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DESCRIPCION
Promotores de Arroz

La presente invencién se relaciona con el campo de la biologia molecular de plantas, mas particularmente con
secuencias de acido nucleico utiles para dirigir y/o regular la expresion de un &cido nucleico ligado en forma
operativa en plantas. Se describe el aislamiento de estas secuencias de &cido nucleico de arroz, asi como también
su uso en dirigir y/o regular la expresion de un acido nucleico ligado en forma operativa. La presente invencion por lo
tanto se relaciona con promotores, promotores hibridos, construcciones genéticas, casetes de expresion, vectores
de transformacion, vectores de expresion, células anfitrionas y plantas transgénicas que comprenden los &cidos
nucleicos aislados de acuerdo con la presente invencién. La presente invencion también se relaciona con métodos
para dirigir y/o regular la expresién de un acido nucleico y métodos para la produccion de plantas transgénicas.

La expresion génica es dependiente del inicio de la transcripcién, que esta mediado a través del complejo de inicio
de transcripcion. La expresion génica también es dependiente de la regulacién de la transcripcion, que determina
gué tan fuerte, cuando o donde se expresa un gen. Dicha regulacion de la expresién génica se puede mediar a
través de elementos de control transcripcionales, que se embeben de manera general en la zona de flanqueo 5’ de
la secuencia de acido nucleico o la direccion 5’ del gen expresado. Esta region de acido nucleico en la direccién 5’
se refiere frecuentemente a un "promotor" debido a que esto promueve la union, formacion y/o activaciéon del
complejo de inicio de transcripcion y por lo tanto es capaz de dirigir y/o regular la expresion de la secuencia de acido
nucleico en la direccion 3'.

La ingenieria genética de las plantas con la ayuda de obtener un fenotipo de planta util, frecuentemente involucra la
expresion génica heterdloga, que esta mediada de manera general por un promotor capaz de dirigir y/o regular la
expresion de un acido nucleico heterélogo ligado en forma operativa. El fenotipo de la planta anfitriona solo depende
de la contribucion del acido nucleico heterdlogo, pero también en la contribucion del patron de expresion especifico
del promotor seleccionado que determina como, donde y cuando se expresa el acido nucleico heterélogo. De
acuerdo con lo anterior, la eleccion del promotor con un patron de expresion adecuado es de importancia crucial
para obtener el fenotipo adecuado. Una persona experta en la técnica necesitard tener diferentes promotores
disponibles, para determinar el promotor éptimo para un acido nucleico particular. Para muchas plantas anfitrionas
diferentes, esta disponibilidad se limita y por lo tanto existe una necesidad continlla para proporcionar nuevos
promotores con diversos perfiles de expresién. Los acidos nucleicos cuando se presentan en la SEQ ID NO 5 se
aislan de Oryza sativa y se ha encontrado que son capaces de dirigir y regular la expresion de un &cido nucleico
ligado en forma operativa; también se ha caracterizado su patrén de expresion. Por lo tanto la presente invencion
ofrece una coleccion de los acidos nucleicos aislados hasta ahora desconocidos, cuyos acidos nucleicos aislados
son Utiles como promotores.

De acuerdo con lo anterior, la presente invencion proporciona un promotor aislado capaz de dirigir y/o regular la
expresion en tejido joven de una planta, que comprende:

(a) un acido nucleico aislado como se da en la SEQ ID NO 5 o el complemento de la SEQ ID NO 5; o
(b) un acido nucleico aislado como se define en (a), que se interrumpe por una secuencia de intervencién; o

(c) un fragmento del &cido nucleico como se define en (a) o (b), cuyo fragmento es capaz de dirigir y/o regular la
expresion especifica del tejido joven o

(d) un acido nucleico aislado que tiene por lo menos 90% de identidad de secuencia con la secuencia de ADN como
se da enla SEQ ID NO 5.

El término "aislado" como se utiliza aqui significa que se retira de su fuente original. Preferiblemente, el promotor
"aislado" esta libre de secuencias (tales como secuencias que codifican la proteina u otras secuencias en el extremo
3) que flanquea en forma natural el promotor en el ADN gendémico del organismo del que se deriva el promotor.
Adicionalmente preferiblemente, el promotor “aislado” también esta libre de las secuencias que flanquean en forma
natural en el extremo 5. Adicionalmente preferiblemente, el promotor “aislado” puede comprender menos de
aproximadamente 5 kb, 4 kb, 3 kb, 2 kb, 1.5 kb, 1.2 kb, 1 kb, 0.8 kb, 0.5 kb 0 0.1 kb de las secuencias de nucleétido
gue ocurren en forma natural con el promotor en ADN gendémico del organismo del que se deriva el promotor.

La presente invencién no esté limitada al acido nucleico como se presenta por la SEQ ID NO 5. Una persona experta
en la técnica reconocera que pueden ocurrir variantes o fragmentos de un acido nucleico, mientras se mantiene la
misma funcionalidad. Estas variantes o fragmentos se pueden hacer por el hombre (por ejemplo mediante ingenieria
genética) o puede aun ocurrir en la naturaleza. Por lo tanto la presente invencién se extiende a &cidos nucleicos
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variantes y fragmentos de la SEQ ID NO 5, cuyas variantes o fragmentos son utiles en los métodos de la presente
invencién. Tales variantes y fragmentos incluyen:

(a) un acido nucleico aislado como se da en la SEQ ID NO 5 o el complemento de la SEQ ID NO 5; o
(b) un &cido nucleico aislado como se define en (a), que se interrumpe por una secuencia de intervencion; o

(c) un fragmento de los acidos nucleicos como se define en (a) o (b), cuyo fragmento es capaz de dirigir y/o regular
la expresion especifica del tejido joven, o

(d) un acido nucleico aislado que tiene por lo menos 90% de identidad de secuencia con cualquiera de las
secuencias de ADN como se da en una cualquiera de la SEQ ID NO 5.

Las variantes adecuadas de la SEQ ID NO 5 abarcan homélogos que tiene un orden aumentado de preferencia por
lo menos 90 %, 91 %, 92 %, 93 %, 94 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 % 0 99 % de identidad de secuencia con uno
cualquiera de los acidos nucleicos como se representa en la SEQ ID NO 5.

El porcentaje de identidad se puede calcular utilizando un programa de alineacion. Preferiblemente se puede utilizar
un programa de alineacion global en forma de par, que implementa el algoritmo de Needleman-Wunsch (J. Mol. Biol.
48: 443-453, 1970). Este algoritmo maximiza el nimero de coincidencias y minimiza el nimero de espacios. Tales
programas son por ejemplo GAP, Needle (paquete EMBOSS), stretcher (paquete EMBOSS) o Align X (Vector NTI
suite 5.5) y pueden utilizar los parametros estandar (por ejemplo penalidad de abertura de espacio 15 y penalidad de
extensién de espacio 6.66). Alternativamente, se puede utilizar un programa de alineacion local que implementa el
algoritmo de Smith-Waterman (Advances in Applied Mathematics 2, 482-489 (1981)). Tales programas son por
ejemplo Water (paquete EMBOSS) o matcher (paquete EMBOSS). "Identidad de secuencia" como se utiliza aqui se
calcula preferiblemente sobre la longitud completa de los promotores como se representa por la SEQ ID NO 5. La
longitud de este promotor se presenta en la Tabla 2.

La busqueda e identificacion de acidos nucleicos homologos, estaria dentro del &mbito de una persona experta en la
técnica. Tales métodos, involucran la deteccién de las bases de datos de secuencia con las secuencias
proporcionadas por la presente invencién, por ejemplo de la SEQ ID NO 5, preferiblemente en una forma legible por
computador. Las bases de datos de secuencia utiles, incluyen pero no se limitan a Genbank
(hftp://www.ncbi.nim.nih.gov/web/Genbank), la Base de datos de &cido Nucleico European Molecular Biology
Laboratory (EMBL) (http:/w.ebi.ac.uk/ebi-docs/embl-db.html) o versiones de las mismas, o la base de datos MIPS
(http://mips. gsf.de/). Se conocen bien en la técnica diferentes algoritmos de busqueda y software para la alineacion
y comparacion de las secuencias. Tal software incluye, por ejemplo GAP, BESTFIT, BLAST, FASTA y TFASTA.
Preferiblemente se utiliza el software BLAST, que calcula el porcentaje de identidad de secuencia y realiza un
andlisis estadistico de la similitud entre las secuencias. Los programas adecuados denominados como programas
BLAST tienen 5 diferentes implementaciones: tres designadas para la consulta de secuencia de nucle6tido
(BLASTN, BLASTX, y TBLASTX) y dos designadas para la consulta de secuencia de proteina (BLASTP y TBLASTN)
(Coulson, Trends in Biotechnology: 76-80, 1994; Birren et al., GenomeAnalysis, 1: 543, 1997). El software para
realizar analisis BLAST esta publicamente disponible a través del Centro Nacional para la Informacion
Biotecnolégica.

Las secuencias del genoma de Arabidopsis thaliana y el genoma de Oryza sativa ahora estan disponibles en las
bases de datos publicas tales como Genbank. Otros genomas se secuencian actualmente. Por lo tanto, se espera
gue como mas secuencias de los genomas de otras plantas llegan a estar disponibles, pueden ser identificables
promotores homdélogos mediante alineacion de secuencia con SEQ ID NO 5. La persona experta sera facilmente
capaz de encontrar promotores homologos de otras especies de planta, por ejemplo de otras plantas de cultivo, tales
como maiz. Los promotores homélogos de otras plantas de cultivo son especialmente Utiles para practicar los
métodos de la presente invencion en plantas de cultivo.

Un ejemplo de los homdlogos que tienen por lo menos 90 % de identidad de secuencia con la SEQ ID NO 5 son
variantes alélicas de SEQ ID NO 5. Las variantes alélicas son variantes del mismo gen que ocurre en dos individuos
diferentes de la misma especie y usualmente variantes alélicas que difieren mediante cambios ligeros de secuencia.
Las variantes alélicas pueden abarcar Polimorfismos de Nucleétido Unico (SNP) asi como también Polimorfismos de
Insercion/Eliminacion Pequefios (INDEL). El tamafio de los INDEL es usualmente menos de 100 bp. Los SNP e
INDEL forman el conjunto mas grande de variantes de secuencia en cepas polimoérficas que ocurren en forma
natural de la mayor parte de organismos.

Los homélogos adecuados para uso en los métodos de acuerdo con la invencion se pueden aislar facilmente de su
organismo fuente por medio de la técnica de PCR o hibridacién. Su capacidad de dirigir y/o regular la expresion se
puede determinar facilmente, por ejemplo, mediante los siguientes métodos descritos en la seccion de Ejemplos al
sustituir simplemente la secuencia utilizada en el Ejemplo actual con el homdélogo.
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Otra variante de la SEQ ID NO 5 abarcada por la presente invencién son los &cidos nucleicos que corresponden a la
SEQ ID NO 5 o variantes de los mismos como se describi6 aqui anteriormente, que se interrumpen por una
secuencia de intervencién. Por ejemplo, la SEQ ID NO 5 se puede interrumpir por una secuencia de intervencion.
Con "secuencias de intervencion” significa cualquier acido nucleico o nucleétido, que interrumpen otra secuencia.
Ejemplos de las secuencias de intervencion comprenden intrones, etiquetas de acido nucleico, T-ADN y secuencias
de acidos nucleicos movilizables tales como transposones o acido nucleicos que se pueden movilizar mediante
recombinacion. Ejemplos de transposones particulares comprenden Ac A (activador), Ds (Disociacién), Spm
(supresor-Mutador) o En. La introduccién de los intrones en los promotores ahora se aplica ampliamente. Los
métodos de acuerdo con la presente invenciéon también se pueden practicar utilizando una secuencia de &cido
nucleico de acuerdo con la SEQ ID NO 5 proporcionada con un intron. En el caso de que la secuencia de
intervencion sea un intrén, pueden surgir variantes de corte y empalme alternativa de los acido nucleicos de acuerdo
con la invencién. El término "variante de corte y empalme alternativa" como se utiliza aqui abarca variantes de una
secuencia de acido en la que intervienen intrones se han cortado, reemplazado o agregado. Tales variantes de corte
y empalme se pueden encontrar en la naturaleza o se pueden hacer por el hombre. Los métodos para elaborar tales
promotores con un intrén o para hacer las variantes de corte y empalme correspondientes son bien conocidos en la
técnica.

Las variantes interrumpidas por una secuencia de intervencién, adecuadas para uso en los métodos de acuerdo con
la invencidn se pueden determinar facilmente por ejemplo mediante los siguientes métodos descritos en la seccion
de Ejemplos al sustituir simplemente la secuencia utilizada en el Ejemplo actual con la variante.

Los acidos nucleicos variantes como se describié aqui anteriormente se pueden encontrar en la naturaleza (por
ejemplo variantes alélicas o variantes de corte y empalme). Adicionalmente y/o alternativamente, las variantes de la
SEQ ID NO 5 como se describié aqui anteriormente se pueden hacer por el hombre por medio de técnicas bien
conocidas en el arte que implican por ejemplo mutacion, sustitucion, insercién, eliminaciones o derivacion. La
presente invencion también abarca tales variantes, asi como también su uso en los métodos de la presente
invencion.

Una "variante de mutacion" de un 4cido nucleico se puede hacer facilmente utilizando técnicas de manipulacion de
ADN recombinante o sintesis de nucledétido. Ejemplos de tales técnicas incluyen mutagenia dirigida a sitio por medio
de mutagenia M13, mutagenia T7-Gen in vitro (USB, Cleveland, OH), mutagenia Dirigida a Sitio QuickChange
(Stratagene, San Diego, CA), mutagenia dirigida a sitio mediada por PCR u otros protocolos de mutagenia dirigida a
sitio. Alternativamente, el acido nucleico de la presente invencion se puede mutar aleatoriamente.

Una "variante de sustitucion" se refiere a aquellas variantes en las que por lo menos un residuo en la secuencia de
acido nucleico se ha retirado y un residuo diferente insertado en su lugar. Las sustituciones de acido nucleico son
tipicamente de residuos Unicos, pero se pueden agrupar dependiendo de las restricciones funcionales puestas en la
secuencia de &cido nucleico; las inserciones usualmente son del orden de aproximadamente 1 a aproximadamente
10 residuos de acido nucleico, y las eliminaciones pueden variar de aproximadamente 1 a aproximadamente 20
residuos.

Una "variante de insercion" de un acido nucleico es una variante en la que uno o mas residuos de acido nucleico se
introducen en un sitio predeterminado en este &cido nucleico. Las inserciones pueden comprender fusiones de
terminal 5’ y/o de terminal 3' asi como también inserciones de intra-secuencia de mdltiples nucleétidos o un Unico
nucleétido. De manera general, las inserciones dentro de la secuencia de acido nucleico serdn mas péquelas que
las fusiones de terminal 5- o 3’, del orden de aproximadamente 1 a 10 residuos. Ejemplos de las fusiones de
terminal 5’- o 3’ incluyen las secuencias codificantes de los dominios de unién o los dominios de activacion de un
activador transcripcional como se utiliza en el sistema de dos hibridos de levadura o un sistema de un hibrido de
levadura, o de proteinas cubiertas con fago, etiqueta (histidina)s, etiqueta glutationa S-transferasa, proteina A,
proteina de unidon a maltosa, dihidrofolato reductasa, epitopo Tage100, epitopo c-myc, epitopo FLAG®, lacZ, CMP
(péptido de unién calmodulina), epitopo HA, epitopo de la proteina C y epitopo VSV.

El término "derivado" de un &cido nucleico puede comprender sustituciones, y/o eliminaciones y/o adiciones de
residuos de acido nucleico que ocurren en forma natural o no natural comparado con el acido nucleico natural. Los
derivados, por ejemplo, pueden comprender nucleétidos metilados, o nucleétidos artificiales.

También se abarcan con la presente invencion promotores, que comprende un fragmento de la SEQ ID NO 5 o
variantes del mismo como se describié aqui anteriormente. Un "fragmento" como se utiliza aqui significa una porcion
de una secuencia de acido nucleico. Los fragmentos adecuados Utiles en los métodos de la presente invencion son
fragmentos funcionales, que retienen por lo menos una de las partes funcionales del promotor y por lo tanto son adn
capaces de dirigir y/o regular la expresion especifica del tejido joven. Ejemplos de fragmentos funcionales de un
promotor incluyen el promotor minimo, los elementos reguladores en la direccion 5, o cualquier combinacion de los
mismos.
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Los fragmentos adecuados pueden variar de por lo menos aproximadamente 20 pares base o aproximadamente 50,
100, 150, 200, 250, 300, 350, 400, 450, 500, 550, 600, 650, 700, 750, 800, 850, 900, 950 o 1000 pares base, hasta
aproximadamente la secuencia de longitud completa de la invencidon. Estos pares base estan tipicamente
inmediatamente en la direccion 5’ del inicio de la transcripcion, pero alternativamente puede estar en cualquier parte
en la secuencia promotora.

Los fragmentos adecuados Utiles en los métodos de la presente invencién se pueden probar por su capacidad de
controlar y/o regular la expresion especifica del tejido joven mediante técnicas estandar bien conocidas por la
persona experta, 0 mediante el siguiente método descrito en la seccion de Ejemplos.

El promotor como se describe en la SEQ ID NO 5 se aisla como acido nucleico de aproximadamente 1.2kb de la
regién en la direccion 5’ de las secuencias codificantes de arroz particular (CDS). Este acido nucleico puede incluir
elementos tipicos de un promotor, que se presentan en la Figura 1. De manera general, un promotor puede
comprender de la secuencia codificante hasta la direccion 5’: (i) un 5’UTR del ARN pre-mensajero, (ii) un promotor
minimo que comprende el elemento de inicio de transcripcion (INR) y mas en la direccion 5’ una caja TATA, y (iii)
puede contener elementos reguladores que determinan el patron de expresion especifico del promotor.

El término "promotor" como se utiliza aqui se toma en un amplio contexto y se refiere a las secuencias de acido
nucleico reguladoras capaces de efectuar (controlar y/o regular) la expresion de las secuencias a las que se ligan en
forma operativa. Un "promotor" abarca secuencias reguladoras transcripcionales derivadas de un gen gendmico
clasico. Usualmente un promotor comprende una caja TATA, que es capaz de dirigir el complejo de inicio de
transcripcion al sitio de inicio de transcripcion apropiado. Sin embargo, algunos promotores no tienen una caja TATA
(menos promotores TATA), pero aun son completamente funcionales para dirigir y/o regular la expresion. Un
promotor puede comprender adicionalmente una secuencia de caja CCAAT y elementos reguladores adicionales (es
decir secuencias de activacion en la direccion 5 o elementos cis tales como promotores e inhibidores). Un
"promotor" también puede incluir las secuencias reguladoras transcripcionales de un gen procariético clasico, en
cuyo caso este puede incluir una secuencia de caja -35 y/o las secuencias reguladoras transcripcionales de caja -10.

"Conducir la expresién" como se utiliza aqui significa promover la transcripcién de un acido nucleico.

"Regular la expresién" como se utiliza aqui significa influenciar el nivel, tiempo o lugar de transcripcién de un acido
nucleico. Los promotores de la presente invencién asi se pueden utilizar para aumentar, reducir o cambiar en tiempo
y/o sitio de transcripcién de un acido nucleico. Por ejemplo, estos se pueden utilizar para limitar la transcripcion a
ciertos tipos celulares, tejidos u 6rganos, o durante un cierto periodo, 0 en respuesta a ciertas condiciones
ambientales.

El promotor es preferiblemente un promotor que puede expresar la planta. El término "que puede expresar la planta”
significa que es capaz de regular la expresion en una planta, célula de planta, tejido de planta y/o 6rgano de planta.
De acuerdo con lo anterior, la invencion abarca un acido nucleico aislado como se mencioné anteriormente, capaz
de regular la transcripcion de un &cido nucleico ligado en forma operativa en una planta o en una o0 mas células
particulares, tejidos u érganos de una planta.

Se estudian en detalle el patron de expresion de los promotores de acuerdo con la presente invencion y se
encuentra que muchos de estos son especificos de tejido. De acuerdo con lo anterior, la presente invencion
proporciona promotores "especificos de tejido". El término "especifico de tejido" se toma para indicar que la
expresion estd predominantemente en un tejido particular, tipo de tejido, 6rgano o cualquier otra parte del
organismo, aungue no necesariamente exclusivo en dicho tejido, tipo de tejido, érgano u otra parte. De acuerdo con
lo anterior, la invencidon abarca un &cido nucleico aislado como se mencioné anteriormente, capaz de dirigir y/o
regular la expresion (de un acido nucleico ligado en forma operativa) en una forma especifica de tejido. La expresion
se puede dirigir y/o regular en la semilla, embrién, escutelo, aleurona, endospermo, hojas, flores, callos, meristema,
meristema de brote, centro discriminatorio, brote, meristema de brote y raiz. En pastos el meristema de brote se
ubica en la asi llamada zona de discriminacion de donde se originan el brote y las hojas.

Un promotor especifico de tejido es un ejemplo de un asi llamado "promotor regulado”. Estos promotores se regulan
por sefiales enddgenas tales como la presencia de ciertos factores de transcripcion, metabolitos, hormonas de
planta, o sefales exdgenas, tales como envejecimiento, estrés o estado nutricional. Estas regulaciones pueden tener
efecto en uno o mas niveles diferentes como especificidad espacial o especificidad temporal. Se abarca dentro de la
presente invencidon un &cido nucleico como se describié aqui anteriormente, que es un "promotor regulado".
Ejemplos de promotores regulados son promotores especificos de célula, promotores especificos de tejido,
promotores especificos de érgano, promotores especificos del ciclo celular, promotores inducibles o promotores
especificos de tejido joven.

Alternativamente y/o adicionalmente, algunos promotores de la presente solicitud exhibe un patrén de expresion
constitutivo. De acuerdo con lo anterior, la presente solicitud proporciona un promotor como se describid aqui
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anteriormente, que es un promotor constitutivo. El término "constitutivo" significa que no tiene o tiene muy pocas
regulaciones temporales o espaciales. El término "expresion constitutiva” como se utiliza aqui se refiere a una
expresion sustancialmente continla en sustancialmente todos los tejidos del organismo. El experto entendera que
un "promotor constitutivo" es un promotor que es activo durante la mayoria, pero no necesariamente todas, las fases
de crecimiento y el desarrollo del organismo y a través de la mayoria, pero no necesariamente todas, las partes de
un organismo.

El "patrén de expresion" de un promotor no solo esta influenciado por los aspecto espaciales y temporales, sino
también por el nivel de expresién. El nivel de expresion se determina por la asi llamada "resistencia” de un promotor.
Dependiendo del nivel de expresion resultante, se hace aqui una distincion entre promotores "débiles" o "fuertes".
De manera general "promotor débil" significa un promotor que dirige la expresién de un acido nucleico ligado en
forma operativa a los niveles de aproximadamente 1/10000 transcriptos a aproximadamente 1/100000 transcriptos a
aproximadamente 1/500000 transcriptos. De manera general, "promotor fuerte" significa un promotor que dirige la
expresion en niveles de aproximadamente 1/10 transcriptos, a aproximadamente 1/100 o a aproximadamente 1/1000
transcriptos.

De acuerdo con una realizacion particular, la invencion proporciona un promotor aislado como se mencioné aqui
anteriormente, que es un promotor hibrido. El término "promotor hibrido" como se utiliza aqui se refiere a un
promotor quimérico hecho, por ejemplo, sintéticamente, por ejemplo mediante ingenieria genética. Los promotores
hibridos preferidos de acuerdo con la presente invencion comprenden una parte, preferiblemente una parte
funcional, de uno de los promotores de acuerdo con la presente invencion y por lo menos otra parte, preferiblemente
una parte funcional de un promotor. La Ultima parte, puede ser una parte de cualquier promotor, que incluye uno
cualquiera de los promotores de acuerdo con la presente invencién y otros promotores. Un ejemplo de un promotor
hibrido comprende los elementos reguladores de un promotor de acuerdo con la presente invencién combinados con
el promotor minimo de otro promotor. Otro ejemplo de un promotor hibrido es un promotor que comprende
elementos reguladores adicionales para mejorar adicionalmente su actividad y/o para alterar su patrén de expresion
espacial y/o temporal.

La presente invencion también proporciona uso de un fragmento funcional de la SEQ ID NO 5 o variante del mismo
para cambiar el patron de expresion de un promotor. En tales métodos, por lo menos parte de cualquiera de los
acidos nucleicos de acuerdo con la presente invenciéon se combina con por lo menos un fragmento de otro promotor.

Adicionalmente, la invencion proporciona una construccion genética que comprende:
(a) Un promotor aislado como se definié aqui anteriormente

(b) Una secuencia de acido nucleico heter6loga ligada en forma operativa al promotor aislado de (a), y
opcionalmente

(c) Un terminador de transcripcién 3’

El término "construccidon genética" como se utiliza aqui significa un &acido nucleico hecho mediante ingenieria
genética.

El término "ligado en forma operativa" a un promotor como se utiliza aqui significa que la transcripcion se dirige y/o
regula por este promotor. Una persona experta en la técnica entendera que se liga en forma operativa a un promotor
preferiblemente significa que el promotor se posiciona en la direccion 5’ (es decir al extremo 5’) del &cido nucleico
ligado en forma operativa. La distancia en el acido nucleico ligado en forma operativa puede ser variable, mientras
gue el promotor de la presente invencion es capaz de dirigir y/o regular la transcripcién del acido nucleico ligado en
forma operativa. Por ejemplo, entre el promotor y el acido nucleico ligado en forma operativa, puede ser un sitio de
clonacién, un adaptador, un mejorador de transcripcién o traduccion.

El acido nucleico ligado en forma operativa puede ser cualquier acido nucleico codificante o no codificante. El acido
nucleico ligado en forma operativa puede estar en la direccion codificante o anticodificante. Tipicamente en el caso
de ingenieria genética de células anfitrionas, el acido nucleico ligado en forma operativa se introduce dentro de la
célula anfitriona y se pretende que cambie el fenotipo de la célula anfitriona. Alternativamente, el acido nucleico
ligado en forma operativa es un acido nucleico endégeno de la célula anfitriona.

El término "heterélogo” como se utiliza aqui se pretende que sea "heterélogo al promotor de la presente invencion”.
Un &cido nucleico que es heterélogo al promotor de la presente invencién no ocurre en la naturaleza en las
secuencias de acido nucleico que flanquean el promotor de la presente invenciéon cuando estd en su ambiente
gendmico biolégico. Aunque el &cido nucleico puede ser heterélogo al promotor de la presente invencion, este puede
ser homélogo o natural o heter6logo o externo a la célula anfitriona de planta. El acido nucleico ligado en forma
operativa heterélogo puede ser cualquier acido nucleico (por ejemplo que codifica cualquier proteina), dado que
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comprende o se flanquea mediante por lo menos un nucleétido que normalmente no flanquea el promotor de la
presente invencion.

El término "terminador de transcripcion" como se utiliza en (c) se refiere a una secuencia de ADN al extremo de una
unidad transcripcional que sefiala la terminacion de la transcripcion. Los terminadores son secuencias de ADN no
traducidas 3’ que contienen usualmente una sefial de poliadenilacion, facilita la adicion de las secuencias
poliadeniladas en el extremo 3’ de un transcripto primerio. Los terminadores activos en y/o aislados de los virus,
levaduras, mohos, bacterias, insectos, aves, mamiferos y plantas se conocen y se han descrito en la literatura.
Ejemplos de terminadores adecuados para uso en las construcciones genéticas de la presente invencion incluyen el
terminador de gen de sintasa nopalina Agrobacterium tumefaciens (NOS), la secuencia terminadora de gen sintasa
octapina Agrobacterium tumefaciens (OCS), la secuencia terminadora del gen 35S del virus mosaico de Coliflor
(CaMV), la secuencia terminadora pirofosforilasa de ADP-glucosa Oryza sativa (t3'Bt2), la secuencia terminadora del
gen zeina Zea mays, el terminador de gen rbcs-1A, y las secuencias terminadoras de gen rbcs-3A, entre otras.

La presente invencion también proporciona un casete de expresion, un vector de transformacion o un vector de
expresion de planta que comprende una construccion genética como se describié anteriormente.

Un "casete de expresion" como significa aqui se refiere a una construccién genética minima necesaria para la
expresion de un acido nucleico. Un casete de expresion tipico comprende una combinacién de promotor-gen-
terminador. Un casete de expresion puede comprender adicionalmente sitios de clonacién, por ejemplo sitios de
recombinacion GatewayTM o sitios de reconocimiento de enzima de restriccion, para permitir la clonacién facil del
acido nucleico ligado en forma operativa o para permitir la transferencia facil del casete de expresion dentro de un
vector. Un casete de expresion puede comprender adicionalmente regiones no traducidas 5’, regiones no traducidas
3’, un marcador seleccionable, promotores de transcripcion o promotores de traduccion.

Con "vector de transformacion” significa una construccion genética, que se puede introducir en un organismo
mediante transformaciéon y se puede mantener establemente en dicho organismo. Algunos vectores se pueden
mantener en por ejemplo Escherichia coli, A. tumefaciens, Saccharomyces cerevisiae o Schizosaccharomyces
pombe, mientras que otros tales como fagémidos y vectores césmidos, se pueden mantener en bacterias y/o virus.
Los vectores de transformacion se pueden multiplicar en su célula anfitriona y se pueden aislar de nuevo de ellos
para que se van a transformar en otra célula anfitriona. Las secuencias de vector de manera general comprenden un
conjunto de sitios Unicos reconocidos por las enzimas de restriccion, los mdltiples sitios de clonacién (MCS), en
donde se pueden insertar una 0 mas secuencias sin vector. Las secuencias de vector pueden comprender
adicionalmente un origen de replicacion que se requiere para mantenimiento y/o replicacion en una célula anfitriona
especifica. Ejemplos de origenes de replicacion incluyen, pero no se limitan a, f1-ori y colE1.

"Vectores de expresion” forman un subconjunto de vectores de transformacion, que, por virtud de comprender las
secuencias reguladoras apropiadas, permiten la expresion de las secuencias insertadas sin vector. Se han descrito
vectores de expresion que son adecuados para la expresion en bacterias (por ejemplo E. coli), hongos (por ejemplo
S. cerevisiae, S. pombe, Pichia pastoris), células de insecto (por ejemplo vectores de expresion baculoviricos),
células de animal (por ejemplo células COS o CHO) y célula de plantas. Un vector de expresion adecuado de
acuerdo con la presente invencion es un vector de expresion de planta, Gtil para la transformacion de células de
planta, la integracion estable en el genoma de la planta, el mantenimiento en célula de planta y la expresion de las
secuencias sin vector en la célula de planta.

Tipicamente, un vector de expresion de planta de acuerdo con la presente invencién comprende un acido nucleico
de la SEQ ID NO 5 o una variante del mismo como se describié aqui anteriormente, opcionalmente ligada en forma
operativa a un segundo acido nucleico. Tipicamente, un vector que puede expresar la planta de acuerdo con la
presente invencién, comprende adicionalmente regiones de T-ADN para integracion estable dentro del genoma de la
planta (por ejemplo las regiones de limite izquierdo y limite derecho del plasmido Ti).

Las construcciones genéticas de la invencion pueden comprender adicionalmente un "marcador seleccionable".
Como se utiliza aqui, el término "marcador seleccionable" incluye cualquier gen, que confiere un fenotipo a una
célula en la que se expresa, para facilitar la identificacion y/o seleccion de células que se transfectan o se
transforman. Los marcadores adecuados se pueden seleccionar de marcadores que confieren resistencia antibidtica
o herbicida. Las células que contienen la construccion genética asi sobrevivirdn a concentraciones antibidticas o
herbicidas que mataran las células no transformadas. Ejemplos de genes marcadores seleccionables incluyen genes
gue confieren resistencia a los antibidticos (tales como fosfotransferasa de neomicina que codifica nptll capaz de
fosforilar la neomicina y la canamicina, o fosfotransferasa de higromicina que codifica hpt capaz de fosforilar la
higromicina), a los herbicidas (por ejemplo bar que proporciona resistencia a Basta; aroA 0 gox que proporciona
resistencia contra el glifosato), o genes que proporcionan un rasgo metabdlico (tal como manA que permite que las
plantas utilice mannosa como fuente Unica de carbono). Los genes marcadores visuales resultan en la formacion de
color (por ejemplo beta-glucuronidasa, GUS), luminiscencia (tal como luciferasa) o fluorescencia (Proteina
Fluorescente Verde, GFP, y derivados de los mismos). Ejemplos adicionales de genes marcadores seleccionables
adecuados incluyen el gen de resistencia a ampicilina (Ampr), gen de resistencia a tetraciclina (Tcr), gen de
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resistencia a la canamicina bacteriana (Kanr), gen de resistencia a fosfinotricina, y el gen acetiltransferasa
cloramfenicol (CAT), entre otros.

Adicionalmente, la presente invencidn abarca una célula anfitriona que comprende un promotor aislado, o una
construccidn genética, o un casete de expresion, o un vector de transformacion o un vector de expresion de acuerdo
con la invencién como se describid aqui anteriormente. En realizaciones particulares de la invencion, la célula
anfitriona se selecciona de bacterias, algas, hongos, levaduras, plantas, células anfitrionas de insecto o animal.

En una realizacion particular, la invencién proporciona una célula de planta transgénica que comprende un promotor
aislado de acuerdo con la invencién, o un acido nucleico aislado, o una construccién genética, o un casete de
expresion, o un vector de transformacién o un vector de expresion de acuerdo con la invencién como se describio
aqui anteriormente. Preferiblemente dicha célula de planta es una célula de planta dicotiledénea o una célula de
planta monocotiledénea, mas preferiblemente una célula de cualquiera de las plantas mencionadas aqui.
Preferiblemente, en la célula de planta transgénica de acuerdo con la invencion, el promotor o la construccion
genética de la invencion se integra establemente dentro del genoma de la célula de planta.

La invencion también proporciona un método para la produccion de una planta transgénica, que comprende:

(@) Introducir dentro de una célula de planta un promotor aislado, por ejemplo la SEQ ID NO 5, o una variante o
fragmento de la misma como se describié anteriormente, o una construccion genética, o un casete de expresion, o
un vector de transformacion o un vector de expresion de acuerdo con la presente invenciéon y como se describié aqui
anteriormente, y

(b) Cultivar dicha célula de planta bajo condiciones que promueven el crecimiento de la planta.

"Introducir”" el promotor aislado mencionado anteriormente, o construccién genética, o casete de expresioén, o vector
de transformacion o vector de expresion, en una célula anfitriona (por ejemplo célula de planta) se logra
preferiblemente mediante transformacion. El término "transformacion” como se utiliza aqui abarca la transferencia de
un polinucleétido exégeno en una célula anfitriona, independiente del método utilizado para transferencia. En
particular para plantas, tejidos capaces de propagacion clinica, mediante organogenia o embriogenia, son
adecuados para ser transformados con una construccion genética de la presente invencion y se puede regenerar
una planta completa. El tejido particular variar4 dependiendo de sistemas de propagacion clonicos disponibles para,
y mejor adecuados para, las especies de planta particulares que se van a transformar. Los objetivos de tejido de
ejemplo incluyen discos de hoja, polen, embriones, cotiledéneas, hipocotiledéneas, megagametofitos, tejido de callo,
tejido meristematico existente (por ejemplo, meristema apical, brotes axilares, y meristemas de raiz), y tejido de
meristema inducido (por ejemplo, meristema cotiledéeno y meristema hipocotiledéneo). El polinucleétido se puede
introducir transitoriamente o establemente dentro de una célula de planta y se puede mantener no integrado, por
ejemplo, como un plasmido. Alternativamente, este se puede integrar dentro del genoma de la planta.

Las especies de transformacion de una planta es ahora una técnica de rutina facil. Ventajosamente, se pueden
utilizar cualquiera de varios métodos transformacion para introducir los acidos nucleicos de la invencién en una
célula ancestral adecuada. Los métodos de transformacién incluyen el uso de liposomas, electroporacion, quimicos
que aumentan la retoma de ADN libre, inyeccion del ADN directamente dentro de la planta, bombardeo de pistola de
particulas, transformacion utilizando virus o polen y microproyeccion. Se pueden seleccionar métodos a partir del
método de calcio/polietilenglicol para protoplastos (Krens, F.A. et al., 1882, Nature 296, 72-74; Negrutiu I. et al., June
1987, Plant Mol. Biol. 8, 363-373); electroporacion de protoplastos (Shillito R.D. et al., 1985 Bio/ Technol 3, 1099-
1102); microinyeccion en el material de planta (Crossway A. et al., 1986, Mol. Gen Genet 202, 179-185); bombardeo
de particula cubierto con ARN o ADN (Klein T.M. et al., 1987, Nature 327, 70) virus de infeccion con (no integrativo)
y similares. Un método de transformacion preferido para la produccién de células de planta transgénicas de acuerdo
con la presente invencion, es un método de transformacion mediado por Agrobacterium.

Las plantas de arroz transgénicas que comprenden uno cualquiera de los promotores de la presente solicitud se
producen preferiblemente por medio de la transformacion mediada por Agrobacterium utilizando cualquiera de los
métodos bien conocidos para la transformacion de arroz, tal como aquellos descritos en cualquiera de los siguientes:
solicitud de patente Europea publicada Al, Aldemita and Hodges (Plant, 199, 612-617, 1996); Chan et al. (Plant Mol.
Biol. 22 (3) 491-506, 1993); Hiei et al. (Plant J. 6 (2) 271-282, 1994); cuyas descripciones se incorporan aqui como
referencia cuando se establece completamente. En el caso de la transformacién de maiz, el método preferido es
como se describe en Ishida et al. (Nat. Biotechnol. 1996 Jun; 14(6): 745-50) o Frame et al. (Plant Physiol. 2002 May;
129(1): 13-22), cuyas descripciones se incorporan aqui como referencia cuando se establecen completamente.

De manera general después de transformacion, se seleccionan células de planta o grupos de células para la
presencia de uno o mas marcadores que se codifican por genes que pueden expresar la planta cotransferidos con el
gen de interés (que puede estar bajo el control de cualquiera de los promotores de la presente invencion), luego de
lo cual se puede cultivar el material transformado bajo condiciones que promueven el crecimiento de la planta.
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La célula de planta transformada resultante luego se puede utilizar para regenerar una planta transformada en una
forma conocida por las personas expertas en la técnica. De acuerdo con lo anterior, el método para la produccion de
una planta transgénica como se describié aqui anteriormente, puede comprender adicionalmente regenerar una
planta de dicha célula de planta de (a).

La presente invencion proporciona adicionalmente una planta que comprende una célula de planta como se
describié aqui anteriormente. Las plantas también pueden ser capaces de crecer, o aun alcanzan madurez que
incluye por ejemplo produccion de frutos, formacion de semillas, maduracién de semillas y endirecimiento de
semillas.

Adicionalmente, se puede producir progenie de estas semillas, la cual progenie puede ser fértil. Alternativamente o
adicionalmente, las plantas transformadas y regeneradas también pueden producir progenie mediante propagacién
no sexual tal como clonacién, injerto. Las plantas transformadas generadas se pueden propagar mediante una
variedad de medios, tales como mediante técnicas de propagacion clonica o siembra clasica. Por ejemplo, una
planta transformada de primera generacion (o T1) se puede autofecundar para dar transformantes de segunda
generacion homocigotas (o T2), y las plantas T2 se propagan adicionalmente a través de técnicas de siembra
clasicas.

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

Siguiendo la transferencia de ADN y el crecimiento de las células transformadas, las células de planta transformadas
putativamente o plantas se pueden evaluar, por ejemplo utilizando analisis Southern, para la presencia del gen de
interés, el nimero de copia y/u organizacion genémica. Alternativamente o adicionalmente, los niveles de expresion
o los patrones de expresion del nuevo ADN introducido se pueden abordar utilizando analisis northern y/o Western,
ambas técnicas son bien conocidas por las personas que son medianamente versadas en la técnica.

La presente invencion se extiende claramente a plantas que se pueden obtener mediante cualquiera de los métodos
de acuerdo con la presente invencion, cuyas plantas comprenden cualquiera de los promotores aislados o las
construcciones de la presente invencion. La presente invencion se extiende claramente a cualquier parte de la planta
y propagulos de tal planta. La presente invencién se extiende adicionalmente para abarcar la progenie de una célula
transformada primaria, tejido, 6rgano o planta completa que se ha producido por cualquiera de los métodos
mencionados anteriormente, el Gnico requerimiento es que la progenie exhibe las mismas caracteristicas genotipicas
y/o genotipicas como aquellas producidas en el progenitor mediante los métodos de acuerdo con la invencién. La
invencion también se extiende a partes cosechables de una planta, tal como pero no limitado a semillas, hojas,
frutos, flores, cultivos de tallo, tallo, rizomas, raices, tubérculos, bulbos y fibras de algodén.

El término "planta" o "plantas" como se utiliza aqui abarca plantas completas, ancestros y progenie de plantas y
partes de planta, que incluye semillas, brotes, tallos, raices (que incluyen tubérculos), y células de planta, tejidos y
organos. El término "planto" por lo tanto también abarca cultivos de suspension, embriones, regiones
meristematicas, tejido de callo, gametofitos, esporofitos, polen, y microesporas. Las plantas que son particularmente
utiles en los métodos de la invencion incluyen todas las plantas que pertenecen a la superfamilia Viridiplantae, en
particular plantas monocotiledéneas y dicotiledéneas que incluyen una legumbre de forraje o pienso, planta
ornamental, cultivo de alimento, arbol, o arbusto seleccionado de la lista que comprende Acacia spp., Acer spp.,
Actinidia spp.,Aesculus spp., Agathis australis, Albizia amara, Alsophila tricolor, Andropogon spp., Arachis spp, Areca
catechu, Astelia fragrans, Astragalus cicer, Baikiaea plurijuga, Betula spp., Brassica spp., Bruguiera gymnorrhiza,
Burkea africana, Butea frondosa, Cadaba farinosa, Calliandra spp, Camellia sinensis, Canna indica, Capsicum spp.,
Cassia spp., Centroema pubescens, Chaenomeles spp.,Cinnamomum cassia, Coffea arabica, Colophospermum
mopane, Coronillia varia, Cotoneaster serotina, Crataegus spp., Cucumis spp., Cupressus spp., Cyathea dealbata,
Cydonia oblonga, Cryptomeria japonica, Cymbopogon spp., Cynthea dealbata, Cydonia oblonga, Dalbergia
monetaria, Davallia divaricata, Desmodium spp., Dicksonia squarosa, Diheteropogon amplectens, Dioclea spp,
Dolichos spp., Doycnium rectum, Echinochloa pyramidalis, Ehrartia spp., Eleusine coracana, Eragrestis spp.,
Erythrina spp., Eucalyptus spp., Euclea schimperi, Eulalia villosa, Fagopyrum spp., Feijoa sellowiana, Fragaria spp.,
Flemingia spp, Freycinetia banksii, Geranium thunbergii, Ginkgo biloba, Glycine javanica, Gliricidia spp, Gossypium
hirsutum, Grevillea spp., Guibourtia coleosperma, Hedysarum spp., Hemarthia altissima, Heteropogon contortus,
Hordeum vulgare, Hyparrhenia rufa, Hypericum erectum, Hyperthelia dissoluta, Indigo incarnata, Iris spp.,
Leptarrhena pyrolifolia, Lespediza spp., Lettuca spp., Leucaena leucocephala, Loudetia simplex, Lotonus bainesii,
Lotus spp., Macrotyloma axillare, Malus spp., Manihot esculenta, Medicago sativa, Metasequoia glyptostroboides,
Musa sapientum, Nicotianum spp., Onobrychis spp., Omithopus spp., Oryza spp., Peltophorum africanum,
Pennisetum spp., Persea gratissima, Petunia spp., Phaseolus spp., Phoenix canariensis, Phormium cookianum,
Photinia spp., Picea glauca, Pinus spp., Pisum sativum, Podocarpus totara, Pogonarthria fleckii, Pogonarthria
squarrosa, Populus spp., Prosopis cineraria, Pseudotsuga menziesii, Pterolobium stellatum, Pyrus communis,
Quercus spp., Rhaphiolepsis umbellata, Rhopalostylis sapida, Rhus natalensis, Ribes grossularia, Ribes spp.,
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Robinia pseudoacacia, Rosa spp., Rubus spp., Salix spp., Schyzachyrium sanguineum, Sciadopitys verticillata,
Sequoia sempervirens, Sequoiadendron giganteum, Sorgo bicolor, Spinacia spp., Sporobolus fimbriatus, Stiburus
alopecuroides, Stylosanthos humilis, Tadehagi spp, Taxodium distichum, Themeda triandra, Trifolium spp., Triticum
spp., Tsuga heterophylla, Vaccinium spp., Vicia spp. Vitis vinifera, Watsonia pyramidata, Zantedeschia aethiopica,
Zea mays, amaranto, alcachofa, esparragos, brocoli, col de bruselas, repollo, canola, zanahoria, coliflor, apio, col
rizada, lino, col rizada, lenteja, aceite de semilla de colza, okra, cebolla, papa, arroz, soja, paja, remolacha, cafia de
azucar, girasol, tomate, calabaza, y te, arboles y algas entre otras. De acuerdo con una caracteristica preferida de la
presente invencion, la planta es una planta de cultivo tal como soja, girasol, canola, alfalfa, colza, algodén, tomate,
papa, tabaco, calabaza, papaya, alamo, leguminosa, lino, lupino o sorgo. De acuerdo con otra realizacion preferida
de la presente invencién la planta es una planta monocotiledénea, tal como cafia de azUcar, adicionalmente se
prefiere un cereal tal como arroz, maiz, trigo, cebada, mijo, centeno o avena.

La invencion proporciona adicionalmente un método para dirigir y/o regular la expresion de un acido nucleico en una
planta o célula de planta, que comprende:

a) Ligar en forma operativa un acido nucleico a un acido nucleico aislado de acuerdo con la invencion como se
describié aqui anteriormente, tal SEQ ID NO 5 o una variante o fragmento de la misma como se describid
anteriormente, y

b) Introducir la construccion genética resultante dentro de una planta o célula de planta.

Preferiblemente el acido nucleico ligado en forma operativa de (a) es heterolélogo a los &cidos nucleicos de acuerdo
con la presente invencion.

Este método puede comprender adicionalmente cultivar la planta transformada o célula de planta bajo condiciones
gue promueven el crecimiento, que promueven la regeneracion y/o que promueven la maduracion.

Adicionalmente, la expresion del acido nucleico ligado en forma operativa puede dirigir y/o regular en células
particulares, tejidos u érganos de una planta. De acuerdo con lo anterior, la invencién proporciona un método como
se describié anteriormente, en donde la expresion es especifica de la expresion de tejido. Para estas realizaciones,
se hace referencia a la seccion de ejemplos en donde los patrones de expresion especificos de los promotores de
acuerdo con la invencion se describen y en donde se detallan diferentes tipos de expresion especifica de tejido.

La presente invencién abarca adicionalmente el uso de un acido nucleico aislado como se definidé aqui anteriormente
para dirigir y/o regular la expresién de un acido nucleico ligado en forma operativa.

La persona experta en la técnica reconocera que la provision de la secuencia SEQ ID NO 5, facilmente hace
disponible las herramientas para aislar los promotores relacionados, que pueden tener identidad de secuencia
sustancial a la SEQ ID ID NO 5. Adicionalmente, la provision de la secuencia SEQ ID NO 27 (CDS que corresponde
al promotor de la presente invencién, ver Tabla 1), hace faciimente que las herramientas aislen los promotores
relacionados, de los que los CDS relacionados pueden tener identidad de secuencia sustancial a la SEQ ID NO 27.
Por lo tanto la presente solicitud también abarca un método para aislar los acidos nucleicos, capaz de dirigir y/o
regular la expresion de un acido nucleico ligado en forma operativa, que comprende detectar una base de datos de
la secuencia de acido nucleico para encontrar homélogos de cualquiera de las secuencias representadas por la SEQ
ID NO 5 o SEQ ID NO 27. Posteriormente se utilizan estos homologos para detectar una coleccion con ADN
genodmico, cuya coleccion se prepara por ejemplo del organismo de origen del homologo mencionado anteriormente.
El procedimiento de deteccién por ejemplo puede involucrar hibridacion. Posteriormente, el ADN genémico que
coincide con el homologo, se analiza para identificar el sitio de inicio de transcripcion y el sitio de inicio de traduccion
del gen que corresponde al homdélogo. Finalmente, los cebadores especificos se disefian para amplificacion de un
acido nucleico ubicado en la region en el extremo 5’ (en el extremo 5’) de dicho sitio de inicio de traduccion.

La presente solicitud se extiende a la identificacion de las proteinas reguladoras que estan implicadas en la
regulacion de la actividad de los promotores de acuerdo con la presente invencion. Tal identificacion se puede lograr
utilizando un sistema de un hibrido de levadura. En tal sistema de un hibrido de levadura las secuencias de acuerdo
con una cualquiera de la SEQ ID NO 5 se ligan en forma operativa al activador de transcripcion GAL y se transforma
a un cultivo celular de levadura. Este cultivo de célula de levadura de nuevo se transforma con una coleccion de
construcciones que codifican los factores reguladores candidatos.

La presente invencion ahora se describira con referencia a las siguientes figuras en las que:
La figura 1 muestra una representacion esquematica general de un promotor. Los elementos reguladores son
secuencias que por ejemplo pueden ser responsables para la regulacion especial y/o temporal de la actividad del

promotor. El promotor minimo es la secuencia minima necesaria y suficiente para dirigir la expresion. Esto incluye
una caja TATA, que es necesario para dirigir correctamente la polimerasa Il de ADN al sitio de inicio de transcripcion.
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El elemento de inicio de transcripcion (INR) incluye el sitio de inicio de transcripcion. La region no traducida 5’
(5'UTR) es la region que se transcribe en el ARN pre-mensajero y eventualmente en el mARN, pero que no se
traduce en la proteina. El coddn de inicio de traduccion esta representado por el codon de inicio ATG.

La figura 2 es un mapa del vector p4581 util para la expresiéon en plantas de un gen B-glucuronidasa (GUS) bajo el
control de uno cualquiera de los promotores de acuerdo con la invencion. Este vector binario comprende un casete
de recombinacion Gateway, adecuado para la clonacién de recombinacién de uno cualquiera de los promotores de
la presente invencion en la parte frontal del gen B-glucuronidasa Escherichia coli (GUS). Este casete contiene un
gen de resistencia a cloramfenicol (CamR) y el gen suicida ccdB para la seleccion de los plasmidos no
recombinados, Este casete de expresion GUS comprende adicionalmente la secuencia terminadora doble T-zeina y
T-rbcS-deltaGA. Este casete de expresion se ubica dentro del limite izquierdo (repeticion LB, LB Ti C58) y el limite
derecho (repeticion RB, RB Ti C58) del plasmido nopalina Ti. También estan clonados dentro de estos limites el
marcador seleccionable y los genes de marcador detectables cada uno bajo el control de un promotor constitutivo y
una secuencia terminadora. Este vector también contiene un origen de replicacion (pBR322) para replicacion
bacteriana y un marcador seleccionable bacteriano (Spe/SmeR) para seleccidon bacteriana. Las siguientes figuras
muestran los resultados de la tincion GUS de plantas o partes de plantas transformadas con el vector reportero
p4581 que lleva un promotor de acuerdo con la presente invencién ligado en forma operativa al gen reportero GUS.
Las plantas denominadas "plantas C" son plantas transgénicas que crecen a aproximadamente 5 cm; las plantas
denominadas "plantas B" se cultivan a aproximadamente 10 cm; y las plantas denominadas "plantas A" se cultivan
hasta madures. Estas plantas A se utilizan para recolectar diferentes muestras de tejido de hojas maduras, hojas
jovenes y semillas.

La figura 3 muestra el patron de expresion de PRO0061 (beta expansina EXPB9, SEQ ID NO 5). La tincion GUS es
visible en flores jovenes de una planta (A) y en otros tejidos de expansion jovenes de plantas B (B) y plantas C (C).

Ejemplos

El promotor de acuerdo con la presente invencién se aisla como regiones de ADN que abarca aproximadamente 1.2
kb de la secuencia en la direccién 5’ del codén de inicio de traduccion (es decir el primer ATG, cuyo codén se
excluye) de un gen de arroz. Para la determinacién de su secuencia de acido nucleico y su patron de expresion, se
sigue el siguiente procedimiento: Primero se realizan estudios de silice en secuencias de arroz genémico. Sin
embargo, los procedimientos con base en los programas de prediccion automaticos para ubicar la secuencia de
acido nucleico similar al promotor son altamente propensos a error, ain para la localizacion de los elementos de
control de promotor mejor caracterizados tales como una caja TATA y el elemento de inicio de transcripcion (INR).
También, en la determinacion del silice del patron de expresion es extremadamente especulativa. Por lo tanto, para
obtener datos no ambiguos data aproximadamente la secuencia de acido nucleico y el patron de expresion de los
promotores, se realizan estudios in vivo que abarcan (i) aislamiento del promotor de la secuencia de acido nucleico;
(i) ligar en forma operativa un gen reportero al promotor e introducir la construccidon genética resultante en los
organismos anfitriones; (iii) cultivar la célula anfitriona transformada bajo condiciones que permiten la expresion del
gen reportero, y (iv) determinacion de la actividad del gen reportero en los diferentes tejidos del organismo anfitrién.
Estos métodos ahora se describen en més detalle.

Ejemplo 1. Identificacién y aislamiento de los promotores
Identificacion de EST de arroz, los genes correspondientes y su ubicacién en el genoma del arroz

Las bases de datos de secuencia, que comprenden las secuencias de arroz, se buscan para etiquetas de secuencia
expresadas de arroz (EST). Posteriormente se realiza Northern blot "en silice" para permitir la identificacion de las
familias EST que se expresan fuertemente o que son especificas para un érgano particular. Este analisis incluye la
normalizacion de los nimeros de los EST aislados de diferentes 6rganos de planta. Las familias EST con una
distribucién interesante entre las colecciones de cADN fuente se seleccionan para andlisis adicional y bisquedas de
homologia de secuencia. Después de las busquedas de homologia de secuencia en combinacion con datos
cientificos de exploracion, los genes que corresponden a aquellas familias de EST se identifican de las bases de
datos de secuencia y una funcién (putativa) y se da el nombre del gen correspondiente (ver Tabla 1).
Posteriormente, la region promotora correspondiente se aisla mediante el siguiente procedimiento. En una primera
etapa se busca en la base de datos TIGR para encontrar una tentativa contig que corresponde a una familia EST. La
homologia de secuencia se encuentra utilizando programas de ordenador estandar, tal como Blast N utilizando
parametros estandar (tipicamente Coste G para abrir un espacio = 5, Coste E para extender un espacio = 2,
Penalidad g para un emparejamiento incorrecto en la porcion blast de la serie = -3, r Recompensa por coincidencia
en la porcion blast de la serie = 1, valor de expectativa e = 10.0, W Tamafio de palabra = 11, Nimero v de
descripciones de una linea = 100, Numero b de alineaciones para mostrar = 100, Matriz = BLOSUMG62). La base de
datos TIGR (The Institute for Genomic Research), proporciona Contigs Tentativos (TC) que son predicciones de
secuencia con base en la construccidon contig de todos los EST conocidos, de todos los cADN conocidos y del
mMARN reconstruido. Los TC utilizados para la identificacion de los promotores de la presente invencion se
representan en la Tabla 1. En una segunda etapa se utilizan estos TC para ubicar el gen correspondiente en una
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secuencia gendémica, cuyo gen comprende la regién codificante asi como también la region promotora. De manera
general, estas secuencias gendémicas son clones BAC, que se representan aqui por su nimero de acceso Genbank
(ver Tabla 1). A partir de estos clones BAC se puede determinar la identidad de secuencia de la region promotora.

Tabla 1: lista de promotores de arroz de la presente invencion. Las secuencias promotoras se representan aqui por
su SEQ ID NO y numero promotor (PRO). Las secuencias codificantes (CDS) que se dirigen en forma natural
mediante un promotor de la presente invencion se representan por su nombre, por la SEQ ID NO y por el nimero de
acceso contig Tentativo (TC) de la base de datos TIGR. Las secuencias Gendmicas (clones o genes BAC) que
comprenden una region promotora de la presente invencion se representan por su nimero de acceso Genbank.

EXPB9

Prom SEQ ID | Namero Prom Nombre CDS CDS dela SEQ | CDSTC Clon BAC (*o
NO ID No. gen)
5 PRO0061 Expansina beta | 27 TC89913 AC020666
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Identificacion y aislamiento de las regiones promotoras de los genes de arroz

Partiendo de la informacién de la secuencia de los genes y su ubicacién en el genoma de arroz, las regiones
promotoras de estos genes se aislan como la region de ADN que abarca aproximadamente 1.2 kb en la direccion 5’
del codon de inicio de traduccion (es decir el primer ATG), cuyo coddn se excluye. Cuando estd presente una
secuencia de intervencion tal como un intrén, en la region no traducida 5’ del gen, se toma la region de ADN aislada
como la regién que abarca aproximadamente 1.2 kb mas la longitud de la secuencia de intervencién. Las regiones
promotoras se aislan del ADN genoémico de Oryza sativa Japonica o excepcionalmente de Oryza sativa Indica por
medio PCR utilizando cebadores especificos. Estos cebadores especificos comprenden los sitios de recombinacion
AttB, adecuados para la clonacién de recombinacion de la region promotora aislada. Estos cebadores especificos
aqui se representan como la SEQ ID NO 45 a 88 y se enumeran en la Tabla 2. Las condiciones para PCR son como
sigue: 1 ciclo de 2 min a 94° C, 35 ciclosde 1 mina 94° C, 1 mina58° Cy 2 min a 68° C, y 1 ciclo de 5 min a 68° C.
La longitud del fragmento PCR esperado también se indica en la Tabla 2. El fragmento PCR correspondiente se
purifica de la mezcla de reaccion PCR por medio de electroforesis de gel y purificacion posterior utilizando el Equipo
de Recuperacion de ADN de Gel Zymoclean (Zymo Research, Orange, California).

Tabla 2: Resumen de los cebadores utilizados para aislar los promotores de arroz de la presente invencion y la
longitud de las regiones promotoras de arroz.

Prom SEQ | Ndmero Longitud Cebador Cebador Cebador Cebador

ID NO Prom prom delantero SEQ | delantero inverso SEQ | inverso
ID No. ID No.

5 PRO0061 1243 49 prm2426 71 prm2427
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Ejemplo 2. Clonacién de los vectores reporteros de promotor-GUS para transformacion de planta

Los fragmentos purificados PCR del Ejemplo 1, que corresponden a las regiones promotoras de la presente
invencion, se clonan en el plasmido de entrada pDONR201 del sistema GatewayTM (Life Technologies) utilizando la
"reaccion de recombinacion BP". La identidad y composicion de par base del inserto clonado se confirma mediante
secuenciamiento y adicionalmente, el plasmido resultante se prueba por medio de las digestiones de restriccion.

Con el fin de clonar cada uno de los promotores de la presente invencion en la parte frontal de un gen reportero,
cada clon de entrada del Ejemplo 1 se utiliza posteriormente en una "reaccion de recombinacion LR" (Gateway TM)
con el vector de destinacion p4581. Este vector de destinacion se designa para ligar en forma operativa cada
promotor de la presente invencién al gen beta-glucuronidasa Escherichia coli (GUS) por medio de la sustitucion del
casete de recombinacién Gateway en la parte frontal del gen GUS. Adicionalmente este vector de destinacion es
adecuado para la transformacion de plantas y comprende dentro de los limites derecho e izquierdo del T-ADN y el
casete promotor-GUS y el marcador seleccionable y los casetes marcadores detectables (ver figura 2). Los vectores
reporteros resultantes, que comprenden un promotor de la presente invencién ligada en forma operativa a GUS, se
transforman posteriormente en la cepa Agrobacterium LBA4044 y posteriormente en plantas de arroz utilizando
técnicas de transformacion estandar.

Ejemplo 3. Patrones de expresidn del casete reportero de promotor-GUS en el Crecimiento de plantas y la
cosecha de plantas transgénicas o partes de plantas en diversas etapas (plantas C, plantas B y plantas A)

Para cada construccién reportera del promotor-GUS, se generan 3 plantas de arroz transgénicas TO de células
transformadas. El crecimiento de la planta se desarrolla bajo condiciones normales. La primera planta transgénica se
sacrifica para tincion GUS cuando alcanza un tamafio de aproximadamente 5 cm, cuya planta se denomina aqui
"planta C". La segunda planta transgénica se sacrifica para tincion GUS cuando esta ha alcanzado un tamafio de
aproximadamente 10 cm, cuya planta se denomina aqui "planta B". La tercera planta transgénica se mantiene para
produccién de semilla y se denomina aqui "planta A". Se realiza tincion GUS en las plantas completas C y B. En las
plantas A, se realiza tincion GUS en piezas de hojas, flores y la seccion de las semillas en diversas etapas de
desarrollo. A las plantas se les permite que produzcan semillas, dichas semillas se utilizan después de cosecha para
confirmacion del patron de expresién en las plantas T1.

Tincién GUS

Las plantas sacrificadas o las partes de la planta se cubren con 90 % de acetona enfriada con hielo y se incuban
durante 30 min a 4 °C. Después de 3 lavados de 5 min con regulador Tris [15,76 g de Trizma HCI (Sigma T3253) +
2,922 g de NaCl en 1 | bidi, ajustado a pH 7,0 con NaOH], el material se cubre por una solucion de
Tris/ferricianato/X-Gluc [9,8 ml de regulador Tris + 0,2 ml de solucién madre ferricianato (0,33 g de ferricianato de
potasio (Sigma P3667) en 10 ml de regulador Tris)+ 0,2 ml de solucién madre X-Gluc (26,1 mg de X-Gluc (Europa
Bioproducts ML 113A) en 500 pl de DMSO)]. Se aplica filtracién por vacio durante 15 a 30 minutos. Las plantas o las
partes de la planta se incuban durante hasta 16 horas a 37 °C hasta es visible el desarrollo del color azul. Las
muestras se lavan 3 veces durante 5 minutos con regulador Tris. Se extrae clorofila en series de etanol de 50 %, 70
% y 90 % (cada uno durante 30 minutos).

Patrones de expresion de los promotores de la presente invencion
Los patrones de expresién de los promotores de arroz de la presente invencion se resumen en la Tabla 3.

Tabla 3: Patrones de expresion de los promotores de arroz de la presente invencion

PRO SEQ ID NO NUmero del promotor Nombre del promotor Patrén de expresion
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(continuacidn)

PRO SEQ ID NO

Numero del promotor

Nombre del promotor

Patrén de expresion

PROO0061

Expansina beta EXPB9

Debilidad en
jovenes

tejidos

Los siguientes parrafos describen los patrones de expresion observados de los promotores de la presente invencion
en mas detalle. Las observaciones se basan en la inspeccion visual de los tejidos tefiidos GUS como se describio
anteriormente. Se entiende que para algunos promotores de expresion puede ser débil y que la expresion en ciertos

tejidos solo puede ser visible con métodos de detecciéon muy sensibles.

PROO0061 - SEQ ID NO 5- expansina beta EXPB9

Se investigan 2 construcciones (0S1441 y OS1460. Se analizan 20 callos, 32 C, 32 plantas B y 32 plantas A. Se
observa expresion débil en las hojas de las plantas C y B. En una planta se observa la expresion en las flores (44
%), mas particularmente en lema de espiculas jévenes. Esto concluye que el promotor PRO0061 es adecuado para
la expresion en tejido joven, mas preferiblemente en tejido de expansién, de desarrollo o joven, mas preferiblemente

en tejido verde.
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Ejemplo 4. Estabilidad de los patrones de expresion de los promotores de la presente invencién en
generaciones adicionales

Se realizan los analisis mencionados anteriormente en plantas TO que se originan de los tejidos transformados. La
estabilidad de la actividad del promotor en las siguientes generaciones o plantas progenie de la planta original TO,
las asi llamadas plantas T1 y T2, se evalla como sigue. La planta TO transformada con las construcciones
indicadoras como se menciond en los parrafos anteriores del Ejemplo 2, se cultivan hasta madurez (plantas A), de
las que se cosechan las semillas (semillas T1) y se siembran para generar las plantas de progenie T1. Estas plantas
se analizan como se describié anteriormente en el Ejemplo 3 y las plantas A T1 se dejan alcanzar la madurez y
establecer las semillas T2.

El patrén de expresion de los promotores de la presente invencion se estudia en plantas TO, semillas T1, plantas T1
y semillas T2 y en todos los tejidos (que incluyen semillas y tejidos de semilla) como se describe en el Ejemplo 3.
Los patrones de expresion especificos como se reporta de las semillas TO y T1 y se describen en el Ejemplo 3 se
confirman en las siguientes semillas generacion T1 y T2. Se concluye que el patron de expresion de los promotores
presentes se heredan en forma estable en plantas de generaciones posteriores.

Ejemplo 5. Estabilidad de los patrones de expresion de los promotores de la presente invencién en otras
plantas

Se realizan los analisis de planta mencionados anteriormente en plantas de arroz. Esta eleccion se basa en la
consideracion practica que la ingenieria genética de la planta es mas rentable para plantas de cultivo. También en
otras plantas de cultivo, tales como por ejemplo Zea Mays, las construcciones indicadoras que comprenden los
promotores de acuerdo con la presente invencion que se introducen y transforman la planta se evallan como se
describié aqui anteriormente. Los patrones de expresion de los promotores de acuerdo con la presente invencion se
conservan entre las plantas. Por lo tanto, los promotores de acuerdo con la presente invencion también son
adecuados para dirigir y/o regular la expresién de un acido nucleico ligado en forma operativa en monocotiledoneas,
tales como maiz.

Para muchos otros propdsitos tales como investigacién y horticultura, las hierbas (pequefias) se modifican
genéticamente, lo que implica el uso de promotores. Por lo tanto las construcciones indicadoras que comprenden los
promotores de acuerdo con la presente invencion se introducen dentro de otras especies de plantas tales como por
ejemplo Arabidopsis thaliana y las plantas transformadas se evalian como se describié aqui anteriormente. Los
patrones de expresion de los promotores de acuerdo con la presente invencion se conservan entre las plantas. Por
lo tanto, los promotores de acuerdo con la presente invencion también son adecuados para dirigir y/o regular la
expresion de un acido nucleico ligado en forma operativa en otras especies de planta tales como por ejemplo
dicotiledéneas, tales como Arabidopsis.
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<211> 1264

<212> ADN

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

<223> PR00110 - RCc3

<400> 1

tcgacgcectac
ttgcagactc
tttcagcacc
acatgggtct
gccaaaggoc
ctctattcaa
cgggaagaag
gaaggaggag
zagaatccca
tatctaagcg
caggaagcca
ggtaagctta
gatattcctc
tcttaaacgg
cgacgoocga
gcccgogatg
aaccaaatat
aattaatcta
atgcacgctc
tcccggggcet
taatcatctc
gatc

<210> 2

<211> 1215

<212> ADN

tcaagtggty
taatgctatt
aagagcttece
tggcgggege
ttgagacggt
tgaaattggt
aggattttgt
gaggattttc
ggcgcccatyg
ggccgaccta
cgctgcaatyg
gaaztcttctt
cggtctoggt
caaaagaaaa
taggccazga
tgtcgtgtgc
tcggecgatg
cgagccttge
acatgatggc
cgactataaa
cagctgatca

<213> Oryza sativa

ggaggccacc
agtcgcctag
ggtggctagt
gaaacacctt
gaagttttct
ggctcactgg
tegtgagaga
aggcttcgea
ggctggcagt
gtagccacgt
gcatcttcece
gccegttgga
tcatgtgatg
tcaccaactt
tcgegagata
agcaatcttg
atttaacaca
tagggcaggt
agggcagggt
tacctceccta
agagctctta
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gcatgttcca
gatatttgga
ctgatagcca
gataggtggce
atttgegett
ttcattazaa
gagagagaga
ttgcccaacc
ttaccacgga
gcctagtgta
ctgtcctteg
ctgggacacc
tcctectettyg
gctecacgeag
aaataacaac
gtcatttgcg
ttatcagcgt
gttctgeccag
tcacatgagc
atcccatgat
attagctagc

acgaagcgcc
atgazaggasa
saattaagga
ttacctttta
gocgeatgtac
aaaaaagaat
gagagagaga
toctgettetg
cctacctage
gattaaagtt
cgtacgtgaa
caccaatccc
tgtgatcacg
tcacgectgea
caatgatcat
ggatcgagtg
agatgtacgt
ccaatccaga
tctaacggtc
caaaaccatc
tagtgattag
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aaagaaagcc
ccgcagagtt
ggatgccaaa
acatgttcgg
aattttattce
ctagcctgtt
gagagagaga
ttggcccaag
ctaccttage
gccgggccag
aacaaaccca
accatgecccc
gagcaagcat
cocgegegaag
aaggazacaa
cttcacagct
acgatttgtt
tcgececctegt
gattaattaa
tcaagcagcc
ctgcgecttagt

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
200
960

1020
1080
1140
1200
1260
1264
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<220>

<221> misc_feature

<223> PR00005 - beta-amilasa putativa

<400> 2

ccecgatttag tagaccacat

aaatggcttt
acccataaat
ttccatcagg
attctagaac
ctcteoccectet
ctcctceccag
zacgtgttgt
gcaatctgtc
tccecttegag
agtgagagct
gatgaasacca
sgatcccacat
ctctegecag
ccatcgecgce
tggcactctc
cctcatcgac
gctttagata
ggatcaaggc
catctgttga
attttctaca

<210> 3

<211> 1038

<212> ADN

gtggttcgtg
tggeccttctg
accgecatgag
agtctgaaca
cctcecogage
aaccttactc
tcagattttc
cctgatctga
tggtctagat
agataattca
cggtaattag
aggaggaaac
tccacgtage
ggcccocggec
tcgagagectc
ctccacccea
tattcccaat
tgtgtcgatc
tcacttcttt
cgacc

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

tttggcatca

atatcactga
caagatctcg
gggagagcag
tgcgacgacyg
gggcttccac
tgattgattyg
tgaatcttgt
gaattttaga
tgagcttaat
gaagaaatca
gttcttcgaa
ggttaaaaac
ccaatccaca
tcatctegac
ccgeoeccgoct
cattgaataa
ccccaacctce
gcasaaaaga
gtttccecgeg

<223> PR00009 - sintasa celulosa putativa

<400> 3

ES 2378 157 T3

aaccaaaata gaccctctcc cagaatttgt

acctgctggg
tcgtettgee
gggcaagtat
acgatggcga
gcggetgagt
gttcatcgtt
tctecaateog
cactcgtaga
catcctgeta
acatattctt
tcaccgggag
ggccactccg
accgecracgt
cactcgtttc
atataaactt
ttatttttas
ccaataatcc
aaszaaaaac
ttttgttggg

18

tgaataaagt
cazactatag
gaaatggagt
tgtatctgaa
ttcaggctce
tccatggctc
gagtacgtgc
ttcgectgate
ctcgaatcaza
cgcgaaaazaza
agtaggaaaa
cgtctceogee
goctoccocgacaa
ctcecettcac
gttcgegecte
taattttagt
gatctctcoce
aattteecttt
gattcgattt

scaaaaaaas
ccttcgatct
tcagattcag
caatctggtc
caatctgcag
caatgaatgc
tgtagcagca
aatcattccy
atcttcagca
agaaataacc
aacgagctas
gcgagactag
tcececgoeogt
accagccacg
ggctcctect
tttttttttg
agttctgtte
tggggtggtt
tcgggttaag

60

120
180
240
300
3eC
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960
1020
1080
1140
1200
1215



10

15

gocatcgagt
tccgaggeaa
atacaaagat
tcaagaggag
actacttacc
cgtactgazaa
gectogagte
gazaccgagaa
aatcgcaatg
ggccttecte
atggccecgga
ccacccacca
ctacgaccce
cgttccagca
gecgegeggeco
ctcacggttg
tcatcaacca
gcttececeegg

<210> 4

<211> 1301

<212> ADN

ES 2378 157 T3

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

<400> 4

tctcttcoctga
atcatatcgg
cgacgtgaca
gccgagtggg
ttgatactaa
actgtgagat
ggcagaagac
acggtttctg
tctgocgattt
catcgtgcectt
aataacatgt
tcatatatta
catcaactasa
tazagaagat
ttaattctte
atagtaagcg
gctagataca
aagcagctgg
cactgtcgac
cagtgctttg
azzasaagta

ggtgtgccga taccggcocgeo tgttctttac ageoctcaget agtgttgttg
tttttoccgac ctattgtgtt gettteoctet ctgatagott atggtaaaag
gttgaggagt ttgtacgcca cttaattttg ctcgtaacat acattgacaa
ccatggcatt gocgatctgoct tacacggcocat attcttactg gatggtgtac
ctttttaatg caagcatcaa tccattgett ttctcactge acacctgatt
acgtgaaaca taaaazaaaa acaaaaatct agctgatgtt ggectctcggg
tagtttgtcc tagatggcte acctgatatg tgttggtcac geotcacgttt
agagtgtgtg tgtgtgtgtg tcggcgtgct gctacaccag agcctccctg
cgtgttaacg ccagcatcgc aggatttcat ctcacttgac aggttcagat
ctaccgtetg cecatttatac acgcagtgac ttaacgectta cacgagcoccgg
tctcceocect gecaccatctc accagaaaaa cggtgaggcg tcaccgcaac
aacacatcca cgtcccttea ccogttggect tcogattttge ttceagetgea
tccaacacat ttccctecgeg tctecgttgeg atctcacctt acgacgatct
gcagcagcat cggcagcggc ggcttgcttc cgaagcgagcec aatgcatgge
gcgtgegtge gtgeocttgge ttgcgetcta atcaaaccgg gacgeocccaa
gtgcgggacg ccaccccgcc accttaccge ccccgectce ctgcatctga
gctgctatat cacctagcecta gecgcecegcect cctectcgec caccaacgtc
cacctecac
<223> PR00058 - inhibidor proteinasa Rgpi9

agctgaagcc ctgcgaaata ggoctttaaa cgctttaagg ttactggatg 60
cgtaagaccyg gtttaaacat ggtttcgctt tgtgaatcca atgtgagtca 120
catggcacgt ccttggagct ttagacatat cgaatctgag cactggagtg 180
tgagcggoca aatccgtttt agacagatcg cactgacacg atgttgatca 240
taccatttta tcasgcagta gtgttgaaaa azaaacttat gttcoctcttca 300
ttcatccegt ttcaagatga acaagccatg catgtgagat gtgaacagaa 360
agtggaaaga caggacaaat aagtgaagag ggatcaaatc aatgggectg 420
aaagttgaca tggaastcge cggtgatcac cggtttatac gttatttaaa 480
ccactttegt ttgctttcecgg ggttccaatt tgagtcacge acatattctt 540
tggatctcaqg caccgtagta acttttggac aaattgcatt cgccgacact 600
tctttttatg ctgeotttaca tatactgott atccacaccc aatcccatgt 660
tgagatggag ggagtaaact ttgttaacag caacattttt tatattaaag 720
ttaaagcaca agatacgcat gttatctcasa taaatcttcc agtgcatgta T80
gtcgcocgeota acttagataa tttttgtgac ttttatcctg gcoccocggecatas 840
cggaaattaa aagctagttt ttccatattc atcagtacag acaagacagce 900
aagcetacct gacgtgttag ctcattgtaa ctcgatctgg azacactcgat 960
gacagacact cctcgtgatg aacgttagca tttagcaaca tacggtgata 1020
ggatcgatec atccatccat cgtcotttaca cgtacttace ttgctaaccg 1080
tcttgcocatgt ttgcatgtza tcoccaaatggas coccacgtgg aacatgctca 1140
cagctgecttt ccasaatgot ttoctttcact tottcocatte ctetgtocac 1200
gtgtgttctt gagcctatat aagagagggt cacacgctcc agtcgactca 1260
atctgacggt tagttccaag ggaaagaaga & 1301

ccetcgatce

<210> 5

<211> 1243

<212> ADN

<213> Oryza sativa

<220>

19

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

1020
1038



10

15

<221> misc_feature

<223> PR00061 - beta-expansina EXPB9

<400> 5

aaaaccaccg
gttttececgat
ttattccgga
gteccagatct
ttcggettce
gcacgccgcc
atagatagct
atattgatgt
atgtaggaaa
tggatggatg
ttactaattg
ccattaggaa
tcatgagcaa
cattaatcac
tgtacacact
gcacactggc
gegegegeac
gaatcgetcee
ccacgacacg
ccgactataa
aggasaaaaa

<210>6
<211>1019

<212> ADN

agggacctga
cgagggacga
gcatgattgg
ccagatcact
cgcaaggcgg
gcecgecgace
actactectct
taatgaatat
tgctagazatg
caggatcatg
cgctgeatat
gtaaccttgt
atctacaasaa
caaatatttc
gacagtgtac
cttcecatcte
aggcacaaat
cgcgegegyce
atcgecgegceg
atacgtaggc
aacaaaacac

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

tctgecaccgg
aaatcggatt
gaagggagga
cagcaggatc
cggccggtgg
cggctctgeg
ccgtttcaca
agacatatat
acttacattg
aaagaattaa
atgcatgaca
cattacttat
ctggaaagca
gccttctcca
gcataaacgc
aggctagcett
tacgtacaaa
ggcggcgegce
acgccggcga
atctgcttga
accaagccaa

<223> PR00063 — proteina estructural

<400> 6

cctagctata
tgcaattaat
gatgctaagt
aaggcaatgce
atatcatcat
ctaactataa
tatttectttt
gaagtatgtg
tttcctcecac
ctaacccccc
tgccactact
tctectectee
ctcecatatca
aagtattaat
ccgcagttac
ccgctataaa
cagcagcagc

<210>7

<211> 1212

tgcagaggtt
tatctgagat
ccttcattag
cattaatatg
caggcacacc
gcttataatt
tttectecteo
aatagctagc
ataagcatat
ttacatgcaa
agctcccaac
tectecttte
tattactccet
ggggatcaca
gcctecccace
tcctctecce
ttgcacactc

gacaggttgt
caataaagtt
tagtatccca
ccatctctet
aatccataac
tatattggag
tctectectate
tcttgtatga
agttggctta
tgcaagctgt
cacaaccaca
cgttgtgcca
acatgtgtac
ggattgcagt
taccgtctte
tcctctctcee
gagcttagct

ES 2378 157 T3

ttttgatagt
cggtgtasag
cataaggccc
ggcecgegttc
ccgtgecgec
tttgcaccgc
atgtaaatca
atctatttag
tgaattgtga
tgcaagatcyg
gcctgecatgce
accagtacta
ataaggaata
gcagaatata
agcageccagc
tctcagccac
acgcatgacc
acgtacgsaat
caccggeccat
tcttgtecate
ataaaagcga

tgagggaccc
ttaagggacc
atgtcgcatg
gcgtagcacc
gtagcttceg
cttgcacgcg
ttctactatt
attcattaac
aatggacgaa
tatctgecege
gggcgtgtaa
catactatat
cgggactgga
tatctctcca
ttaactgtecg
ccatcgtaca
aaatcaaaac
gcacgeacgc
ccacccgoge
catctcacca
Caa

gttgtgtctg
tcagatgaac
tgtttggacg
cgcggtttga
ccggaagega
atacatcggg
ttccacattc
atcaatatga
gtacctacga
atgcaaaatc
gcgtgttecat
agtattgatt
aaagactcaa
tcttgatcac
tctcaccgte
tgtcaactcg
caccggagaa
acgececaacce
cctecaccteg
CCaaaaaaaa

ctcttagatc
tttctttatg
catttaatca
tgttttccat
tagttcatta
taaacatgta
tcttacctat
gagccaatcc
tagcctgcta
ctaattaaaa
gatctagcta
attcatccaa
tacatttata
gacagcagca
tctgccgate
ctcctecctece
tagcttttge

gattaataat
ttaaattaat
cagttggaca
tgcctaccaa
gagcaagttt
tagtaaatga
atatttaatg
tctgcatttt
ttatacttgg
gggtttcaca
gggtttgttc
agtcattgag
ttgatgatct
ggtaccccct
gatgacgatg
aactccacat
aagagagatc

20

atcacattga
atcagtaata
cacaaaaaaa
gtgccatatg
aataatagag
gctataaggt
tatttgtctt
ttaaattctc
tcttagtaca
acattttgaa
atttctctcc
agccatacta
gtaagagcaa
cctttaacat
agcttctecct
cgatcagcag
gagctagag

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

1018

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
T80
840
o200
960

1020
1080
1140
1200
1243



10

15

<212> ADN

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

ES 2378 157 T3

<223> PR0008L1 - cafeoil-CoA 3-O-metiltransferasa putativa

<400> 7

atggtgccat
aaagtgggtc
ctattatgac
ctcgtgttga
attaatataa
gacaacatcc
ttttttgget
gcgectacta
cccaaaaata
ttaattataa
ctggtggttyg
ctgaagcttc
taaacagggt
ttaggtcgeg
aatttcacat
agtttactqgg
gggcactgat
cgattgctaa
ccaccaacce
ccaaccaatc
gatctcatcg

<210>8
<211> 1052

<212> ADN

gtcaataaga
attaataaat
ggcactattt
agctgtttct
tgtcacataa
tagatgtaqgg
gcccatcecac
gatccatecea
cattcagaac
gtcgecagceac
ctactgtact
ttcttcttee
ggacaaaagc
gcaggtggtg
gcatcatgca
accgtctcaa
catggccact
tttatttttt
tgctctegtg
gactcgcacc
cc

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

catcataatsa
acatcatcta
tctecccaatg
tacatgagac
gttazaagtt
gttaggagtc
agtcgccacc
tecttegtgac
acgatctcaa
cactcattaa
actagtacta
ctgggcaaaa
gtgcgatcce
gtggtaggaa
tgaesgtagta
cgggaagacc
acgtttggtg
gaaaaggaag
agccgataaa
accaccagca

<223> PR00091 - prolamina RP5

<400> 8

gaaactacac
tettttectat
taaaacttga
ccagtttctt
ctagtaaata
ttcggacagt
agaaaattca
agctococgage
atttaaacta
tcatttccat
cctgtegeag
taattttaag
tttctttaac
gaagaagaasa
catgtagtac
aaattaacgc
gctcaacaac
ggaggaaaaa
tattgctecge
gctcaageag

tccacaaccce
caatcatatt
taatgtctag
cttctcteeca
ataatatagt
agcaaccctyg
ctgtgcccaa
tttcteetgg
atggagtgct
cacaggtaaa
ctttgtagaa
caggcggaat
caaaccacga
gagaggggaa
tgagtactgt
ttataaaata
caggtcaccg
agaccgggtg
cggagctctc
caacagctca

21

atagtttctt
tattctttat
tgcataggtt
ctctctctta
taatgacata
ttttgactcc
atcaatggaa
ttatttttet
actgcatttc
tcgtggtgag
gecocgtttteg
aatattggga
cgaaagcagg
aaaaaacaaa
aataatgttc
cececttttttt
tgcgatcgat
tttggtggeg
ggttgacgac
aacggaggaa

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

1020
1080
1140
1200
1212



10

gtttttctat
ttgaaatggg
caatctccta
acggctacat
aatacatgcc
gaatgcctte
ctgatgatat
atttagcaac
caattagagt
cattaactta
ccattgaaca
ccacacagtc
aceaacttag
tcatgtcatt
atgatgatat
acttagatcc
atctataaat
tagttgaagc

<210>9
<211> 1216

<212> ADN

gaaccggtca
ccttgatgtg
ttcteggecac
tacaaggtgt
aggaagttca
ttcttttttg
caggattcct
acaatatcasa
aagttggtga
tttcgtatca
tactataatt
gtaaagttcc
tttcaaaagt
atttttttge
caaagaacat
taatatagca
agacaagcat
atagtagtag

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

ttaaaccgtc
gcccaattgg
gtgtgatata
cgcattgtgt
gaacaatgtg
cttectgettce
tctgtgtctg
tttggtctat
gttattgtaa
caaacaagtt
ttttttctta
acgtgtagtg
tgcaatecett
tcaccatcat
ttttaggtgc
tcaagcaaasa
aatgazaaacc
aatcctacaa

ES 2378 157 T3

cccggttaga
tctgectaga
caatggtaag
caatgtttgg
ttgcctttca
ttgagtccat
tgtaggtgta
aasagtatga
agctctgeaa
ttcacaagag
ctgasattat
cattatcaaa
atcacattga
gtatatatga
acctaacaga
ctaacactct
ctoctecatec

ccgaacaagc
gecgttttggt
tgagatatac
ttaatttgct
ccggaaaact
gtggaggaag
gcaacaccac
attaaatcaa
agttaattta
tattaatgga
ataattcaaa
ataatagctt
cacataaagt
tgggcataaa
atatccaaat
aaagcaaccg
ttcacacaat

cacaataatc
tggcaaaaat
aattctcgge
agattcacat
ttgttggagc
cagtagatag
tataattttt
tccocaacca
gaagttattg
acaatgaazaa
gagcataaac
acsaaacata
gagcgatgag
agttactttg
aatatgactc
atagggaaac
tcaaacatta

ad

<223> PR00095 - metionina aminopeptidasa putativa

<400> 9

cctgatggat
gatccaagat
tgtgcaatct
agagggtttt
aagtgtagtg
aagatttatt
atzaagtttt
aattggaagt
gagcatatgg
agtagtatat
gococcagtoctg
ggcccatgtt
tccteoctett
cgccgaggtt
ggggaggyggc
tcctggtgag
cgcacatcgg
tagatctgga
aacagtttgt
attttggaat
gaaatattta

<210> 10
<211> 1237

<212> ADN

gatgaatcac
tggtccatga
agtcagtagt
ccagtttatc
atcgcttgat
attggcagca
aagttttgag
acagttttte
gegatcaaaa
caaaattctg
gtgagatggg
ggaaagccca
cttctagaag
geccgtctect
ggcgatctec
gtgagcatcc
gactggaatt
agaaactctt
ttgttccecg
gtaatttgtc
cacaat

<213> Oryza sativa

tgatcgattt
aattatcctt
tgttcaggtc
ctatgcattt
gatactagta
atggatggta
cagagtttcg
aaatttccag
atttctttte
aggtaagctc
cctacccgtg
ccaaagccca
actgaaaatt
tgtctectec
atctccatct
acgtcctett
tgecttgegtt
cttcttttasa
aaaagtttgg
cctggattta

ctagttctta
tcttgatttyg
atgtaaacgt
gacctctggt
cacattgctg
gagagggcaa
agaatttgca
tataaatttt
tzaaggasaa
attaggccca
caggcagaga
ataatatatc
ccteteettt
gctececttgeg
gaggcgagga
tettttttte
cgttecgttaa
tttcagagcco
atgeccttcca
ttcattcagg

ttctctgaag
gcecectceegag
acggtaagaa
catgtattga
ccttecttttt
tctgecttett
gtagaaagtt
taaacccact
atatttttta

ttcactgtac.

tggatgggcc
ctecctcacet
cttctectege
ccgecocgoecgo
gagcagggga
tgattcatct
gttaacccta
ttaaccttaa
aatagagaca
tttgtgatta

22

atgaaccgaa
aatagattcce
atttatgtge
ttctgagaca
tgtcctgtaa
agttttgagt
tgazatttca
gagaaaccaa
aaaaacactt
ggcccatgaa
tttaattgta
tcaaccctas
cctcaccgct
gacgagtcge
ggtgagggga
ctctetetet
gcttctctte
tagtacaagt
catgttattt
ctggacaata

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
B40
900
860

1020
1052

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

1020
1080
1140
1200
1216



10

<220>

<221> misc_feature

ES 2378 157 T3

<223> PROO0111 - proteina similar a uclacianina 3

<400> 10

tcgttaagtt
tgatcaccct
gtatatccat
zaatatttag
actaatcata
gaacttattt
ttgcecctatg
caatcaatgyg
ttaaattaac
cacctttctt
aacaatatat
cgagecgatat
tgtaccatct
aatagaagat
agttgctgtt
agcaatacta
gcaaaactgt
gcaaaagagyg
cagcatttca
acccgcagtyg
tctaatcagt

<210>11
<211>1100

<212> ADN

tgatgatttc
ccacaaagaa
gcctaacgtt
tcacacataa
aaattrtttt
tagaacggayg
tatgcatata
tttgattaat
aggtttgttc
gactctttat
atttctgctt
atggtgaaga
gttctgtcaa
attctcagtt
gtttaaattg
gtgaatctgt
gccactggceg
agagagttgg
gttcgottta
gacctgcagt
tcgegtttge

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

<223> PR0O0116 — subunidad 11 no-ATPasa de particula reguladora de proteasoma 26S

<400> 11

tgatgaccca
atggtecagt
tgaccgtccg
agtattattc
taatzagata
Jggagtacgaa
gtcaatcaat
casattaagce
aacggttcaa
gctattttge
taatttgtaa
ctgatgataa
ctaaaaagtg
gatctgcagt
tgtgtgacag
actaatttaa
ccgaatacgt
tgccaagcac
gttagtacta
catctcacta
taattaactc

tggtcaccta
acatctcecgt
tcttatttaa
atgttttatc
aacggttaaa
gtaactccgg
taactgctga
caggtcagtc
ccaacatctg
tazazazaaa
tetttttttt
tegtatttet
gagtagttcc
tgttgttagg
cagacagcta
cgagagtatt
acggacagag
aactaaaccc
ccacctgecat
attcagtgaa
tgccatc

gcggctagea
cccaaaataa
aaaaattatg
atctaatagc
cgttgaacgt
aactacatat
caatggaaaa
cgtcagtgta
ccatcaacat
cttctcttta
ctgegttgea
gatgacceat
ttgacggaag
tcactatatt
attatcagta
ttctatatac
ctcaggcaat
zactgcaccc
ctectttacca
gccaccagta

23

gtaccatgca
gtgcageecat
aaaaatttaa
aacsaaaaat
gaatagtgca
agggcaattia
gctaatcaat
cattcactasa
cttttegttg
catcacttat
acggaaatca
gattcegegg
aagggagcasa
cagaaatcgc
cacgtatatqg
aaatacaaca
caggggagcea
zazaactaat
acactatata
ctagtacggc

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
800
260

1020
1080
1140
1200
1237



10

ctaagggcag
acctggtaga
attttttegt
tggtgcggat
agtactggct
gagaaesatcea
gatcgttgac
gattgccgeco
aataagcaaa
ttttcacgtg
actttggacc
catataaacg
taagattatt
aagtgattcc
agaagggctt
ggceccacaaq
ggaagaaaga

gtcgcagcct ctttoctecct ccgtctcoctet ctececcoctett cctoctcocctco gcgcggcgaa
cgaagcgagc gagcggcggo

<210> 12

<211> 1216

<212> ADN

cagccattgg
atatcccoga
acctgtaget
ggetattcag
gctcgaacag
ttcagtattt
atcttgtttt
tgaacttttt
ttgtttggtyg
taccatcaat
ggataatctt
atcttgagta
tctttgaaat
tcaaazaaaa
ggttggagga
zataataagce
aagaaaccgc

<213> Oryza sativa

<220>

gctctatagg
gatcagtagt
ttattacate
tctaacagac
gatggttcag
gecttettgt
ttggttcgtt
cttttttgog
gaactaaagt
ttttttgaaa
acctttattt
catcgattce
atgataaatt
aaaagagtga
aaatggccca
cccgageoeca
ggccgtectte

ES 2378 157 T3

tgtggttaca
taccgtgatt
geatttcete
tcaatgaacg
cttccagaaa
tgttacattyg
tgccatggta
aggatgttat
aaactcgate
gtaaatattt
aactttgggc
tacttatcat
ggatgcatat
aatttattta
gattcagatg
aacgctaagyg
acaccgaagc

agtgcactta
ggttcagact
ttattgaagt
ctttgttgta
tttggcaacg
atctcatata
gtttcecocttyg
ttttgccaga
tctttececgag
ttcceccttta
tatctaactc
ttaactcteog
gaatgaaaga
tttttcecect
accgaggccg
ceccacgagaa
ggcggacgag

caagcgagca
tgagaggcta
ttagccgagg
tgacttgtac
ctccattteca
dagtcacttt
ctgctgggag
caagaacggg
aagtgtatta
actaatgttc
tcttctaaag
tagcttaatyg
gtcaaggatt
ttcgacacga
agtaccatgg
gececgtgeget
acgactcgca

<221> misc_feature

<223> PR00117 — proteina ribosémica 40S putativa

<400> 12

cgtgttcatg
gaaatgtcat
attaazaagg
tggaattatt
gacagctttg
aagtggtact
agttataaag
tagagaagct
gtatatcatg
acaattcaat
agtgaaccta
ctaagaacaa
ataccacacg
tttcatttgeo
atcacgacat
tacgcaccac
gttttgttca
tteccecagece
acccttcact
cteecgoogo
gcecgecgecg

<210> 13
<211> 1210

<212> ADN

ttcgecattta
gtctatgete
cggtaagaga
tggcatagca
catgtagcca
gaccttgttt
attatcataa
ataacaactc
acaazatgat
gagtcactct
taatgaaatg
tttccaaaac
ataaaattta
tcctetaatg
gtagccgtga
catcaaagaa
ctgtacgttyg
aggcccatta
atataaacct
cgcegecgceo
ccgeca

ggattggact
cgatcttata
actaccacat
catgcataaa
caatgctata
aggcagctag
tttagataag
gaagctccct
acattttgeca
aaattttgat
caccgtccat
tagggaattt
ttatcgaaaa
caacgtggcg
ttcaagacgg
cttcggogtg
agcctaccaa
ctctctecte
geegecgecyg

tttttaggat
aatttgttca
tttcgaaagc
gatgctttag
gtaaatgagt
cttcattcat
aatccggtat
aaacagagcce
tgggcatatg
gcaaaacact
aagcatgctt
agaaatatgt
aacttttgee
gagagtgttt
ttcctegtgg
agagcgtcgt
ggccoccaatct
cccggacggo
ctcecggeoge
cctetecact

ggagaggata
atagegttge
ccattctott
taatgagctc
tgtacttctt
tttttgaatt
gtttgagsag
attgeacatt
tgtctaagaa
caacasaaace
acccaggtygg
ggaattcatt
atttttaccg
gttaattatt
agcccacceg
cgecegtegae
tgttcgggcc
ccgggaggag
cgcctccgaa
cgagagacce

24

tgtcctaacyg
zzacgcgatce
cgtgagttac
aataaaacac
ttgcattgca
ctatagttat
ctggagtttc
gagctgtcca
aacaaacatce
ataccgtgsase
aaatttcaat
cagaattttc
aacaccacct
tgtcactttt
tcagcegecy
aaggcggegt
taactagttc
ctagggtttc
gcecctagete
agccgcogee

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

1020

1080
1100

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

1020
1080
1140
1200
1216



10

15

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

ES 2378 157 T3

<223> PR00122 - precursor de la proteina de unién a/b de clorofila (Cab27)

<400> 13

cagatgccac
ccaatgtatt
aaatgttgcc
gtctatgceag
tcagtcgectg
ttgttcagcect
gttcocgotgyg
cgcececocecyg
aatctgctgg
aggacatgaa
cttacgtcaa
tgcctttget
tatcecaattc
ttttctttca

taaaaatccg
gcaaccagcc
cecegygeatec
caacgcatece
tcgccaccgt
ctttgctccg
ctctaagccg

<210> 14

<211> 1179

<212> ADN

agtatggtgt
tecccgaaata
tgcaatactc
ctattecatat
tctgtaaact
cgaaactgaa
aattttatge
g999999999
ttggttgcaa
ttacgattgt
ggtttctact
ccagtaaaca
ccttgttget
ctactccaaa

aggctccgag
acagctgaga
ggataacgct
tggcocgtecg
ggccacctgg
tgccggccaa

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

accaccagct
atctatcttt
gggtctgggt
tgtaactcag
gtccggeaat
atttttcttc
aggtgctgta
ggggtttcct
ataataaccc
tcatgagcta
aattacgtga
tcgectgcetot
gctctagtaa
acctaaagta

cgatctgcac
cctecatceca
ggataagagyg
atccacccce
cagcgccgge
aacgtaccct

gctccacacc
atccgatgta
atcttctectt
tgagcteect
tagaaattcc
gtgccctata
ccctatgtge
ggcatgattg
ctccaaatct
tttggatcat
ttecgatttc
agtaacaaac
aaaacattgc
catatacgtg

atgctccacc
caagcaatta
caaattttgg
gtcgeaaatyg
catcecttage
ttttttocggt
tgcttttttt
caaataagaa
gcgcagatga
ggeaaagattg
agagtcagcc
attgcagtaa
aattatccasa
agttgagtga

ggctggccaa
gagcaattgce
gttgtaactc
tgcctetgeg
atgcctggta
gtagataagt
ttgtgtgggg
cccecggggea
aacccecattc
gaaacaaaca
atggctatac
acatcacaac
ttccoagata
tccagcaaca

caaccatctc
atagaaaccec
cgacgeccetec
accgccgatce
cactccecgga
tgtgactaca

acccgtccga
tcecectttgat
cattggeccac
tcecgeegtoe
cagtttaata
cccgettege

cgtggcagca
tccceoegtat
acccacccasa
gtcgeccgeece
caagccacgc
ttccteoccoct

<223> PR00123 - reductasa de protoclorofiluro putativa

<400> 14

25

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

900

960
1020
1080
1140
1200
1210



ttgcagttgt
tggcttaact
cattaccact
gttgcaactt
gcgttagegt
ttaaagttga
taaatcttat
cataggatag
ctacttttgt
ccaagaagag
cagacccaat
catgggcacg
cacccatcag
acgcccaaac
ccatatgtta
ttacgaaaza
tcgtageogga
gggcccaccce
accctcegga
gtacacttga

<210> 15

<211> 1808

<212> ADN

gaccaagtaa
gctagtaaga
ttacctgaca
gaaaagtgaa

aagatggtct
tcecgtoggtg
agtgtgcata
actgtatttg
gcgatgazaa
gggcctttece
aactcgecgtc
tggcccacac
accgcacacg
cgggcagcca
atatcccacc
aaatccgagg
ccttatecctt
actcactctt
gctcactcca

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

gctgagcatg
catttcagaa
ttttggacag
atttgttecct
aatttgggte
tttagtaatg
gtgatttcegt
tgtgtgttta
tcaatgaaaa
gtgcaacgga
tacgtgtctc
atcttcccac
ctcccatgcet
ggtcgegata
tgcgcagaag
acgtgtcgcet
cacgagctgc
agcccgtggc
gctggtcacc
aactcaaaca

<223> PR00133 - chitinasa Cht-3

<400> 15

ES 2378 157 T3

cccttaactt
ctgagactgg
agattagaaa
tgctaatata
zagttactgg
gagggagtac
caatctccca
tagggatgag
gaaaatctta
tatcgtgeca
ggccacagcc
gcaaaacgac
gcattatttg
gccacgaccc
atcccgcgac
ttcacaggac
gattggctgg
gctocteoget
aacacgaagc
ctcacacca

cacctagaasa
tgtacgcatt
tagtttcgta
ttggcgtgta
tcagattaac
tacactatce
acttagtttt
tctacgegeo
ccaatgctge
cgtcggttge
agtcgtttac
agatctgccce
cgactcccat
aatcacacaa
gtcgetgtee
aatatctcga
gaggcgtcca
cctegggtec
aaaaggacac

26

aaagtatact
tcatgcaagce
ctacctgcaa
attcttttat
cagtaactgg
tcagctgatt
tcaatatatt
ttatgaacac
gatgctgaca
caagtcagca
cgcacgttca
tatctggtcc
cccgtectec
cgccacgtea
cccgtgtogg
aggaaaazas
gcgtggtyggg
gtgtataaat
cagaaacata

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
200
260

1020
1080
1140
1179



tttggcegegyg
tgtaattata
agtaaatctt
ggatacactc
accaaatgct
ccatagttta
aattcttatg
aatgtgcaat
cagccgctag
ctaggctgtt

ggcagaagag
atatactttt
tcttgctcat
gattaaaacsa
ccgaaattcg
tggtgtttgg
caattgaatc
caatatattc
cactgggtct

ggcgccaggce

acaaccgcdc
caaggcttag
gtgtggactg
aactgatcag
caagaagcag
gccgccccag
tagttatgce
aaatcactag
tattgasacca
gttgttggat
tgttgcctac
ggttrtegta
gtagcacgcc
gagatcasatc
tcaattatat
tggazactta
cacaatatat
gtacttgtta
cgatgcacca
cacactagct
cattgccg

ctatgcacag
tggattgagce
cggaagatga
ttggctggat
aagaggagtc
gccgoctaat
tgtcocoteott
gcatggcaca
azaatcgact
tgattgcacg
ataaatctta
ccgtatagac
agctccatat
tatcaatcgt
atggtgcatg
ctttttctaa
ccacgacggc
atcgtggaaa
tgcatatcca
acttctactt

tggactitaa
aatcaazaca
gatgcttcag
gctaattgea
tctatttcga
taaaatttgg
ctagaaccct
caattgcaat
gttgaggtge
actgctgtcg

cgcaagctcg
gagaagacda
atcgagatca
cgatggtatg
gggtcgggag
gagtgtgtcc
tgtctaaaca
caggagagct
gtaatctcat
agaaaacaga
aagcaatcags
ccecggecggg
atgtggattg
caaccctttg
catggcatcc
ataactgaac
tagacaatac
ctttggtaat
tctectatata
ctatcatacc

ES 2378 157 T3

ctttecttttt
tgcaaagcta
ccggacggaa
acacatatca
tgaggcccaa
ttaaaatctg
atcatattta
acatatcaag
ttcttgcage
tgctgcaaca

ctgccttgga
actgacaatg
atcaattecgt
tactagataa
tgtggggcga
gcccctggec
atatgtataa
actttagcga
gaazattttc
agaagggagc
atggtctaaa
tcaaacttat
cagctggtcect
cctttgttag
acgcctccac
ggattggagg
tagtagatge
gcgaatgcat
aagccatgeg
aaacaaacta

aataaaatct
gcagtattta
ccctaaaata
tataaggttt
gacatgacct
tectattttag
tattgcaatt
catgaggtgt
zacagctgca
atggcacatt

ccgtggttec
ccaaagatgc
tatgcttgaa
tatgecggtet
cgtaggetgt
tgacacgatg
aattgacgat
catgaatcta
gtcataatta
taggtgatat
atttacaaga
ttggtcgteg
atgataagtt
cgagctagcg
ggtcaacgtg
caggagacaa
atgcatggaa
ttcaattcgt
atcccaccga
gcttaatttg

ccaattaata
catcactaga
tagatggggc
tggaattcat
cctgtttege
taggtcccga
gcacaaaaat
aatacatatc
atctgtttgg
cgtcgagcac

agtgttgcat
gatgctgcga
aggctggaat
aggecctagac
agctgggcceg
ggtaattaaa
atcttgggca
ggcgaaaatc
tagcaaaatc
tatattgttt
tttttaaaqga
ctggttgttt
cggtcgatct
tgtacacatt
gaaatatctc
atttgaccaa
ggatatagta
tgctgaagat
ttcttgcaca
cattgcatca

<210> 16

<211>1828

<212> ADN

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

<223> PRO0151 WSI18

<400> 16

27

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600

660

720

780

840

900

960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1808



gcttgagtca
taccggcaaa
tccggettaa
cttctgcecat
ctagacatgt
gcgcacatac
gttgctttaa
tcacgtgtta
accgaacaca
tctaagttac
gatgaagtta
agcacgtgat
ttaagtaact
atgtcagtaa
gtatacagtt
catgtaccag
aatatatcac
tetgecegtt
cgataattga
ttgcacaaaa
ctgactcecct
caaagaaagc
ggcgatctca
gctcatecgeg
gagcccatcc
tctetgtcett
ggtacacctc

tgcgcgacac
ggatagcctc
ccagcctttt
ttggtgagtg

<210> 17

<211> 1267

<212> ADN

tagggagaaa
aaaagtagta
tgcttttctt
cccattatat
taaggctgag
ttttcaaact
aaaattatat
aaagaccgct
gcctaaatct
tatatactga
ctactagctg
taattaagte
ctcctataga
aaaataagag
ataaactatt
taccatgaat
atctgctcta
gctaagcaca
atggaacttc
caactceggce
gaggeggace
acagcacatyg
cagccgcata
gcacgaccgc
gccgogtect
ttgectececeg
cgccggecac

gtgcacctcc
aagctgctcg
gagacttgag
attccagcca

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

acaaatcgat
ctggtttata
ttgtcacata
agcaactcaa
ttgggcagtc
actaaatggt
tgatccattt
ccgttttgeg
tgttgtctag
gatgaataga
cgtttgggag
ctagtttaaa
aaacttttac
agtagaagtt
ccctctgttce
cgaatccaga
aatatcttat
cgccacecee
cacattcaga
ctcccggeca
tgccactgtt
ctcecgggaca
tcgecatttca
gcacggaacg
ccctttgect
gcgcgogcoca
aacgcgtgtce

tcatccasac tctcaagtct caacggtcct ataaatgcac
tcacaaggca agaggcaaga ggcaagagca tccgtattaa
agtgtgtgtg actcgatcca gcgtagtttc agttcgtgtg

agtttgcg

<223> PR00169 - acuaporina

<400> 17

ES 2378 157 T3

catatttgac
tgtaaagtaa
tactgcattg
gaatggattg
catcttccca
gtgtttttta
ttttaaaaaa
tgcaggaggg
attcgtagta
ataagtaaaa
gacttcccaa
aaacttaaaa
aaaattacac
atgaaagtta
taaaacataa
caagtttttt
atttcgaggt
gatgcgggga
ttcgataggt
ccagtcacac
ctgcatgcga
cgcgccacce
caagccgccc
cacgcggceg
ttgccgetat
gttcggagta
cccectacgt

tcttttcoot
gattctttaa
caacaattgc
atatatcccc
acccaccacc
aaaatatttt
aatagctaat
ataggttecac
ctggatatat
ttagacccac
aaaaaaaagt
aataaattaa
cgtttaatag
gaaaaagaat
gggattatgg
atgcatattt
ggagactgtc
cgecetetgge
gaccgtcgac
gactcacggc
agctatctaa
ggcggaaaag
atctccaceg
acccgcgegce
cctecteggtce
ccagcgaaac
ggccgcgcag

28

ccatctctct
ttatgtgaga
catatattca
tattactaat
ttcgtttttc
caatacaaaa
acttaattaa
atcctgecatt
taaatcatgt
cttaagtctt
attagccatt
tatgattcte
tttggaaaat
tgttttagta
atggattcga
attctactat
gctatgtttt
cttcttgecca
tccaagtgct
actaccaccc
aattctgaag
ggctcggtgt
gcttcacgag
ctcgatgege
gtatcccgtt
ccggacacct
cacatgccca

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

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620

1680
1740
1800
1828



10

cgtcctoctt
atcatattat
tttactaaat
tcgeccgttat
tsatggtgtg
tacgatggce
tcaatggtet
caatattgtc
ttacatttet
tatttaatag
actcattcca
tgatttgcta
gtaaaatagg
aatagcaaga
agatccaaac
tcacatcgte
acagtgcagt
atttggataa
accagggcco
tccttecotte
tctcacctcc

ggcgaca

ttgtaacggc
tttttataasa
gagetaatcc
gcttecgtee
gaatggacgg
tttcttagaa
tttttggatt
aacttatcas
gaagaattat
cccteccggaa
taacccctac
cagtaatcag
ctagggatta
ttcecgaaggg
ttccaacttt
ccaatttcaa
tcagctcaat
ggctatgaat
acgctccact
ctcctcttet
accatctage

<210> 18

<211> 1130

<212> ADN

<213> Oryza sativa
<220>

<221> misc_feature

tcgcaaatac
gttatcaaaa
gacasatggc
gtttcacgce
aaccctaacg
ctcatatttg
atctcttagt
zatttzattg
agctcaaata
tcttgctatt
gctattctac
ccgctaatcg
tggaatcggt
ctatttaata
ttctatcaca
cccaaacttt
tttgttcgga
aaactcaaasa
cccgtgatca
tcttcagtgt
tcactcacac

ES 2378 157 T3

aatgggttgt
tgtacatata
atttaaagceg
gttaaaatac
gcgatggcecat
tcgatggcat
zaatacatas
ggattatttt
tggctatgge
taagagtatt
gagacgaatc
tggattaata
tttatcggta
gctcggagca
ttaaactgtce
caactttgga
gcctazaaaa
aagcatccaa
tcacctectt
actctgecctt
agtctccact

<223> PR00170 — proteina del grupo de movilidad alta

<400> 18

catgcggcta
tatacaaagc
caggattags
catggcaata
gtactcgtac
gatttgaaac
tagazaagcac
gcacctegceg
acacccecggg
caaaatatca
gececgcetette

tgtacgtggg
cggoccccgcg
gaaaattcaa

tgccecotgac

ttctectecte

ctcottocte
gactctcceco

gcctegegog

<210>19

<211> 1230

<212> ADN

atgtagatgc
tgtaatacte
zaaacgggac
tazatggaga
gtaaaaaaaa
cactcaaatc
aggtaagaag
gatcggtgac
cccacceace
acgecggegcg
cacccaggte

cgggttaccc
cgtcatecgeg
attaggaggt
ttggcttgge
tcctectteote
ctctecttte
aggtgaggtg
gatctgaccg

tcactgcgct
gtatcagcaa
gacaaatagt
aatcacaaga
gaggcgcatt
caccactgca
cacaacgcec
gtggcctege
tgtcacgttg
gcccaaaatt
cctctcecgtaa

tgggggtgtg
gggcggggtg

999999cggg
tectettett

ttctcttcte
ccctectete
agaccagtct
cttcecotege

agtagtaagg
gagagaggca
aatggaaaaa
ggaacagaat
catgtgtgga
aaccttcaaa
tcgctctceca
cccccaaaaa
gcacatgttg
tccaaaatcc
tccataatgg

ggtggatgac
tagcgggtge
gcccttggag
cttatccott
tggtggtgtg
ttcceccecte
ttttgctcga
ccttctegea

ttagattcat
tttatttatt
ttcasatcca
aatgttcatc
ttttgggata
tttttgaatt
ggaatcatge
ggcgataata
cctgtttgga
aaacgtagat
taacgaggta
tacatcatta
atctatgttt
tccaaacaag
atacatacat
agaactaaac
aagaaaagaa
cctaaccacc
ccctttcoccag
tataacaccc
cacacgcatt

tactccagta
cacaagttgt
caaaaaaaaa
ccgggcaata
cagcgtgcag
cgaggccatg
ccctcececacce
tatccocgogg
gttatggttc
cgcccaagcc
cgtgtgtacc

gggtgggccc
gaaaaggagg
aataagcgga
gtcctcocgcaa
ggtgtgtccc
tcacaagaga
ttcgacgegce
ggattcagcc

29

gtcattttas
tttaccaaac
agaaatgccea
ctataacact
aagtcgtttg
tggatgattg
caaaacttga
tgaacagccce
ttcggagggce
tactgataaa
tattaatcca
gattcgtctc
aatacttcta
gcctatgttt
aacttttcag
acagcatatg
asaaagctca
acactggccc
aaccaccttc
tactcctctc

gcagaggaga

cattatggaa
agcagtagca
caaggaaaca
cgctgcgaaa
cagaagcagg
gtttgaagca
caatcgecgac
cgtgaagctg
ccggeocgcac
cctggcgegt
ctcggctggt

ggaggaggtc
cgatcggtac
atcgcagata
cccogettec
tgtctccect
gagagcgcca
ctttcacgce

60
120

240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
800
960
1020
1080
1140
1200
1260
1267

420
480
540
600
660

720
780
840
900
960
1020
1080
1130



10

15

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

ES 2378 157 T3

<223> PR00171 - proteina RGP1 reversiblemente glucosilada

<400> 19

tagtaccatt
cacaaagatt
tcatasaata
ggttctcatg
atctagtttt
tttaaccttt
aagtgatatt
azatgttttg
atagtaatat
tastttggta
ttaactttga
tctattttag
actgccacta
cgatattaag
ttcaaacctt
agatccaacc
caaaacaaaa
ttttaaazaa
tcgtecteccoe
acacacctca
gagatccagg

<210> 20

<211> 1234

<212> ADN

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

<223> PR00173 — MDH citosdlico

<400> 20

gtttggttyg
actttattag
attgtggcta
ttctccttct
aasatatttt
gtagctaaaa
aaccctcact
ccatccaaac

cttccctecgt gagcataaat gtattcatac aazatagtaa satgtatcct 60
gtzagtatat ctcgcaacta taaatatgtt gtcattttag taacaattgt 120
gtzatcatgt tctccataac agtasatgac gaggcgttas tagtggttta 180
sttgtasatg ttgagtcgect tgtagcggct taagatatag tagagagtat 240
atcaagacaa acattgcgta atgcctecgga cctaatataa aagtaggaat 300
gagaaactgt aaccaattga aactgcaagc tttazaaasa catctattgg 360
atatagacazs aataagtttc ttactcttac tctctcagtt tcaagttata 420
gctttggtca azatcaaact tcottcaagtt taatcaagtt tatagaaaaa 480
ccaagataas tttattataa sastatattt aattattatt ttaataaaac 540
atgtaaatat tactatattt gtctataasac ttagtcaaat ttaaaacagt 600
ccaaagtcaa asacatcttat aacctgaaat ggatggagta tttgtttgtt 660
gaaacggccg tttctttcca ttgattttga gataagcaga gctttaaacc 720
ttgtgcattt catttgattt aacactttta ccccttatct ccaataaaaa T80
atacccctat cttttatcca ccgecttggaa caaaccaaaa zaaataaaas 840
ctacactggt acacacgttc tctctttcca tgcaccgaca ggtctctccco 800
caaaataaat ttggacgcat cccaaaattc ggcaaacata tgacgcaaac 960
taggcacaaa ataatataat actcctatct aattaattat acacaatttt 1020
aaagcaaggc aagcgaagca aagcaaagaa ggaaacgaat aacaaagtcg 1080
ggagctcccg ctctataaat cgctcctcct ccccacccac ccaaacccac 1140
cacctcacca ccatcacctc ctcctectec tocctettoct cocgegogege 1200
gagagggaga gggagagatc 1230
tgaccgcaat ttgctatacc azzatcttag acacagttga attaagctac
cacattggec cgtgcegttat attgtcattt tctagccaaa gtttgccata
acaaattgtt ggccacattt tggctacgtt cgataggaca tgttcccaac
cgtttttcgec gcocgtacgcectt tttcaaactg ttaaacggtg tgttttttgce
tttacgaaag ttgcttaaaa aattatattzs atctattttt tttaasaaaa
cttaattaat ctcacgctag acgctgcttc gttttacgtg tcgggtacce
cccgaacaca gcoctttgtgt ggtttactac agttatagta aagetagtcet
aatcctttag tccatataac ttcogtatact ccaaasattcc actcgttcta

30

60
120
180
240
300
360
420
480



10

15

cggacatcac
cagtgaacac
atactccata
agtggcatct
tcgacgteac
cggccacate
ccacaacgeg
cagatceccat
tccaacccac
caccgtcagt
ctccoegteg
cccaaaagag
tcgaagctcce

<210> 21

<211> 1553

<212> ADN

taatacgaag
ttgaggtcct
cggcggttgt
tctccacgece
actttctggt
ttctcccgas
cagtcgtgte
cgccgatctg
ccaccccacg
gggagatggg
ccgegaggtt
cagcgtegee
cgcteececeoce

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

<223> PROO0175 RAB21

<400> 21

gtcaccaccg
ccgecgtgcaa
taacctatca
tttcteoctea
ggagcaccgt
ggacggcgat
ttggcggagg
ggaggatgcc
acgagggttg
ccagatgccg
gtcctcatgt
cgaaatagaa
tttgtaattt
tcaatgttga
ttgaaacaat
attttcgttg
gtgtgataca
acttattcat
tcaggcccat
aatccatcga
actcatccaa
cgatgagtca
gcocgegeooctg
ggctcccocgea
ctcgecctect
agagctaagt

<210> 22

<211> 1087

<212> ADN

tcatgtacaga
tacaagaaga
ttcccacaat
ctacttttge
agccagcaat
gagacaacgc
aggtcactgg
ggcgaccacg
gacctctgce
acgcaactta
acacaatcag
gaagacagag
tgttgtactt
atccattgat
cttggttaag
aaacaatttt
tagcagtcece
ctaaaagacc
gagccattta
aaazaaaaaa
accgtccatc
ccaccecgtgt
ccgeoctggac
cacgtctccce
ccggcttata
gagctagcca

<213> Oryza sativa

<220>

ES 2378 157 T3

atcaagtgga agatagatat ttttaatgac atgttatttt 540
cacgatccac saacacacat tttcgtagat aagttctgaz 600
cacgatgtca tgatcgtogt tacccaagga agaagaaaag 660
agtgttccocca acggagcatce ttttcecttccocc ccacacggca 720
gcaaacttta ataattagtc caaaaacaaz asaagaattt T80
acgccaggtg ggceccecacct geatcactga cagcctgtec B840
cccacctgte aggatgttag cgtctcegtt gcaggtttec 9Q0
tgggccageyg cccacggtgt cacgecccgog cacacctgge a60
cgctccocgtgg ccgacagoegt ggacccacct aggtggggcce 1020
taggggagce cccacgtggg agcaacgggg gttctccocggg 1080
zaataacggce cacccegttte cccctctctec gocazaactca 1140
tctecteccte cececctaace cctacgette cagaacctte 1200
cceoettocege teea 1234
ggctgcttea ccactgecte actgeccacca geogtcteceg 60
aacatcgaac ggtcatataa ggtaagaccc actaccgatt 120
ctaatccact tatttctctt cccatgatct tatcctctca 180
atttgtagga ascacaatga caccgtcgaa gasagcetggt 240
caccaaaaca cagaggggag gaggtcggca goggccatge 300
gacgcaaaga gggaggagga cgttggcgat catgcectggtg 360
ccatgcgaat gacagcgggg cagcgcaaca caaaaagggg 420
ctaegtaccat gaagcaaget gatgtgazaag ggaggaccgg 480
gccgacgtgea agagcgtgat gtgtagaagg agatgttaga 540
gccctgcaag tcacccgact gecatatcgect gcttgccctce 600
cttgcttatc tctccatact tgtcgtttgt ttccegtgge 660
gtgggttttg ttggagagtt ttagtggtat tgtaggccta 720
tattgtatta atcaataaag gtgtttcatt ctattttgac 780
ctcttggtgt tgcactcagt atgttagaat attcattccg 840
ggttggaaca tttttatctg ttcggtgaaa catccgtaat 200
tatccgacag caccgtccaa caatttacac caatttggac 960
caagtgaeac tgaccaccag ttgsaaggta tacaaagtga 1020
gcagagatgg gccgtggccg tggctgcgaa acgacagcgt 1080
ttttttazaa aaatatttca acaaasaazga gaacggataz 1140
ctttcctacg catcctctee tatctccatc cacggcgage 1200
cacgcgcaca gtacacacac atagttatcg tctctceocccc 1260
cttcgagaaa cgoctcgccc gacaccgtac gtgocgccacco 1320
acgtccgget cctctcccge cgcocgcectggoc accgtccacc 1380
tgtctccecte cacccatgoc gtggcaatcg agctcatctce 1440
aatggecggec accaccttca cctgettgeca caccacagca 1500
ctgatcagaa gaacacctcg atctctgaga gtg 1553

31



10

15

20

<221> misc_feature

<223> PRO0177 - Cdc2-1

<400> 22

cagacaccta
atgacttggg
agtttattac
aagcgaaaaa
aagatatcag
attagacgca
tazaagatca
ttttgttttt
ctgctgocect
ccaaaaatge
ggttgcaagg
gggctatttc
atttaaaaat
caatcccgge
gcgocacatge
agagcgcgtc
tcgaccaaac
ggcactccac
gcgggcg

<210> 23

<211> 1272

<212> ADN

gaatatagac
tctagtgatg
ttttcacatg
ccececgettac
aattatatgt
acataccaag
cgtattcacg
tazatatttac
tcteccttete
atttttggct
gacctcagtyg
tgtaaatatt
gaaasaattc
ccacatattt
ggaaaagcgt
ccctoccaacyg
cctaaatcca
caccaggcdgg

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

attcccaaaa
gaagtggata
atagcataaa
ccgeoccatt
tttagaatta
tggcgtatac
tcacatggag
atazatatta
gagaagagcg
gggcgaasat
caaaatacgc
ttggatggta
tatctgggct
cctgggocca
acacacgatt
gctatcccea
cgcgcattee
cggcggcgcc

<223> TC89946 (PRO0110)

<220>

<221> misc_feature

<222> (17)..(17)

<223> n = cualquier nucledtido

<220>

<221> misc_feature

<222> (50)..(50)

<223> n = cualquier nucleotido

<400> 23

ES 2378 157 T3

aataatcact
gttccactac
atttazagaa
tacatcccta
tatgtttttt
ttggcttcac
taactgagcg
taccggcgaa
gcagggtgat
tgcacttacc
acaccttgcce
taatatttct
cccttectecte
tttcocgtgtg
cgaaatttga
atacazaaaga
acaccaccca
ggtgacgacyg

atgcatcagc
ctacatazaa
aaaataasacsa
cttggatcct
tggaaggtgg
tctttcecatc
aatttttttec
aatatttaca
gtcagggaca
cccocttgotge
gteocctecact
gtazatatta
atctecacacg
aatggagacg
satctcaaaa
tcactcgaat
accagcgaga
acgacggacg

32

atcactatac
acccactact
gaagtggaat
gcatgtcagt
aaatcggatt
agagcaagcg
atttttaaat
aaagtagacc
gaaataaact
cctctacaaa
tggacggcat
aazaaataaas
gcccaccaca
gcccattgge
agcgcccocgtt
cccoccccaaa
gagagatggc
ggggcgagcet

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
260

1020
1080
1087



10

tttgacgact
tctgttgtaa
ctgcgcttgt
ttcctggoceg
tgcccgacge
ttcgggaggt
atcaaggcca
gtcgacctcg
aacctcaacce
accggcttca
cggtgattag
tactacgtta
tgtttgtacyg
tgtagtactc
ttgtgtgccyg
aaaactggag
cggccgaaga

acegactett
cctaccgeca
attttactge
ctggttcegt
tattatcgag

gaatcgnggc
ttcggcacga
gatcgatcga
tgaacctcgt
cgacgccgtc
gccceegega
aggtgggcgt
aggcggeggt
tecccecatega
agtgctaagce
ttggctttga
cgtacgtact
tatcacggta
ttattccege
gtaccaactt

ggggggcccg
taacaacacc

ggactgaaac
aagattccaa
cocgcgecacce
cacttccctce

g

tcgcectotge
gggctgatca
tctecgggtac
cgtgctcggg
gaccccgaca
cgcgotgaag
gcctoceggeg
gtgcctctge
cctcagecte
agcgtgcata
cgactcttga
ttgcatgcaa
ccagtttgga
tatccgtacg
ctaataaagc
ggtccaattt
gggcttggaa

tgaacgaaac
taatgtgaat
cctecggtacg
atcgcacctg

<210> 24

<211> 2425

<212> ADN

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

<223> TC90358 (PRO0005)
<220>

<221> misc_feature

<222> (1558)..(1558)

<223> n = cualquier nucleotido

<400> 24

ES 2378 157 T3

ggcggccgct
agagctctta
gtagcaatgg
gtggcaagcg
ccgtcaacgce
ctgggcgtgt
gagccgtget
acggccatca
atcctcaact
tgcaatgcct
tttgatttgc
cgcaacgcat
ttctectetgt
tgcgcatttg
tatgggtgga
agactataat
aacctagact

aagaccaccce
cagtcggtaa
cacttatata
ctagtcgtgg

ctagattagn
attagctagce
cgtccaaggc
cctgecggegg
cgacgccgac
gcgccaacgt
gccecgetget
ggggcaacat
actgcggcaa
gcatgggttyg
ttgctgctet
gatcgatcgt
actctctcct
ttgtaagggc
acttcaaaaa
gagtttaaca
gcccaactaa

accccatcta
tagaacactc
tatcgggccg
cttacatacg

33

gtttceccctg
tagtgattag
gttcgetety
cagcccgtcg
gccgtcggeg
gctgggectg
ggaggggctc
ccteggaatce
gaccgtecccce
atcctacgta
gtttatttgc
gcatgctggce
ttgtcttcett
cggtgctage
aaataasaaaa
cceegcetecat
tggacggaag

accacageca
ctcttgtacyg
tagtaastttc
tgcgtcectct

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
g00
960

1020

1080
1140
1200
1260
1272



cccacattga
cccaatecccee
tcgatcgeaa
ttetttgttt
ggccttgaac
gcggcgaget
gaggatgaag
ggcggcggcg
ggacacggtyg

ataattattt
aacctcccaa
aaaagaaaaa
cccgegtttt
ttggctcaga
gcttocggtgg
aggcaggcgg
gcggcgagca
agcaagtgcg

taaataattt
taatcecgatce
zaaaacaatt
gttggggatt
gcgeccgocggo
tcgeccatgcec
cgtgcgagcc
gcaggaggaa
ggagcgcgct

ES 2378 157 T3

aagttttttt
tctecccagtt
tcecttttggg
cgattttcgg
ggcagogtgce
gtcgtegteg
ggtggcegtge
cggcgtgeceg
gaaccggagg

tttttggctt
ctgttcggat
gtggttcatc
gttaagattt
ttcgegaceg
tcgtcggeca
cgggcggtygyg
gtgttcgtga
aaggcggtgg

tagatatatt
caaggctgtg
tgttgatcac
tctacacgat
ccggtgatge
cgacgagect
ccaggcacgt
tgatgccget
cggcgagcet

gcggegetg aagagcgeeg gegtggaggg gatcatggtg gacgtgtggt ggggeatcgt

ggagagcgag
ccgceaagacc
cggcgactcco
cgacctcgcc
cgacgccatg
cgccttecge
catgggccce
gttcceceggce
ggcggcggag
gctacaacaa
ccgagtacgg
gegtgetgte
aggtggccgg
ggtactacaa
cacggcgccg
gcgcagtgea
cgtcgggctce
ggtcgoccogeo
gatggggccec
catgtccgag
ggccaccgge
cgctcatata
ttttttttet
ttgtctcggg
gatcacgaat
acacactggce
azaaaacgca
tcagctggtyg

ttaagctaag ttaattgcac gagtaattac tccacggttg tgtttagggt ctacgtcgge
agattttgct ttctggtaga tccctaacct tatgtttgtt gggaatttta tazaggaget

ggccccggec
ggcctcaagg
gtcaacatcc
tacaccgacc
ccocgtcttcea
gaccacttcg
gccggcgagce
atcggcgect
gcgaggggca
ctggococggaa
cgagttcttc
gggcgcgacyg
catccactgg
cacgcggcac
tgctcaactt
tgcccgaggce
gccggggaga
gccgccgace
gacctcttce
tecggetege
tcgctegtge
caccgtcgcce
tctttttgee
aggaaaaccg
catttacgtt
actcaaaagt
gaaatgcgtt
aaaaaactac

ggtacaactt
tcecaggecegt
cgctcccgag
aatggggacg
agggccgecac
cctecttect
ttcggtaccc
tccaatgcaa
agccggtagt
gacacggtgt
ctgtcgtggt
tcocgtgtteg
cactacggca
cgcgageggce
cacctgecgtg
gctcgtcagg
acgecgetgeco
gcgocggcegaa
acccggacaa
€gcgggaggc
acgaggcecgce
tcgaggtcgg
attttgtaca
ctctggaggt
agagatgatg
tgttgtcacg
gtgttcttgce
agtactactg

aagtttgcct attgatttgc aatct

<210> 25

<211> 3410

<212> ADN

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

<223> TC83635 (PRO0009)

<400> 25

cgacggctac
catgtccttc
gtgggtggtyg
ccgecaactte
gccegtegag
cggcgacace
gtcctacccg
cgacaggtac
ggggccacgg
tctteccgegg
attcgcagat
gcgacggcgc
cgcggtcgeca
tacctcccga
gagatgcgcg
caggtggccg
gcggtacgac
ggaccggatg
ctggcgcegyg
cgccgagagc
ggtcgegcetce
attccgatgt
gccttttggg
cgaagagadgc
taattaagca
cttggggaat
gctctggtte
aaactgaaac

gtggagctca
caccagtgcg
gaggagatgg
gagtacatct
tgctacaccyg
atcgtcgaaa
gagagcaacg
atgcgtagca
cgggecgacg
cgactgcggce
gctgctggag
cggcgccaag
cgcgccggag
tcgegegeat
accacgagca
ccgeggegeyg
ggcacggcge
gtcgccttca
ttcgtcgect
gccgegeacg
cggagctagce
gggatcattc
gagctttgga
gtcattttec
gggaggggag
atatccattt
gttgctgctg
tactagagcc

34

tggagatggc
gcggcaacgt
agaaggacaa
ccctcggetg
acttcatgcg
tccaagtcgg
gcacctggag
gcctgaaggce
gacgccggceg
gggtggagca
cacggcgagce
atctcggtca
ctcacggcgg
gctggcgcgce
gccgcaggag
cgcggcgnga
acgaccaggt
cctacctceg
tcgteccgeeg
gcgtcgegea
accggtcaga
gatctcectt
tttgtgcttt
tccecgttgaa
gggaacacac
ccagccaaaa
tgggtcagat
tagagggaga

420
480
540
600
660
720
780
840
800
960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1920
1980
2040
2100
2160
2220
2280

2340
2400
2425



ccatggacac
tgtgcggcga
gcggettocce
gccoccoccagtg
&ggacgacgg
&gcagagaace
cggcacagaa
ggaaggatct
aceagtggaa
acgacgacaa
ggeaggtgcc
tggtggtgct
cgoctgtgget
agctgcccaa
acgagcgcga
acccgctcaa
actacccegt
tcgacacgct
tcaccatcga
acaaggtcca
tcaaggtgag
tgatgcagga
aggtgtacct
tgtacgtgtc
actccctegt
gcgaccacta
agcagctcgg
gccacgatcg
acgggataca
acggatacga
cgtggtgetag
agaagggcygg
ggttctacaa
gagggaagaa
gcctegaggy
agecggttcegg
cccagggogc
gcggetacga
cggaggacat
cgccggegag
aggtgctecg
ggtaccctat
ctacccctte
caccggcaag
tttcectgteg

ggactggtygg
cgtgttccaa
caaagccgceco
cgctgetggt
tgtcggacgc
tctecttetg
accggacgec
tctgggtcag
gggtectcgtg
gaccggatgg
tgagtgggat
cgaatttaag

<210> 26

<211> 602

<212> ADN

cgccteoegte
ggaggtggceg
ggtgtgcaag
caacacccgce
cggcgacatg
ccoccacgag
gtggcgccct
ggagcaggag
gacgaagcag
gaacgacgac
gatcccgtcg
ctgcttcttc
ggccteggtyg
gtggtcgccyg
cggcgagecyg
ggagccgece
cgaccgegte
ctccgagacc
gccococcgogeo
gcccacctte
gataaacgcg
cgggacgcca
gggcagocag
ccgcgagaag
tcgegtoteo
cgtcaacaac
caagaagctg
ctacgccaac
ggggccggtg
ccecgecgeoegg
ctgctygetgce
cggcgygegyce
gaagaggagc
agggtaccgg
gtacgacgag
ccagtogeooyg
cgecegecgac
ggagaagacc
cttaacgggyg
ggcggcatte
gtgggcgetce
ggcggecogoe
acctececatte
ttcatcatce
atcatcgcga

2ggaacgage
ggcctecctea
gccgacgaag
gcegecgacg
cgtgaacaac
ggtcatccte
cacaattgtce
gatcgaccee
ctgagctgcet
atgattcttg
aazagtgttt
dacaattgtt

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

accggtggcg
gcgagggagyg
ccctgctacg
tacaagcgcc
gacgacttcg
ccocgtceact
ggaggcccegg
agggagatgg
gagaagcggg
gagtacatgc
agcaagatca
ctcaagttcc
atctgecgage
gtgacgaggg
tgcegectygg
atcatcaccyg
tecctgetacy
gccgagtteg
cccgagttet
gtcaaagaac
ctggtggcga
tggccgggga
ggcgegeteg
cggceceggcet
gcegtgectta
agcaaggccyg
tgctacgtcc
cgcaacaccyg
tacgtgggga
ccggagaaga
tgcttcggey
gagggcggeg
aagaaggaca
aagcaccagc
ctggagcget
gtgttcateg
cceogeoegece
gagtggggca
ttcaagatgce
aaggggtcgg
ggctcegteg
tcaagtggct
ccoctoctege
ccacgcttaa
cgggggtgct

agttetgggt
aggtgctcgg
accgacgcgt
acgctgatca
gggtacgggt
cacctctace
gtgctctggt
ttcatceceea
gctgectactt
ttgtatggag
tgggggtaaa
tttgaatttt

<223>TC83117 (PRO0058)

<400> 26

ES 2378 157 T3

agcacaaggyg
acgggaagcc
agtacgagcyg
acaaagggtyg
aggaggagtt
tcgacgtcta
cgctctctte
agggtggcat
gcaagctcaa
tgctcgcgga
acccgtaccg
ggatcacgac
tgtggttecge
agacgtacct
ccccgatega
ccaacaccgt
tectecgacga
ccecgeocggtg
acttcteccca
gcocgegocat
aggcgcagsaa
acaacacgag
acgtcgaggg
acaaccacca
ccaacgcccc
tccgegaggce
agttccccca
tcttettega
cggggacggt
ggccgaagat
gggggaagcyg
gcctegacga
agctecggegg
gcgggttega
cgtcgeteat
ccteecacect
tcatcaagga
aggagattgg
attgcegtygg
cgcccatcaa
agatctteat
cgagcgctte
ctactgcacc
caatttggcg
ggagctgcgg

gatcggegge
cggcgtggac
tcggegagcet
tcatcaacat
cgtggggece
ccttectcaa
ccaacctect
agcccaaggg
ctctgtgtet
tattttgact
atttgtaaga
cttttaagat

gaaggagaag
gttcgtggeg
cagcgaggyc
cceacygggty
ccagatcaag
ctcggagaac
cttcaccgga
ggagtggaag
ccgcgacgac
ggcgaggcag
gatcgtgatc
gccggegatg
gctgtcgtagg
ggaccggctg
tttecttegte
gctgtcecatc
cggegegteo
ggtcccctte
gaagatcgac
gaagagagag
gaagccggag
ggaccaceccg
cagcgagcetg
caagaaggcc
cttcatccte
catgtgctte
gcgetteogac
catcaacatg
gttcaacagg
gacgtgcgac
cggcaagtocg
gcocgogocgoe
€ggcgeggeg
gctggaggag
gtcgcagaag
cgtcgaggac
ggccatecac
gtggatctac
gtggaagtcg
cctgteggat
gagccgeeat
gcctacacca
atccecegeeg
agcatatggt
tggagcgggag

gtgtegacge
accaacttca
ctaactgttc
ggtggggatc
gctgttegyag
ggggctcatg
cgccteocate
cccocgtecte
ctgcattttyg
tgttcatgta
actgaggtgg
ttttgggagt

35

scgtgccggg
tgcgececgagt
acccagtgcet
gaaggcgacy
ggccccacca
ggcgagcagc
agcgtggctg
gacaggatcg
agcgacgacg
ccgctgtgga
gtgctccgge
gacgcggtge
atcctegacce
gccococtooggt
agcacggtygyg
ctcgcogteg
atgctgetet
tgcaagaagt
tacctcaagg
tatgaggagt
gaagggtggg
gggatgatcc
cecgeggetyg
ggcgcecatga
aacctegact
ctecatggaca
ggcatecgace
aaggggetgg
caggegctgt
tgoctggeococgt
cacaagaaca
gggcetgcteg
tcgeteogeocoyg
atcgaggagg
agcttcgaga
ggeggectec
gtcatcaget
gggtcggtga
gtgtactgca
cgtctgeace
tgcoccegetet
acaccatcgt
tctgoctect
tcatageget
tgagcatcga

acctgttegc
cggtgacgtc
aagtggacga
gtcgeeggeg
aagctcttct
gggaggcaga
ttcteocteg
aagccatgeg
caagagggat
caagtttttg
agattatact

2760
2820
2880
2940
3000
3060
3120
3180
3240
3300
3360
3410



10

15

ccecoeccecte
atggaggctt
actggtgaga
caccggttca
ggcttccceg
ccctgatcga
atcgtgtcga
cgtggttttc
ccaccatcca
tgatgecaatt
tt

<210> 27

<211> 1170

<212> ADN

gaggttcgac
cacgcaaggt
tgggcgggec
agggcccgtg
acggctactg
tgaaccagca
tcgatcggat
tcttggagaa
tecatectec
gtgctcaaca

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

<223> TC89913 (PRO0061)

<220>

<221> misc_feature

<222> (15)..(16)

ccactcgtec
gttcteggee
ggtgatggtg
cgcccgcaag
ccacggegte
gctagcgcag
cctagctgee
ctttggcttt
cattctgett
gtttattaat

<223> n = cualquier nucledtido

<220>

<221> misc_feature

<222> (1162)..(1162)

<223> n = cualquier nucleétido

<400> 27

aattcggcac gagannaaaa
aatgggatcg ctcaccacca
cggcgggtey tgcggeecge
cgccecegtgg ctecccgeca

ggaacaaaaa
acatcgtcct
ccaaggtgcc
gggccacctg

ES 2378 157 T3

gctgacggtt
atgcttctea
gcggaggctc
gcgaactgcg
cgccgecget
cagcttgtgc
ctatgaatga
tgtggtgtta
gttctaaggt
acttcatccg

acaaaacaca
cgeegtegeo
accecggcccg
gtacggccag

agttccaagg
tggtgctget
ggacgtgcga
ccagcgtatg
gcatgtgcac
cgeccaccteog
ataaaagtgt
agttcgatcg
tatactacta
ttttaaaatg

ccaagccaaa
gtggtggcag
aacatcacga
ccctacgget

36

gaaagaagaa
gecttgecagee
gtcgcagagc
caacacggag
caagccctge
cgecatgtgte
gtggcttatg
ttttgtgcat
cttgagaagg
tttgaccccg

taaaagcgac
cgctggtcgg
ccaactacaa
ccggetecac

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
602

60
120
180
240



10

15

cgacaatggt
ctcocctgogge
gaagtgtgag
gaactacgag
ggcttgcceg
gagggtgcge
caaccccaac
gatggacctc
catctggagg
cgagtccgge
catctacgta
tttcectatt
aaatggttcc
atcttgtaag
aagatttact
gctatcctaa

<210> 28

<211> 861

<212> ADN

ggcgcgtgcg
aacgtcccaa
cagecggcgy
cccatctcgyg
gggaaggaga
tgcaagtacc
tacctecgecg
caggaggccg
atggacaccg
aagagcctca
tcaaacgtcc
aatttgttca
atttcctect
ttgtaagatg
atgataaaca
tacttatgaa

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

<223> TC89985

<400> 28

ccacgcgteco
gcttagecttt
tggcggeggt
cggcggeggce
tcgaccgett
ggttcagcct
tgcccatgtt
cceceecgecgo
cgtcgcecget
gatggctata
tagctagecgt
ggaggattat
cttatatttt
ctocgaggeat
atatattact

<210> 29

<211> 1252

<212> ADN

gcccacgegt
tgcaagagag
gctggtgete
ggcggcggag
cgggagcgceg
cccoggcagce
cggcggccte
cgccgacaag
gctgcgcggg
tgacgcgege
tctattatga
tctatctgtt
gtgttttaat
gaataatgct
atctctgctt

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

<223> TC89891 (PRO0081)

<220>

ggatcasagaa
tcttcaagga
cgtgctcgaa
cgtaccactt
ccgagctceg
ccggeggcoca
tgctcgtcaa
gattgccagce
ccacgccact
tcgccaaaga
agttctattg
aatggtttcc
acagcttact
ctgzagaaca
acagtttgat
angttttgat

cocgegatcag
atcgagctag
gcggtggteg
agcaaggaca
gtgcecggegt
agcggectcca
ggcggcggcet
caggccaada
taatgtgctce
gcgttatatce
gtagtgtctc
tgttggttgg
taagttcgtg
aaatgtgatc
c

ES 2378 157 T3

cgtcaacctyg
cggcagggga
gcagccggtyg
cgacttoctcce
caaggcocggco
gaaggtcacc
gttcgtcgec
gtggaggcce
CEeggcaccc
cgtcatceeg
agatcggacg
ttctataacc
ttaagatagt
ctatgaatte
ttactatgtg

cagcagcagc
agatggagaa
gcgeggcegga
cggtggtgea
tcggeggeat
cccecggcgg
cacctggcct
agccatgaga
tatgtagcgc
ttcatatgtg
ttctatctct
ttgtgtttgt
atcatgtagt
attattgtgt

ccteectaca
tgcggctcat
acggtgttca
ggcaaggcgt
atcatcgaca
ttccacgteg
gacgacggtyg
atgaagctgt
ttcteccatte
gtcaactgga
gaaacgatcc
tatatttttc
tgcgcttgta
tgagcatctyg
tgtccccttg

acggcatgat
gctacgaggt
tcacggacat
tcggcgecat
tgcagttcag
agaagggctc
acgtcatcca
cgtggggcge
gcgtcaccac
tgccagacgc
tcctaattte
ccgttgttag
tatctgcgee
attctccggg
tttattgtat

agcttgcaca
gtcgagcaag
ggcgaggaac
gccgacgacg
gcceoggcage
ccteggegge
¢ggcggcegge
gacctcgeccg
acggcgttge
cagttagctt
tttctttaca
ttgttttaat
agtactaccsa
tattgtatgg

37

ctcgagetta
atgatggcgg
atcaaggcgg
ttcccgeegt
agcatccegg
ttcggeagea
atgcccgget
tcgecoggegg
atgcaatatg
gcactgtgtc
tgcatttgga
taggtccctt
ctgtttcgag
tgatggctat

300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960
1020
1080
1140
1170

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
861



10

15

20

<221> misc_feature

<222> (5)..(5)

<223> n = cualquier nucleétido

<400> 29

cccangegtce

aacggaggaa
cgcccacage
gtatgtcectg
catcacggac
gggatgctge
tactcgetge
ccggacaggg
aaggtggact
gcggcggcgg
tacgtcaagt
gacaacacgc
gaccggaggt
atcgacgtct
ggtcgagacc
gtgttgctgt
ttttocctata
agttgtaggg
ctttcocecatgg
gcaagatgga
tgcacctgtt

<210> 30
<211> 671

<212> ADN

cgaaccaatc

gatctcatecg
gacatcgaca
gacacgacgg
aagcaccagt
tgaagatggc
tggcgacggc
agagctacga
tcecgegaggg
ggcgegagge
accacgagca
tgtgggcegy
tctcegtege
gccagctege
gagaccttac
actcttctac
cgtgtttcaa
acatttgatg
ttgctactet
ctactggggce
graagggect

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

<223> TC89670 (PRO0091)

<220>

<221> misc_feature

<222> (3)..(3)

gactcgcacc

ccatgacgac
gcaccaacaa
tgctgccacg
gggggttcat
cggagcgaag
gctggcgetg
gatcgggcegg
gaaggggctg
ggcgttegac
gctgctgeay
cacggtggcg
catcagggac
catcgccgac
cggcegatcc
tgctacaact
tcaatgagat
atggttgtta
actecacegtg
ccazaatggs
ttttaactgg

<223> n = cualquier nucledtido

<220>

<221> misc_feature

<222> (14)..(14)

<223> n = cualquier nucleétido

<400> 30

ES 2378 157 T3

accaccagca

cggcaatggce
gacgctgctcoc
ggagecggag
gcagtegteg
aggacasatcyg
ccggaggacg
ccgttcttgg
gagaagctgg
ttcgeocgttcg
ctggtgegeg
ctgcecgeegy
ctcaactcca
ggcatcacca
atccatcgcet
atactattac
tattatattc
ctgtactaca
teatgttggt
acegactggt
ctaactaggt

gctcaagcag caacagctca

gacgcaccgg
aagagcgacg
tgcatgogeg
gcggatgagg
aggtgggtgt
ggaaggtggt
agaaggccgg
acgagctgct
tggacgcgga
tcggcgggea
acacgceget
ggctcgoege
tctgccgeocg
ctcgcgtgat
ttccttaatt
ttcgagcatg
tgttgataag
tgcggatttt
cccoctogatceo
gggtaagtag

38

tgatcaagaa
ccctgtacaa
atctgcgect
cgcagtgctg
cttcaccggc
ggcgatcgac
ggtggcgcac
cgeccgaggag
caagcccaac
catcgtgtac
gtcggacctg
cgacccgcgc
cctcgtgtga
taattaacgt
gccgcttaaa
agagagacgg
tgcaacatct
gatctcatct
tgcaggagct
g9

60

120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
200
260
1020
1080
1140
1200
1252



10

15

20

gcnggctteg
atgaagatca
tttgatgctc
caacaagtgc
cccttectgge
tgccaacage
gcgattgtge
gctcaagctc
tactacattg
gtataatggt
tgatgtcata
ttatcatagc

<210> 31

<211> 436

<212> ADN

gcangagttc
ttttcgtatt
ttagtcaaag
tcagcccatg
aaccagctac
tcaggctggt
agcaactaca
aagctttgct
ctccgaggag
tcaaatgtta
taaatctaaa
t

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

aaacattata
tgctctectt
ttatagacas
cagtgagttc
gtttcaattg
agcgcaacaa
gctgecagcag
ggccttaaac
cattcccacc
aaaataaagt
taaaatcacc

<223> TC89883 (PRO0095)

<400> 31

cctcgagggt
ggttgcegte
gggcggegat
tgaggtttgt
atgcagtgac
gagaaacatg
cttcaccacc
ggatccagaa

<210> 32
<211> 860

<212> ADN

cgacccacgce
tccttgtcte
ctecatetee
gattactgga
caaggagatg
cgagacctca
agaagatgat
gctttc

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

gtcecgetete
ctcecgctecet
atctgaggcg
caatagaaat
gaggcgctac
tcaaaagaag
gatgatgaag

<223>TC90434 (PRO0111)

<220>

<221> misc_feature

<222> (1)..(1)

<223> n = cualquier nucleétido

<220>

<221> misc_feature

ES 2378 157 T3

gttgaagcat
gctattgttg
tatcaactac
gtaaggcaac
ataaacaacc
tctcactace
gtcggtgttg
ttgccatcca
gttggtggtg
catgcatcat
tatttazata

ctctcttctce
tgcgccgecg
aggagagcag
atttacacaa
tcgttggaca
gcaaagttgc
cgcaagggga

agtagtagaa
catgcaacgc
aatcgcatct
agcatagcecat
aagtcatgca
aggccattag
tctactttga
tatgtggtat
tctggtactg
catgcgtgac
gcattcatgt

tcgccctcac
ccgcgacgag
gggaggtgag
tatggctgge
aaatccaaat
agatagcaa

tggtccatct

39

tecctacaaas
ttctgcacgg
cctgctacag
agtggcaacc
gcaacagtgt
tagcgttcag
tcagactcaa
ctatcctaac
zattgtaata
agttgaaact
atgagttcca

cgctcgocga
tcgcggggag
gggatcctgg
ggctctgctg
gcggttagtg
ggatctcatt
caagattgga

600
660
671

60
120
180
240
300
360
420
436



ES 2378 157 T3

<222> (10)..(10)

<223> n = cualquier nucleétido

10

15

<213> Oryza sativa

40

<400> 32
nagggctaan attaccggag tatttttgca asgggagtaa tcaaagttcc aatacgaaat 60
cgcggtcocgta gtagtacaat acaaagacga gttcacggag cgcgtaaact aataaggaaa 120
aattazacgt cgcggagaaa taatagccga actggatgaa gatgagcage actgectcett 180
gectagecta geccatcatg gecgaggecga cggocccgac cagcaggcece atcaccgaac 240
gggccteoget gocecgetggeoc cogeococggtgce tgcccgtega ctteogtegtc gtegtcocgteg 300
gcgtcgtggt cgcgtccgge gtcocgacgagg gocgtgtccat gocggggtcc gatgacggeg 360
tggcgggegt cgcggtggac ggcggggacg acgacgccgt cggggtgggg gtggtgccgg 420
cegecgegga gaccgtgacy gcegagettca tgccgecgga goagtggecyg ctggtgeege 480
agatgaagta gcgggtgccg ggcttggtga gcgcgatctt ggtgttctgg tcgectgtagg 540
actggatcga gttgctggcg gacacgcgct gtagtcagec gagctcacct ccgoccaccgt 600
gtgcatcatg ctgtactgga acacgagcga gtcaccaacqg ctgaaggttt tgctcttcge 660
ccaggtatcg tagtccacge cactgctcca goccggatgtg tcocgeccgacgg tgtagtccac 720
ggcgaaagcc ggcgcaacgg cggcgaggag tagcaccacc agacctgcag ctgcaagtcc 780
atgtactcca gccatgatgg cagagttaat tagcaaacgc gaactgatta gagccgtact 840
agtactggtg gccctegtge 860

<210> 33

<211> 1167

<212> ADN

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

<223> TC83072 (PRO0116)

<400> 33

aggaaaagaa gaaaaaagat cctgtgaacc ctacgaaact accgaagcga acggaaggca 60
ggaatcggcg gcggcggcgye cggcggcggt ggggagaage catggagcogg ctgcagcegga 120
tcttegoege cteocggeatg gggoagecgce cgtcggactc geegetgotc gactecteeg 180
agcaggtcta catctcctce ctcgeccctec tcaagatgect caagcacggg agggecggceg 240
tgccgatgga ggtgatgggg ctgatgetygg gggagttcgt cgacgactac acggtcaggg 300
tggtcgacgt cttcgccatg ccgcagagcg ggaccggggt cagcgtcgag gocgtogaco 360
atgtcttcca gaccaacatg ctcgacatge tcaagcagac cgggaggcocca gaaatggtgg 420
taggttggta ccattcccat cctggatttg gttgotggot ttcaggagtt gacatcaata 480
ctcaacagag ttttgaagct ttaaacccca gggcagttgc cgtcgtgata gatcccatcc 540
azagtgtcaa ggggazaasgtt gtcattgatg catttcgoct tattaaccct cagaccatga 600
tgcttggtca ggagccacga cagacaacat caaatgttagg gcacctaaat zagccatcta 660
ttcaggctct tattcatggg ctgzacaggce actactattc aattgcaztc aattaccgga 720
aaaatgagct tgaggaasaag atgttactga acttgcacaa aaagaaatgg accgatggat T80
tgattctgaa gaggtttgac actcattcaa agaccaatgea gcagactgtt caggaaatgce 840
tgaaccttgc tatcaagtac aacaaggcgg tgcaagagga ggatgagotg ccgcctgaga 900
aattagcgat agcaaatgtg ggacggcaag atgctaagaa gcacttggaa gagcatgtct 960
ccaatttgat gtcatcsaac atagttcagas cgctaggaac catgctcogat acagttgtat 1020
tttagatcac tactgctgtt atcccaacac tgtaccraga getegtttat tttttatttt 1080
tttatgttta tcgaagcctea ccataattca gtgaacttaa cgccagttac atttgggtta 1140
tgazagctta ccacttgace acttcat 1167

<210> 34

<211>871

<212> ADN



10

15

<220>

<221> misc_feature

<223> TC90038 (PRO0117)

<400> 34

cctagctoct
ccgcocgeoge
tgcgtctget
tcaagggtgt
acaagagggc
acccgcggcea
ggaggttctc
ggctcaagaa
ggcagcacac
aagcctaaga
ataatatttt
taagagtaat
tccactttet
tccactgget
gtacccatgg

<210> 35

<211> 1245

<212> ADN

ccecgocogocyg
cgcegecgec
gaacaccaac
cggccgeagg
cggtgagett
gttcaaggtyg
ccaggttgtc
gatcaggaac
caagacaacc
accacccgag
gcagctatgg
ttacttttct
tctacccact
tctgccttaa
cagctttgat

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

ccgoocgocgco
gocatgtoge
gtcgatggga
ttctccaaca
acgccggagg
cccgactggt
tccaacgege
caccgtggtce
ggaaggaggg
acttgatgaa
aaccttgtcg
tgaaactatt
tzaaactatt
ttttggatgt
gcattgggat

<223> TC82936 (PRO0122)

<400> 35

acgcggocaa
gggaagctaa
ggcgtcgctc
tacgaggcgt
cacctacctc
ggacccggag
ctgggggtgg
ccgcagtggt
atcgagttca
ggctgegtca
taccccggca
gagctcgcca
gtgacgcaga
accatcatcc
tceaggagct
cttcttgttt
ggggaggaga
aattgtttcc
tttctgatgt
tatctcatgg
cttcatttgc

<210> 36

<211> 1416

aacgtaccect
gccatggcgt
aagtctacct
aatgttcggg
aacggcagct
aacctgcggt
ccgggatgct
acgacgcocgg
tcoctgttoca
accaggaccc
gcgtcttcaa
acgggaggct
aggggccctt
agacgctgtc
tgatgagttc
cttotttttt
gagagedaga
tgcatgcatg
acagtactac
tctcgatett
gcattgattc

tgtgactaca
ccgtcaccgc
tcctagggcea
cggaggccaa
tgccaggcga
ggttcgtgca
gctgcctgag
caaggccacc
ctacgtggag
catcttcaag
cccectcaac
ggcgatgctg
cgacaacctg
aggctgagceg
aggctggtga
tttttgtgga
tggatgtgat
gatctggatg
agggggataa
aattatggtg
agtattgcgt

ES 2378 157 T3

cgccgccgeco
tgatcgoccgg
agcagaagat
tcgcctgcaa
agctggagceg
tcctcaacag
tcgacatgaa
tgaggcacta
gtaagactgt
gcgtttegtt
taatgtatct
gcagtattga
gcagtatcga
tgcatgcgct
t

ccocgettege
ccgcaccccg
atcctcocacc
gggagagtgg
taacgggttc
ggcggagtgg
gtgctgacga
tacttcgcgt
atccggeggt
agctacagcc
ttcgagccca
gcgttcttgg
ctgcagcacc
tgtgatcgat
aaccgatgat
gtatgcatgt
gagattcaga
catgggtgag
actatctcat
gataaactac
atcgattcasa

tctccactcg
ggaggacttc
catgttcgcg
gaaggccgac
gctgatgacc
gaagaaggac
gctcagggat
ctggggcctc
cggtgtgtcc
gggtgatgtt
tgaagagtgt
ctccttgttt
ctecttgttt
gtgtatctgg

agagacccag
cagcacatcc
ctcacctcca
atcgacatga
gtggtggcga
tacaaggacg
gatcttgaga
cgtgtgegtg
zagaagcgat
ttgccctagg
ctttgggaac
attgecttttc
attgctattc
ttcatgtgat

ttecteeeet
gtcgcagccce
cgcctcecgeco
ctccccggcec
gacccgttgg
tgaacgggcg
agatcgggtt
cgtcgtcgac
ggcaggacat
tcccgeecgca
ccctcgagac
ggttcctggt
tgtctgaccc
ttcatcaggg
tgggcgatgg
ataagatgtt
cttactgtgt
ggggtgagtt
ggtagcagca
gcttaattgc
agacc

41

ctctaageeg
tccgetegtce
gcgcaccgac
tcococtteotec
gtctggegga
gtgggcgatg
gatcgacgcg
gctgttegte
caagaaccct
cgagtgcggc
caaggagaag
gcagcacaac
gtggcacaac
ccagggcatc
aagatgttct
aatgaattgg
gtgttgtggt
gagtggtgaa
gtgttctagc
ttgtcaagtg

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
200
260

1020
1080
1140
1200
1245

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
871



10

15

<212> ADN

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

<223> TC89839 (PRO0123)

<400> 36

cccacgegtce
aactcaaaca
ctctgtcccece
gagcagaagg
ggcgagcccce
ggtggtgatc
agacggggaa
gcgaaggcgg
ctcgacagcg
ctggtgtgca
cgggtacgag
gctogacgac
caccggcaac
ccgggggcete
gagcttcgac
ggagttccac
gtgcatcgcyg
gccgttceag
ggcgeaggtyg
ggactcggcyg
gaagctctgg
tcgtttcaac
tgtcaagtga
aggcttacat

<210> 37

<211> 1149

<212> ADN

cgcccacgcg
ctcacaccaa
aagaagggta
ccaagaagcc
ggcgcgggcea
accggcgegt
gtggcacgtg
cggggatgge
tccgccagtt
acgccgcaca
atgagecgtcg
ctcaagaaat
accaacacct
gococggegygge
ggcgecaagg
cggagattcce
acgacgggct
cggttegtga
gtgggcgacc
tcgttcgaga
gacctcagcg
tgttaatttc
tgtacaatta
tatcgatttg

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

tcocgggacac
tggctctcea
acttgagcge
gtcgctggtyg
cgtcgaagge
cgtcggggct
gtgatggcgt
ggcggggagce
cgtggacaac
tctaccggeoo
gggtgaacca
ccgactaccc
tcgccggeaa
tcegegggea
cgtacaagga
acgaggagac
tgttccgcga
cgaaggggtt
cgagcctgac
accagctcte
agaagctegt
ttcggggttt
gtaatttttt
tccacctaaa

<223> TC85888 (PRO0133)

<400> 37

ES 2378 157 T3

cagazacata
agttcaggcc
ggtggtgzaag
gtgagggcgy
ggacgggaag
cgggctcgeg
tcecgegactt
tacaccgtca
ttceggeget
gacggcgegg
cctgggecac
gtcgcggegyg
cgtcecctooo
gaacgggtcg
cagcaagatc
cgggatcacg
gcacatcccg
cgtgtcggag
caagtccgge
gcaggaggcee
cggcctegte
agggggttte
tttacccgac
ttaagt

gtacacttga
gcactcctge
gagccggggt
tggcgacgog
aagacgctgce
gcggcegaaygy
tcctgaaggce
tgcacctgga
ccggcatgcc
caaccgacgt
ttcctecteg
ctcatcatce
&aggccgggc
gcgatgatcg
tgtaacatgc
ttcgegtege
ctgttcocggc
gcggagteeg
gtgtactgga
agcgacccegg
tgagtttatt
agctttcagt
aaatcatgceca

42

gctcacteeca
cctctgotct
tccttagegt
gcgggecoggt
ggcagggggt
cgcttggegy
ggcgacggcg
cctcgecctec
gctcgacgeg
tcaacgccga
cecegecteat
tcggctecat
taggcgacct
acggcgcgga
tgacgatgca
tgtacccggg
tgctgttecce
ggaagcggct
gctggaacaa
agaaggccag
atttacccat
gagagaggcc
ataaaaccac

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

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1416



10

15

cttctactte
gccatgagag
cagtgcggca
ggctggtgcg
ggctgcggcg
atatcgccect
aagggcttct
accaccecgceg
cacgagacca
ttcaaggagg
tgcgccgecg
tacggccgeg
gacgccagtc
gtcgtgeccac
gcgegtteeg
cggcgcggac
gggcgtcage
gttgatattt
gaaaacatat
gaaatatac

<210> 38

<211>981

<212> ADN

tatcatacca
ctctegetcet
gccaggccgg
gcteccaccte
gcggeccgac
cgctcttega
acacctacga
acgccgacac
ccggeggetyg
agaacaacgg
cgaagaagta
gggcaggcat
tccttcaaga
gcggtgatca
ggctacggeg
gacaaggtygg
tatggcgata
gatccgagea
actacctctg

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

aacaaactag
cgcggtggtg
cggcgcgcte
cgattactgc
cccgccctee
ccagatgctg
cgcecttcegte
ctgcaagcgce
gcccacggcg
caacgcccece
ctacggccgyg
cggctccgac
cggcgttctg
ccggccagtg
agatcaccas
ccgaccggat
acctggattg
gacgaataaa
aattttaata

<223> TC84300 (PRO0151)

<400> 38

aagaggcaag
tccagogtag
tcagcaggaa
ggggcgcatg
cgcegegggy
gtacgagacc
cgccaccggce
gtacgatgce
cggcgccggg
ggccggegec
cgtgctcecag
gatgtacacg
cagcacctac
tcgtectttgg
gacttecgacyg
ctggttccat
aataaagttg

<210> 39

<211> 1203

<212> ADN

agcatccgta
tttcagtteg
cgggctaget
atgggcacgg
cgcgcgatgg
aaggacgcga
cgcgecatgg
aaggacaggg
cagaccggga
gcgcagtacg
caggcagggg
ctcgggatgt
aagcctggaa
cactgatgce
tgttcggtgt
ggagggccag
gttaagacct

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

ttaaccagce
tgtgttggtg
accacgccdgg
cgcaggagaa
gcaggggaca
ccaaggagaa
acaagggccg
cggctgacac
gctacattgg
ccaaggagac
agcaggtgaa
caggcgataa
ctgggagtga
aaagtgtacg
cacactttgg
tgtggaggtc
g

ES 2378 157 T3

cttaatttgc
gccatggcgg
tgccccaact
ggcgecgget
agcggtggcg
ctccaccgca
gccgccgceca
gaggtcgecg
cccgacggcec
acatactgcg
ggacccatcc
ctgctcaaca
gttctggatg
gacgccgtcc
catcatcaac
cgggttctac
ctacaaccad
atacaatgca
catatctcta

ttttgagact
agtgattcca
cgagaccaag
ggcgcgggag
cggcgccaag
ggcgtacgag
cggcgcegeg
ggcgcagtec
acagaccgcec
cgcgatcgcc
gagcgtggeg
caagaacaac
ctaccagtaa
tgttgtatce
tttttecagtt
zatgtttaag

attgcatcac
tggtggcegt
gcctctgetg
gccagagcca
gcagcggegt
acgaccaggc
acgcctacce
ccttectgge
cctactecctg
agcccaagcec
agatcaccta
acccggacct
acgccgcagt
gccgacgace
ggcggtgtgg
aagcgctact
aggccctacce
cacgagattg
aaacaaaaaa

tgagagtgtg
gccaagtttg
gececeocgegeeg
gccaaggaca
gaggcgacca
gcaaaggacg
ggcgccacga
gccgecgace
gaggccgceca
ggcaaggaca
gtgggggcga
gccgctgeccg
tacggtagaa
tcttttttaa
gtgctcaact
ctttogtttt

43

attgccggcece
gcgcggegag
cagccagtac
gtgctccgge
cgcctecatce
gtgcgcegot
ggacttcgece
gcagacgtco
gggctactgce
ggagtggcecg
caactacaac
ggtggcgtcg
cgcccaagoo
&ggcggcggg
agtgcgggca
gcgacatgcet
cgccttecta
tgagactcga
azaaaaaaas

tgtgactcga
cgatggecttce
aggagaagac
cggcgteccga
aggagaagyc
cggcctocga
gggacaaggc
gcgccegcega
agcagaaagc
agaccggcgc
aggacgecggt
gcaaggacac
gaagcatgtg
gtttcagcte
gttcatgttt
aaaatctgat

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

1020
1080
1140
1149

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
gy
960
981
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<223> TC89687 (PRO0169)

<400> 39

tactcctctc
gcagaggaga
actcggagag
aggagccgcc
ggccgggate
catgggggtc
gtccttocgga
catcaaccca
catcttctac
cttccagcag
caccaagggt
cttctcagece
actgccaatt
tggcatcaac
gaatgaccat
ccaccaggtg
ctgcgcagce
cgcatctgte
acaactcaat
aattcttaag
gcc

<210> 40

<211> 964

<212> ADN

tctcacctcee
ggcgacaatg
gcagccgate
gccgggecegce
gccgagttog
tccaagtect
ggcatgatct
gcagttactt
atagtgatgc
ggtctgtaca
gacggtcttg
actgatgcca
ggttttgcegg
ccagccagga
tggatcttct
atcatcaggg
gacgacatgc
gattccctet
cgtgtaatcc
ttatcatctc

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

accatctage
gaggggaagg
gggacggcgg
tgttcgagecc
tcgeoccacctt
cctceccaagtg
tcgegectogt
ttgggetgtt
aatgcctagg
tgggcaatgg
gtgctgagat
agaggaatgc
tgttcectggt
gccttggege
gggttggtce
cgatcccatt
aacgcaatcg
atctctagtc
agtactcagt
tgttgctgga

<223> TC89846 (PRO0170)

<400> 40

cccacggttce
gtccctgtet
agagagagag
agggcgeegce
ccgccaaggg
ccgctttett
ataaatctgt
cggacaaggc
ttgctgecta
aggacgacga
&gggcagcga
agcaagacgc
tzgaattatt
gatagcgctc
accgtcaatg
ataatatcag
ttac

<210> 41

<211> 1542

<212> ADN

cgcccacggt
cccoctotoct
cgccagactc
caagcCCcgac
caggaagggyg
cgtttttatg
cgctgetgta
tccctatgta
caacaagggc
ggaggaatct
zgaggatgaa
tsagggcggc
cagtttcact
cttgttggcg
atccgettgt
tttgcgtatg

<213> Oryza sativa

ccgceeccacgyg
tcctectcte
tceccaggtyg
gccaagttgg
aaggccggca
gaggagttcc
ggaaaagcag
gccaaggcca
gagagcactg
gacaagtcca
gacgatgacg
gggcgtccta
tcacatcgtg
ccactggtgg
acctagatta
ttagattaaa

ES 2378 157 T3

tcactcacac
aggaggacgt
cgcagggcgce
aggggagctc
cctettecte
cgccaccgtc
ctactgcacc
cttggccagg
ggccatctge
cggtggtgcc
tgttggcacc
cagggactca
ccacctggoc
tgccatcatce
cttegttgge
caagagcagg
tgatgtcctg
cccaagatgt
cactgtatgt
aatccggttt

tccgettcte
ctttcceccte
aggattcagc
ctgtgaagag
aggaccccaa
gtaaggagtt
ccggtgatag
acaagctcaa
ccaagaaggc
agtccgaggt
agtgagcctt
aggagcctat
atgttttact
gtgttgtggt
ctctttecat
ttgtttctaa

agtctccact
gcggetgggg
gggggacgac
aagtcgtggt
tacatcacca
ggcatccagg
gccggeatct
aagctgtccc
ggagctggag
aatgtagttg
ttcatcctgg
catgttccta
accatcccca
tacaacaagg
gctgcecctgg
tcttaagccce
tttccecgege
ttttcctatce
ttttatgtga
cctcocttegtg

ttctctggtg
ctctcttcce
catgaagggg
taagggcgcg
caagcccaag
caaggagaag
gtggaaatcc
ggccgagtac
acccgccaag
caatgatgag
ccagtggaca
ccatcatcat
ttttctcteg
gcagccaatg
tgtcatcggc
ttccgtegtt

44

cacacgcatt
gcgaacaggt
aaggactaca
ctttctaccg
tcectecacegt
gcatcgoctg
ccggaggaca
tgacccgggce
ttgtgaagag
ccagtggcta
tctacaccgt
tcecttgecce
tcaccggtac
accatgcctg
ctgccatcta
cgcgocgeceg
gctactgctg
tgaaccctga
tggagatctt
catgaaccgc

gtgtgggtgt
ccctctcaca
gccaaatcca
gagaagcccg
agggctccct
aaccccaaga
ctgaccgaag
aacaaggcca
gaggaagagg
gatgacgacg
agatgggagce
catcgtctac
tecctataacg
tcttgtctce
taacattgtg
ttcttecttee

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
200
960

1020
1080
1140
1200
1203

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
360
964
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<220>

<221> misc_feature

<223> TC82935 (PRO0171)

<400> 41

cacacctcac acctcaccac
agatcceggg agagggagag
cggtgccgtc gacgeccgctg
acctggactt cctggagatg
aggacggcga cccgaccaag
accgcaacga catcaaccgg
ccgecatgeceg ctgottegge
acgactgectt cgttgccaag
tcaagaacct cctcageccg
gcgaaggege tgactttgte
ctgtctctca cggcctgtgg
agcctcgtgae gaggaactce
tgttccocecat gtgtggeatg
actttggtet catgggtgat
ggtgcatgaa ggtcatctgt
tctggcacag caaggctagce
tctggoaggae ggacatcatce
ccgtccagas gtgoctaccte
acccctactt cgtcaagett
tgaacccctec gactgctgct
tgtgtgtcge aggatggaaa
tagatatage tctttttgag
ttgttatgct ggttcttttg
agacaataat aattttatca
attgtattta atasacctttg
actaccatat tatatttcta

<210> 42

<211> 1432

<212> ADN

<213> Oryza sativa
<220>

<221> misc_feature

catcacctcc
ggagagatca
ctcaaggacg
tggcggeceet
accatccgeg
atccteggee
tacatggtct
gacccatctg
tccacccogt
cgtggttacc
cttaacatcc
aggtatgttg
aaccttgctt
ggccagecta
gaccacctga
gacccctteg
cococttettee
tccctecgecg
gccgatgcca
gtcgagaacy
gtacccttta
atgaagggag
tagctggaaa
tgtazttttg
caaatcacta
gatcatttcg

<223> TC82977 (PRO0173)

<220>
<221> misc_feature

<222> (1429)..(1429)

<223> n = cualquier nucleétido

<400> 42

ES 2378 157 T3

tcctecteot
tggcggggac
agctggacat
tcttccageeo
tcceococgaggyg
ccaaggectco
ccaagaagaa
gcaaggacat
tcttcttcaa
ccttecagect
ctgactatga
atgectgtcat
ttgaccgtga
ttggtcgcta
gcctgggagt
tgaacttgaa
agaacgccac
agcaggtcag
tggtcacctg
gcaaggccaa
agtgaaagtg
agattactta
aggatttgtt
atagtcgtgc
tacctgttgg
taggcattat

cctcttecctc
ggtgacggtg
cgtgatcccg
ctaccacctc
cttcgactac
ctgcatctee
gtacgtctte
caatgctctt
caccttgtat
cagggaggga
tgctcctact
gactgtgece
tctecatcggt
cgacgacatg
gaagactgga
gaaggaatac
catccccaag
ggagaagctec
gatcgaggcc
gtagattgat
ttgctgtgge
agcaacttta
atcatcgttt
tttggttgct
ttgttctgag
99

45

cgcgcgogoeg
ccgtecggoegt
acgatccgea
atcatcgtge
gagctctaca
ttcaaggact
accatcgacg
gagcagcaca
gatccctace
gccaagactyg
cagatggtca
aagggaacct
cctgeaatgt
tgggctggat
ctgccgtaca
aagggcatct
gagtgecgaca
ggcaagatcg
tgggatgagce
cctgggagcet
ctaggccecce
taattctttg
acataattca
aaatggtgtt
aattgtatgc

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

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1542
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aazagagcag
ctcecegetec
cggcgcegcea
gggtgctgac
taatggcctt
aaczactgat
ccecaggaag

atcccaaget
caatccagea
gaacattact
acttaatgtc
ccagtaccct
ggaactcgtt
tggtgccgeco
atgcgatcac
tgtgtactect
atgcagtggt
gaagatggac
caactazaac
tttgaataaa
acatecgegay
tttgtactag
acccatttga
atctgcatcg

<210> 43

<211> 659

<212> ADN

cgtcgecctct
ccecocccocectt
ggacaaattg
cagcctgtta
aagatggagc
gttgtggagg
gagggaatgg

tetgetettyg
aacaccaacg
tgectcacce
caagttactg
gatgttaacc
gctgatgatg
atcatcaagg
attcgtgact
gatggttcgt
ggcgaatgga
gcgactgecce
taagcaatac
agagactttt
atgtggagceg
cteceettttt
catctgatgg
ggcttgggct

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

<223> TC83646 (PRO0175

<400> 43

gctaagtgag
tttagcttaa
gagtacggca
gggacgcacy
aagaccggcey
ggaatgggag
ggcaacaagg
accggaaccg
accggcgcac
atcaaggaga
gccceccggeg

<210> 44

<211> 1310

<212> ADN

ctagccactg
gcaggatgga
acccggtegg
gcaccgcegg
gcgtectgea
ggaggaggaa
gcgagcagca
gcggegecta
acggcaccac
agctgccegg
accgecgeca

<213> Oryza sativa

<220>

<221> misc_feature

ccteccocteoct
ccgctecaat
gatatgctct
ttctacacat
tggttgatgce
cctgcactgg
aaaggaagga

aggctcatge
ctctcatctt
gtcttgacca
atgtgaagaa
acgccactgt
agtggttaaa
cgaggaagca
gggttcttgg
atggtgtgce
cgattgttca
aggagctgtc
ccagagggac
aagttccatc
cagatgcegt
tttgcctggt
aatcatggac
ggtggttgaa

atcagaagaa
gcaccagggg
caccyggegcec
caccggeggce
acgctccgge
gaaggggatc
gcatgccatg
cgggcagcag
caccaccgac
ccagcactga
cgtcaccttc

ES 2378 157 T3

aacccctacg
ggcgaaggaa
tgtcccecatg
gcttgacatt
tgcatttcct
tgtgaatgtt
tgttatgtca

agccectaac
dazagaatte
caacagggca
tgcgatcatc
gaagactccc
tacggaattc
atccagtgcc
cactecctgag
tgctggtctg
gggtctcceg
ggaggagaag
agatagtgag
acatagaaac
tgctggtttt
gattcgcagg
cagtagcaag
ctttctgcca

cttccagaac
ccgatgecgeg
attgctaggg
ccaccagcta
cttttgaagg

gcggttatgg
aaaaatgtct

tgcaaggttce
gctecateca
cttggccags
tggggcaacc
agtggagagsa
atctctaccyg
ctatctgctg
ggaacatttg
atctactecgt
atcgacgagt
acgctcgett
cgattgcceg
tgtttatcte
actccagtgt
acatttgetyg
tacatttttyg
catggccent

cttctcgaag
tgctcgtcac
gtgtgatgtt
ctgaatctct
gaattgtcge
ttggtgggtt
ccatctacaa

tggtagttge
tcecetgagaa
tctcoctgaaas
actcatccac
agcctgtcag
tccagcagcg
ccagctectge
tcteccatggyg
tcccagtaac
tctcaaggaa
actcatgcct
ctccegtgtt
agaccgctge
gtattgagge
azsacattga
cgazagcata
gg

cacctcgatc
cagcacggcc
ggacacggcec
ggcecagttee
agctccagct
aaggagaaga
ggcggcaccg
ggccacggca
accggcgaga
gctcgacaca
ctgaataata

tctgagagtg
acgtgaccag
agatgggcac
agccgatgag
caagctcgtc
tcaaggagaa
gcaccggcac
ccgggatgac
agaagggcat
ccaccacacc
agatgagcta

46

ttttttcagc
ccgcgtcegac
cgceggeatg
ggaggagcac
tgaggatgat
gctccococgge
cggcaccggce
caccggcacc
catggacaag
atgtgtctgc
accgagcgce

60
120
180
240
300
360
420

480
540
600
660
720
780
840
900
960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1432

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
659
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<223> TC90619 (PRO0177)

<400> 44

ggaccagcga
gcecgettttg
cgeccteectet
ggceaacgga
agggcacgta
tcaagaagat
tctcgectect
gtgagaagcg
actcttgtecce

tccgeggegt
atttattgat
catttggaat
cagagatcct
gtatctttgc
aattatttaa
gctcattace
ttgtccctac
caaacaaaag
tggtacaatg
catttcattc
atatttcaaa
gtctoctattt

<210> 45

<211>55

<212> ADN

gcaaccagcc
ceccacctcote
tecctecececte
gggggggtta
cggggtggtg
ccggcttgag
caaggagatg
catatatctt
agagtttgcg

tgcttactgt
agatcggegt
tcctgtecge
tcttggatca
sgaaatggtg
gatattcagg
tgactacaag
tcttgaccct
gatcacagct
accctgectat
cttctgtgaa
tcttgtgtgt
gttcagagta

cccogoococo
ctcecgattaa
gcocgacccta
accctgatgg
tacagggcgc
caggaggatg
catcacggca
gtctttgagt
aaaaacccca

cattctcata
actaatgcac
acgtttactc
aggcagtatt
aaccagaaac
gtactaggaa
tctgetttec
gctggtttgg
agacaggctc
ggctttacat
cgctgtgece
ttgatatgta
aatatcttcco

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm 3780

<400> 45

ES 2378 157 T3

aatggcggca
tceccteocee
cctactcgeg
agcagtacga
gggacaaggl
agggcgtccce
acatcgtcag
atctggatct
ctttaattaa

gagttcttca
tgaagcttgce
acgaggttgt
ctacaccagt
cactgttccc
ctccaaatga
ccaagtggca
accttctcte
ttgagcatga
tggattggca
ttcgtttggg
ttcaggaacyg
aatgctgcct

gagcagcttt
tcetettect
ccgccgeogt
gaaggaggag
caccaacgag
ctccaccgca
gttacacgat
ggacctaaag
gtcatatctc

tcgagatttyg
agactttggt
aaccttgtag
tgatatgtgg
tggtgattet
acaesadttgg
agcacaggat
taaaatgctt
atacttcaag
tatgtatggg
catttttgtc
ctaaetagat
ttcagtttecc

gcccaccgot
cccacttcte
cdcattggge
aagattgggyg
acgatcgcgc
atccgcgaga
gttatccaca
aagttcatgg
tatcagatac

aaacctcaga
ttagccaggg
tatagagctce
tcagttggtt
gagattgatg
ccaggagtta
cttgcaacta
cggtacgage
gaccttgaga
ctgggctcct
attcagctgg
caccgtcttg

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctt cgacgctact caagtggtgg gagge

<210> 46

<211>55

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm2768

<400> 46

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctc ccgatttagt agaccacatt ttggc

<210> 47

<211> 54

47

60
120
180
240

360
420

540

600
660
720
780
840
900
960
1020
1080
1140
1200
1260
1310

55

55
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<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm2420

<400> 47

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggcta tgccatcgag tggtgtgccg atac
<210> 48

<211> 54

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm2853

<400> 48

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctt ctcttctgaa gctgaagcecc tgcg
<210> 49

<211> 53

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm2426

<400> 49

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggcta aaaccaccga gggacctgat ctg
<210> 50

<211>55

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm2855

<400> 50

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctc ctagctatat gcagaggttg acagg

<210> 51

48

54

54

53

55
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<211> 53

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm3025

<400> 51

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggcta tggtgccatg tcaataagac atc
<210> 52

<211> 56

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm3029

<400> 52

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctg tttttctatg aaccggtcat taaacc
<210> 53

<211>55

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm3061

<400> 53

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctc ctgatggatg atgaatcact gatcg
<210> 54

<211>57

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm3031

<400> 54

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctt cgttaagttt gatgatttct gatgacc

49

53

56

55

57
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<210> 55

<211> 53

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm3051

<400> 55

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtg ccgecgeteg ctegcettegt teg
<210> 56

<211> 58

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm3592

<400> 56

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctc gtgttcatgt tcgcatttag gattggac
<210> 57

<211> 55

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm5131

<400> 57

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctc agatgccaca gtatggtgta ccacc
<210> 58

<211> 56

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm3782

<400> 58

50

53

58

55
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ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctt tgcagttgtg accaagtaag ctgagc 56
<210> 59

<211> 54

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm2844

<400> 59

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctt ttggcgcggg gcagaagagt ggac 54
<210> 60

<211> 57

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm2973

<400> 60

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctg cttgagtcat agggagaaaa caaatcg 57
<210> 61

<211>53

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm3770

<400> 61

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctc gtcctecttt tgtaacggct cge 53
<210> 62

<211> 56

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm3772

51
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<400> 62

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctc atgcggctaa tgtagatgct cactgc
<210> 63

<211> 53

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm3774

<400> 63

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctt agtaccattc ttccctcgtg age
<210> 64

<211> 53

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> pm3776

<400> 64

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctg tttggttggt gaccgcaatt tgc
<210> 65

<211>55

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm3800

<400> 65

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctg tcaccaccgt catgtacgag gctge
<210> 66

<211>55

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

52
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<223> prm5135

<400> 66

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctc agacacctag aatatagaca ttccc
<210> 67

<211> 55

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm3781

<400> 67

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtg atcacaagcg cagctaatca ctagc
<210> 68

<211> 57

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm2769

<400> 68

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtc gtgtagaaaa tcttaacccg aaaatcg
<210> 69

<211> 55

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm2421

<400> 69

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtg gtgaggtgcc ggggaagcega cgttg
<210> 70

<211> 54

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

53
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<220>

<223> prm2854

<400> 70

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtt tcttctttcc cttggaacta accg
<210>71

<211> 54

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm2427

<400> 71

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtt gtcgctttta tttggcttgg tgtg
<210> 72

<211> 56

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm2856

<400> 72

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtc tctagctcga tctetcttge aaaage
<210> 73

<211> 49

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm3026

<400> 73

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtg gcgatgagat cttcetceg
<210> 74

<211> 59

<212> ADN

54

54

54

56
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<213> Secuencia artificial
<220>

<223> prm3030

<400> 74

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtt titgtaggat tctactacta tgcttcaac 59
<210> 75

<211> 62

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> prm3062

<400> 75

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggta ttgtgtaaat atttctattg tccagtaatc
ac

<210> 76

<211> 54

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm3032

<400> 76

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtg atggcagagt taattagcaa acgc 54
<210> 77

<211> 50

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm3052

<400> 77

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctc taagggcagc agccattggg 50

<210>78

55

60
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<211> 60

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm3049

<400> 78

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtg gcggcggegg cggecggegge ggetgggtet
<210> 79

<211> 54

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm2195

<400> 79

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtc ggcttagaga ggggaggaag cgaa
<210> 80

<211> 58

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm2197

<400> 80

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtt ggtgtgagtg tttgagtttg gagtgage
<210> 81

<211>57

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm2845

<400> 81

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtc ggcaatgtga tgcaatgcaa attaagc

56

60
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<210> 82

<211>55

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm2974

<400> 82

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtc gcaaacttgg ctggaatcac tcacc
<210> 83

<211> 54

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm3771

<400> 83

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtt gtcgcctctc ctctgcaatg cgtg
<210> 84

<211> 52

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223>prm3773

<400> 84

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtg gctgaatcct gcgagaaggg cg
<210> 85

<211> 54

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm3775

<400> 85

57

54

52
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ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtg atctctcect ctcectetee ctgg 54
<210> 86

<211> 52

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm3777

<400> 86

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtt ggagcggaag ggggggggga ge 52
<210> 87

<211> 57

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm3801

<400> 87

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtc actctcagag atcgaggtgt tcttctg 57
<210> 88

<211>52

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> prm5136

<400> 88

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtc geccgeaget cgeeccegte cg 52

58
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REIVINDICACIONES
1. Un promotor aislado capaz de dirigir y/o regular la expresion en tejido joven de una planta, que comprende:
(a) un acido nucleico aislado como se da en la SEQ ID NO: 5 o el complemento del mismo; o
(b) un &cido nucleico aislado como se define en (a), que se interrumpe por una secuencia de intervencion; o

(c) un fragmento del acido nucleico como se define en (a) o (b), cuyo fragmento es capaz de dirigir y/o regular la
expresion especifica del tejido joven o

(d) un acido nucleico aislado que tiene por lo menos 90 % de identidad de secuencia con la secuencia de ADN como
se daenla SEQ ID NO: 5.

2. Un promotor de acuerdo con la reivindicacion 1, que es un promotor hibrido que comprende por lo menos
una parte de un promotor como se define en la reivindicacién 1 y que comprende adicionalmente otra parte de un
promotor.

3. Una construccién genética que comprende:
(a) Un promotor aislado como se define en la reivindicacion 1 0 2; y
(b) una secuencia de acido nucleico heteréloga ligada en forma operativa a dicho promotor de (a); y opcionalmente

(c) un terminador de transcripcion 3'.

4, Un casete de expresion que comprende una construccion genética como se define en la reivindicacion 3.

5. Un vector de transformacién que comprende una construccion genética como se define en la reivindicacién
6. Un vector de expresion que comprende una construccién genética como se define en la reivindicacion 3.

7. Una célula anfitriona que comprende una construccién genética como se define en la reivindicacién 3, o un

casete de expresién como se define en la reivindicacién 4, o un vector de transformacion como se define en la
reivindicacion 5, o un vector de expresion como se define en la reivindicacion 6.

8. Una célula de planta transgénica que comprende una construccién genética como se define en la
reivindicacion 3, o un casete de expresion como se define en la reivindicacion 4 o un vector de transformaciéon como
se define en la reivindicacion 5 o un vector de expresion como se define en la reivindicacion 6.

9. La célula de planta transgénica de acuerdo con la reivindicacion 8, que es una célula de planta
monocotiledonea.

10. La célula de planta transgénica de acuerdo con la reivindicacion 9, que es una célula de planta
dicotiledénea.

11. Una planta transgénica que comprende una célula de planta transgénica como se define en la reivindicacion
90 10.
12. Una planta transgénica de acuerdo con la reivindicacion 11, en donde dicha planta se selecciona de arroz,

maiz, trigo, cebada, mijo, avena, centeno, sorgo, soja, girasol, canola, cafia de azlcar, alfalfa, frijol, guisantes, lino,
lupino, colza, tabaco, tomate, papa, calabaza, papaya, alamo y algodon.

13. Parte de planta, preferiblemente una parte cosechable, un propagulo o progenie de una planta como se
define en la reivindicacion 11 o 12 y que comprende un promotor aislado como se define en la reivindicacién 1 o 2.

14. Método para dirigir y/o regular la expresion de un &cido nucleico en una planta o célula de planta, que
comprende:
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(a) Ligar en forma operativa dicho &cido nucleico a uno cualquiera de los &cidos nucleicos aislados como se define
en la reivindicacion 1, y

(b) introducir la construccion genética resultante dentro de una planta o célula de planta.
15. Método de acuerdo con la reivindicacion 14, en donde dicha expresion es especifica de tejido.
16. Método para la produccién de una planta transgénica, que comprende:

(a) introducir dentro de una célula de planta un promotor aislado como se define en la reivindicacién 1 o 2, o una
construccidon genética como se define en la reivindicacion 3, o un casete de expresion como se define en la
reivindicacion 4, o un vector de transformacion como se define en la reivindicacion 5 o un vector de expresién como
se define en la reivindicacion 6, y

(b) Cultivar dicha célula de planta bajo condiciones que promueven el crecimiento de la planta.

17. Uso de cualquiera de los acidos nucleicos aislados como se define en la reivindicacién 1 para dirigir y/o
regular la expresién de un acido nucleico ligado en forma operativa.
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Inicio de transcripcion Inicio de traduccién
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