGGTTTCGGTACGAGAAATATTTTAAGAATCATCG
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CTCGATGATGCATTTATCGCCGAACGAGAAGGTTTGTGAAGAATCCTTGATGACTCTGTCTC
GTAGCCTTGGGTTTGTGAAGAAGAAGAAAAGATCAAGACTTGGTAGGTCTGGGAAGACTTTA
TTTACTACGTTTCTTGAACCGAGTTCTATTTTTGATGCGACTGATGAAGAATTAGAAGTGGC
GGATTGTTTGATTCTATTGTCTAAGAGTGCTCCCAAGGTTGTAGACGAATTGAAAAGTCTTT
CTGAGGCAGTACGTGTTACTCCTGAAACACCTGAAAGTAGCTATGATTTGGGTTGTTTGCTC
AACAAGAAACCGAGAAAAGGTGGTGAATTGGAATCTGGGGTTTTAAGTAATGAGCAAAGACT
TATGGAAGAAGGGTTTAGTAGTTATGGAACATCGAAAGAACCAGCTAGCTTCTTGAGAGACG
AAAACAGATTGGATCAGCAGAAACGGAGAAAAGATGGTGAATTTGAATCCGGACTTTTGAGT
AATGAGCAAAGACTGCTAGAAGAAGAGATTACTACTCCTGTGACATTCAAAGGTCCAGCGAG
TTCCTTGAGACACAAGTGTGCTTTGGATCGAAATGGAGGTGAATTTGGTCCTGAGTTTTTGA
GTAATGAGCAAACACTGATGGAAGAAACATGGAAAGAACCAGTGAGTTTCTTAGAAGATAAG
CATGAATTTGATCAGCGGAAAATGCGAGAAGCTGGCGACTTTGAATCTAGGTTTTACAGAAT
TGAGCTTGGAGTAGGAGCTATGGAGTGTACTTCTTCAGATACTGATATGCTCACGCAATCTG
ATAAGAAGAACGTTGAGCATCGATGCAGGTTGTGCAACAAGATATTCTCGTCTTATCAAGCT
CTAGGGGGTCATCAGACGTTTCATCGGATGAGCAAATGTAAGAACAAGAAGAATGGCATAGA
GGAATCAGTTGAACCCAGGATGACTCTGTGA

SEQ ID NO 48: gi_9755803_ref_CAC01747.1, 2xC2H2, Arabidopsis thaliana

MEDEHODLHKPINGALRDLKITRSQKETEKSTNQQODVICYYGLRENSKKKTQESPEPMKKI
LFRCEECGKGFRYEKYFKNHRSMMHLS PNEKVCEE SLMTLSRSLGFVKKKKRSRLGRSGKTL
FITTFLEPSSIFDATDEELEVADCLILLSKSAPKVVDELKSLSEAVRVTPETPESSYDLGCLL
NKKPRKGGELESGVLSNEQRIMEEGFSSYGTSKEPASFLRDENRLDQOKRRKDGEFESGLLS
NEQRLLEEEITTPVTFKGPASSLRHKCALDRNGGEFGPEFLSNEQTIMEETWKEPVSFLEDK
HEFDORKMREAGDFESREFYRIELGVGAMECTSSDTDMLTQSDKKNVEHRCRLCNKIFSSYQA
LGGHQTFHRMSKCKNKKNGIEESVEPRMTL

SEQ ID NO 49: gi_1418338_ref X98678.1, 2xC2H2, Arabidopsis thaliana

CTTGTTAGTTCACTCCACATAATAAACACCAAAGATTTCATTCTCTTCTCCATAATTTCGAA
GTTTCTTGAATTGGGTTIGTITTCTTGATTTGTTTCTTGAATTGGGTTTTGGTCTTCTTTTCT
TACTATATTTGGATATGATGATGGGTCAAGATGAGGTTGGGAGTGATCAGACGCAAATCATA
AAAGGGAAACGTACGAAGCGACAAAGATCGICTTCGACGTTTGTGGTGACGGCGGCGACAAC
AGTGACTTCAACAAGTTCATCGGCCGGTGGAAGTGGAGGAGAAAGAGCTGTTTCAGATGAAT
ACAACTCGGCGGTTTCGTCTCCGGTGACTACTGATTGTACGCAAGAAGAAGAAGACATGGCG
ATTTGTCTCATCATGTTAGCTCGTGGGACAGTTCTTCCATCGCCGGATCTCAAGAACTCGAG
AARAATTCATCAGAAGATTTCGTCGGAGAATTCTAGTTTCTATGTGTACGAGTGTAAAACGT
GTAACCGGACGTTTTCGTCGTTCCAAGCACTTGGTGGACACAGAGCGAGCCACAAGAAGCCG
AGGACGTCGACTGAGGAAAAGACTAGACTACCCCTGACGCAACCCAAGTCTAGTGCATCAGA
AGAAGGGCAAAACAGTCATTTCAAAGTTTCCGGCTCAGCCCTAGCTTCACAGGCAAGTAACA
TCATCAACAAGGCAAACAAAGTACACGAGTGTTCCATCTGCGGTTCTGAGTTCACTTCCGGG
CAAGCTCTCGGTGGTCACATGAGGCGGCACAGGACAGCCGTAACCACGATTAGCCCCGTTGC
AGCCACCGCAGAAGTAAGCAGAAACAGTACAGAGGAAGAGATTGAGATCAATATAGGCCGTT
CGATGGAACAGCAGAGGAAATATCTACCGTTGGATCTTAATCTACCAGCACCAGGAGATGAT
CTAAGAGAGTCCAAGTTTCAAGGGATAGTATTCTCAGCAACACCAGCGTTAATAGATTGTCA
TTACTAGTTGTTTTTTTTACTACATAATATGATGAAATATTTGTGAATTCTTCTTACTTACT
ACTATATTGTTGATCAAAAAAAAAANAAAAAAA
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SEQ ID NO 50: gi_1418339 _ref CAA67236.1, 2xC2H2, Arabidopsis thaliana

MGQDEVGSDQTQIIKGKRTKRQRSSSTFVVTAATTVTSTSSSAGGSGGERAVSDEYNSAVSS
PVITDCTQEEEDMAICLIMLARGTVLPSPDLKNSRKIHQKISSENSSFYVYECKTCNRTESS
FOALGGHRASHKKPRTSTEEKTRLPLTQPKSSASEEGONSHFKVSGSALASQASNI INKANK
VHECSICGSEFTSGOQALGGHMRRHRTAVTTISPVAATAEVSRNSTEEEIEINIGRSMEQORK
YLPLDLNLPAPGDDLRESKFQGIVFSATPALIDCHY
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