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DESCRIPCION

Plantas que tienen mejores caracteristicas de crecimiento en condiciones de disponibilidad reducida de nutrientes y
un procedimiento para producirlas

La poblaciéon mundial en crecimiento y el suministro menguante de tierra arable disponible para agricultura esta
estimulando la investigacion hacia el incremento de la eficiencia de la agricultura. Los medios convencionales para
mejoras de cultivos y horticultura usan técnicas de siembra selectivas para identificar plantas que tengan
caracteristicas deseables. No obstante, dichas técnicas selectivas tienen varios inconvenientes, es decir, estas
técnicas normalmente son muy laboriosas y dan lugar a plantas que a menudo contienen componentes genéticos
heterogéneos que no siempre pueden hacer que el rasgo deseable se pase de las plantas parentales Los avances
en biologia molecular han permitido que la humanidad modifique el plasma germinal de los animales y las plantas.
La modificacién genética de las plantas abarca el aislamiento y la manipulacion de material genético (normalmente
en forma de ARN o ARN) y la posterior introduccion de dicho material genético en una planta. Dicha tecnologia tiene
la capacidad de liberar cultivos o plantas que tengan varios rasgos economicos, agronémicos u horticolas
mejorados.

Un rasgo de interés econdmico concreto es el rendimiento. El rendimiento normalmente se define como el producto
mensurable de valor econémico de un cultivo. Este se puede definir en términos de cantidad y/o de calidad. El
rendimiento depende directamente de diversos factores, por ejemplo, nimero y tamafio de los drganos, arquitectura
de la planta (por ejemplo, del nimero de ramas), rendimiento de semillas y mas factores. El desarrollo de raices, la
absorciéon de nutrientes y la eficiencia del uso y la tolerancia al estrés, pueden ser factores importantes en la
determinaciéon del rendimiento. Por lo tanto, optimizar uno de los factores mencionados anteriormente puede
contribuir a incrementar el rendimiento de una cosecha.

El rendimiento de semillas es un rasgo particularmente importante, ya que las semillas de muchas plantas son
importantes para la nutricion de seres humanos y animales. Cosechas tales como maiz, arroz, trigo, canola y soja
representan mas de la mitad del aporte calérico total de los seres humanos, ya sea a través del consumo directo de
las propias semillas o a través del consumo de productos alimenticios generados con semillas procesadas. También
son una fuente de azlcares, aceites y muchos tipos de metabolitos usados en procedimientos industriales. Las
semillas contienen un embrién (la fuente de nuevos vastagos y raices) y un endospermo (la fuente de nutrientes
para el crecimiento del embridon durante la germinacion y durante el crecimiento temprano de las plantulas). El
desarrollo de una nueva semilla implica muchos genes y requiere la transferencia de metabolitos desde las raices,
las hojas y los tallos hasta la semilla en crecimiento. El endospermo, en particular, asimila los precursores
metabdlicos de carbohidratos, aceites y proteinas y los sintetiza como macromoléculas de almacenamiento para
engordar el grano.

La biomasa de la planta es rendimiento para cultivos de forraje como la alfalfa, ensilaje y heno. En concreto, la
biomasa de la raiz es el rendimiento para cultivos como la patata, la mandioca o la remolacha azucarera. Se han
usado muchas aproximaciones para los cultivos de granos. Entre los principales se encuentran las estimaciones del
tamafno de la planta. El tamafo de la planta se puede medir de muchos modos dependiendo de la especie y su
estado de desarrollo, pero incluyen el peso total de la planta, el peso seco de la planta encima del suelo, el peso
fresco de la planta encima del suelo, el area de la hoja, el volumen del tallo, la altura de la planta, el diametro de la
roseta, la longitud de la hoja, la longitud de la raiz, la masa de la raiz, el nimero de brotes y el nimero de hojas.
Muchas especies mantienen una proporcién conservada entre el tamafio de diferentes partes de la planta en un
estadio del desarrollo dado. Estas relaciones alométricas se usan para extrapolar desde una de estas medidas del
tamafo a la otra (p. €j., Tittonell et al., (2005) Agric Ecosys & Environ 105: 213). El tamafio de la planta en una etapa
del desarrollo temprana normalmente se correlacionara con el tamafo de la planta mas tarde en el desarrollo. Una
planta mas grande con un area de la hoja mas grande normalmente absorbera mas luz y diéxido de carbono que
una planta mas pequefa y, por tanto, probablemente ganara mayor peso durante el mismo periodo (Fasoula y
Tollenaar (2005) Maydica 50: 39). Esto se afiade a la potencial continuacion del microambiente o la ventaja genética
que la planta tenia que alcanzar el mayor tamafio inicialmente. Existe un fuerte componente genético con respecto al
tamano de la planta y la tasa de crecimiento (por ejemplo, ter Steege et al. 2005 Plant Physiology 139: 1078) y por
eso para un intervalo de tamafo de planta de genotipos diversos en una condicién ambiental se correlaciona
posiblemente con el tamafio en otra (Hittalmani et al. (2003) Theoretical Applied Genetics 107:679). De este modo
se usa un ambiente estdndar como aproximacion para los diversos y dinamicos ambientes que se las cosechas en el
campo se encuentran en diferentes localizaciones y tiempos.

Otro rasgo importante para muchos cultivos es el vigor temprano. La mejora del vigor temprano es un importante
objetivo de los modernos programas de cultivo del arroz en variedades cultivadas de arroz tanto templados como
tropicales. Las raices largas son importantes para el anclaje apropiado al suelo en arroz sembrado en agua. Cuando
el arroz se siembra directamente en campos anegados y cuando las plantas deben emerger rapidamente a través
del agua, los vastagos mas largos se asocian al vigor. Cuando se practica la siembra en linea, los mesocotilos y los
coledptilos mas largos son importantes para una buena emergencia de las plantulas. La capacidad para manipular
genéticamente el vigor temprano en plantas seria de gran importancia en la agricultura. Por ejemplo, un vigor
temprano escaso ha sido una limitacién para la introduccién de hibridos de maiz (Zea mays L.) basados en el
germoplasma de Corn Belt en la Europa atlantica.
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El indice de cosecha, la relacion entre el rendimiento de semillas con respecto al peso seco por encima del suelo es
relativamente estable en muchas condiciones ambientales y, de este modo, se puede obtener una muy buena
correlacion entre el tamafio de la planta y el rendimiento de los granos (por ejemplo, Rebetzke et al., (2002) Crop
Science 42:739). Estos procesos estan intrinsecamente relacionados porque la mayor parte de la biomasa del grano
depende de la productividad fotosintética presente o almacenada por las hojas y el tallo de la planta (Gardener et al.,
(1985) Physiology of Crop Plants. lowa State University Press, pp68 - 73). Por tanto, la seleccién del tamafio de la
planta, incluso en etapas tempranas de desarrollo, se ha utilizado como un indicador del rendimiento potencial futuro
(por ejemplo, Tittonell et al., (2005) Agric Ecosys & Environ 105: 213). Cuando se analiza el impacto de las
diferencias genéticas sobre la tolerancia al estrés, la capacidad para estandarizar las propiedades del suelo, la
temperatura, la disponibilidad de agua y de nutrientes y la intensidad de la luz es una ventaja intrinseca del
invernadero o de los ambientes con camaras de crecimiento de plantas en comparacion con el campo. Sin embargo,
las limitaciones artificiales en el rendimiento debido a una pobre polinizaciéon provocada por la ausencia de viento o
de insectos, o insuficiente espacio para la maduracion de la raiz o el desarrollo del follaje, pueden restringir el uso de
estos ambientes controlados para analizar las diferencias de rendimiento. Por lo tanto, las mediciones del tamafio de
la planta en el desarrollo temprano, en condiciones estandar en una camara de cultivo o en invernadero, son
practicas convencionales para proporcionar indicaciones de las posibles ventajas de rendimiento genético.

Otro rasgo importante es el de la tolerancia mejorada al estrés abidtico. El estrés abidtico es una causa principal de
pérdida de cosechas en todo el mundo, reduciendo los rendimientos medios para la mayoria de las plantas de
cultivo principales en mas de 50% (Wang et al., (2003) Planta 218: 1 - 14). El estrés abidtico puede producirse por
sequia, salinidad, temperaturas extremas, toxicidad quimica, exceso o falta de nutrientes (macroelementos y/o
microelementos), radiacion y estrés oxidativo. La capacidad para aumentar la tolerancia de las plantas al estrés
abidtico seria de un gran beneficio econémico para los agricultores de todo el mundo y permitiria el cultivo de
cosechas en condiciones adversas y en territorios en los que el cultivo de las cosechas no es posible de otro modo.

La capacidad para aumentar el rendimiento de las plantas tendia muchas aplicaciones en areas tales como
agricultura, incluyendo la produccion de plantas decorativas, arboricultura, horticultura y silvicultura. El incremento
del rendimiento también puede ser util en la produccion de algas para usar en biorreactores (para la produccion
biotecnoldgica de sustancias tales como productos farmacéuticos, anticuerpos o vacunas, o para la bioconversion de
residuos organicos) y otras de estas areas.

Antecedentes

Las proteinas homeodominio de tipo cremallera de leucina (HDZip) constituyen una familia de factores de
transcripcion caracterizados por la presencia de un dominio de unidn al ADN y un motivo de cremallera de leucina
(Zip) adyacente. EI homeodominio normalmente consiste en 60 residuos de aminoacidos conservados que forman
una hélice 1-bucle-hélice 2-giro-hélice 3 que se une al ADN. Este sitio de unién al AND normalmente es
seudopalindréomico. La cremallera de leucina, adyacente al extremo C terminal del homeodominio, consiste en varias
repeticiones en héptada (al menos cuatro) en las que normalmente aparece una leucina (en ocasiones un valina o
una isoleucina) cada siete aminoacidos. La cremallera de leucina es importante para la dimerizacion de las
proteinas. Esta dimerizacion es un requisito previo para la unién a ADN ((1993) EMBO J 12(9): 3507 - 3517), y
puede proceder entre dos proteinas HDZip idénticas (homodimero) o entre dos proteinas HDZip diferentes
(heterodimero).

Los genes del homeodominio estan presentes en todos los eucariotas y constituyen una familia génica de al menos
89 miembros en Arabidopsis thaliana. La cremallera de leucina también se encuentra en eucariotas distintos a las
plantas. No obstante, la presencia de un homeodominio y una cremallera de leucina es especifica de la planta (se
encuentra en al menos 47 de las 89 proteinas en Arabidopsis) y se ha descubierto en musgo ademas de en plantas
vasculares, (Sakakibara et al. (2001) Mol Biol Evol 18(4): 491 - 502). La cremallera de leucina se localiza en el
extremo C terminal del homeodominio, estas dos caracteristicas se solapan en tres aminoacidos.

Los genes de HDZip de Arabidopsis se han clasificado en cuatro clases diferentes, HDZip | a IV, en base a los
criterios de similitud de secuencia (Sessa et al. (1994) En Plant Molec Biol, pp412 - 426). Como las proteinas HD-Zip
de las tres otras clases, las proteinas HDZip de clase | son bastante divergentes en su estructura amino primaria
fuera el homeodominio y la cremallera de leucina. Dentro del homeodominio y de la cremallera de leucina, las
proteinas HDZip de clase | se caracterizan adicionalmente por dos caracteristicas especificas:

1) en el homeodominio, ademas de los aminoacidos invariables LeusTrpssPhessAsnsiArgss, la posicion 46 esta
ocupada por una Ala (A) y la posiciéon 56 por un Try (W) (o en ocasiones por una Phe (F)) (Sessa et al. (1997) J
Mol Biol 274(3):303 - 309; véase la Figura 1), al que se hace referencia como homeodominio de clase |, y

2) la cremallera de leucina comprende seis héptadas para el helecho Ceratopteris richardii que presenta siete
héptadas (dentro de cada héptada, las posiciones se denominan a, b, c, d, e, f and g, estando la leucina
conservada en la posicién d; Sakakibara et al (2001) Mol Biol Evol 18(4): 491 - 502; véase la Figura 1). HDZip II,
lll'y IV presentan una cremallera de leucina con solo cinco héptadas.

Concerniente a sus propiedades de union a ADN, las proteinas HDZip de clase | preferentemente se unen a
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semisitios de 5 pb que solapan en una posicion central CAA(A/T)ATTG (Sessa et al. (1993) EMBO J 12(9): 3507 -
3517).

Se ha demostrado que diferentes proteinas HDZip activan o reprimen la transcripcion. En Arabidopsis, se ha
demostrado que las HDZip de clase | -5, -6 y -16 actian como activadores de la transcripcion en ensayos de
expresion transitoria en hojas de Arabidopsis usando un gen indicador (luciferasa; Henriksson et al. (2005) Plant
Phys 139: 509 - 518). Dos proteinas HDZip de clase | de arroz, Oshox4 y Oshox5, actuaron como activadores en
ensayos de expresion transitoria en cultivos en suspension de células de arroz usando otro gen indicador
(glucuronidasa; Meijer et al. (2000) Mol Gen Genet 263:12 - 21). Por el contrario, dos proteinas HDZip de clase | de
arroz, Oshox1 y Oshox3, actuaron como represores de la transcripcion en los mismos experimentos (Meijer et al.
(1997) Plant J 11: 263 - 276; Meijer et al. (2000) ant.).

Se ha demostrado que varias proteinas HDZip de clase | estan implicadas en la respuesta a la luz y en la respuesta
relacionada con el déficit de acido abscisico (ABA)agua (Hjellstrém et al., (2003) Plant Cell Environ 26: 1127 - 1136).
Las HDZip de clase | -3, -13, -20, y -23 que sobreexpresan Arabidopsis transgénico sugieren que estos genes estan
implicados en la regulacién del desarrollo de cotiledones y de hojas (Aoyama et al. (1995) Plant Cell 7: 1773 - 1785;
Hanson (2000) en Comprehensive summaries of Uppsala Dissertations from the Faculty of Science and Technology,
Uppsala). Los genes de ATHB3, -13, -20, y -23 son similares y forman una subclase distinta dentro de las HDZip de
clase |. Dado que estos genes producen alteraciones similares en la forma de los cotiledones cuando se expresan
de forma constitutiva, se denominan genes de HDZip dirigidos a los cotiledones (POC). Hanson concluye que las
proteinas de clase | que estan estrechamente relacionadas filogenéticamente también estan relacionadas
funcionalmente, en la mayoria de los casos.

El documento W02007/051866 es una solicitud internacional que divulga, entre otros, usos del polipéptido HDZip
hox5 en plantas. No obstante, no se divulgan resultados para el crecimiento en condiciones de poca disponibilidad
de nitrégeno.

El documento US2007/0022495 divulga plantas transgénicas transformadas con factores de transcripcion de
plantas.

Sorprendentemente, ahora se ha descubierto que la modulacién de la expresién en una planta, una secuencia de
acido nucleico que codifica un polipéptido de HDZip hox5 de clase | o un homdlogo de la misma da plantas que
tienen un mayor rendimiento en condiciones de disponibilidad reducida de nutrientes, respecto a las
correspondientes plantas de tipo silvestre.

De acuerdo con una realizacion de la presente invencion se proporciona un procedimiento para aumentar el
rendimiento en plantas cultivadas en condiciones de disponibilidad reducida de nutrientes, respecto a las
correspondientes plantas silvestres, que comprende modular la expresién en una planta de una secuencia de acido
nucleico que codifica un polipéptido HDZip hox5 de clase | o un homoélogo del mismo, en el que dicha secuencia de
acido nucleico que codifica dicho polipéptido hox5 homeodominio con cremallera de leucina (HDZip) u homdlogo del
mismo se selecciona del grupo que consiste en:

a) una secuencia de acido nucleico representada por la SEC ID N° 1;
b) una secuencia de acido nucleico que codifica un polipéptido representada por la SEC ID N° 2,

c) una secuencia de acido nucleico que es capaz de hibridar en condiciones rigurosas con una secuencia de
acido nucleico representada porla SECID N° 1y

d) una secuencia de &cido nucleico que codifica un polipéptido que tiene una identidad de secuencia de al menos
un 70 % con un polipéptido, representada por la SEC ID N° 2.

La eleccion de plantas control adecuadas es una parte rutinaria de una situacion experimental y puede incluir las
correspondientes plantas silvestres o las correspondientes plantas sin el gen de interés. La planta de control es
tipicamente de la misma especie de planta o incluso de la misma variedad que la planta que se va a evaluar. La
planta de control también puede ser un nulicigoto de la planta que se va a evaluar. Una “planta de control” como se
usa en el presente documento no solo se refiere a plantas completas, sino también a partes de las plantas, que
incluyen semillas y partes de semilla

De forma ventajosa, el funcionamiento de los procedimientos de acuerdo con la presente invencion tiene como
resultado plantas que tienen un rendimiento mayor cuando se cultivan en condiciones de disponibilidad reducida de
nutrientes, respecto a las correspondientes plantas silvestres.

La expresion “rendimiento aumentado” como se define en el presente documento quiere decir un incremento en uno
cualquiera o mas de los siguientes, cada uno con respecto a las plantas silvestres correspondientes: (i) aumento en
biomasa (peso) de una o mas partes de una planta, las partes sobre la superficie (cosechables), aumento de la
biomasa de la raiz, aumento del volumen de la raiz, aumento del nUmero de raices, aumento del diametro de la raiz
o aumento de la longitud de la raiz (de raices gruesas o finas) o aumento de la biomasa de cualquier otra parte
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cosechable; (ii) aumento en el rendimiento total de semilla, que incluye un aumento en la biomasa de las semillas
(peso de la semilla) y que puede ser un incremento del peso de la semilla por planta o en base a una semilla
individual; (iii) aumento del numero de flores (floretes) por panicula, que se expresa como una proporcion entre el
numero de semillas llenas y el nimero de paniculas primarios; (iv) aumento de la tasa de relleno de las semillas; (v)
numero de semillas (llenas); (vi) aumento del tamafio de las semillas, que también puede influir sobre la composicion
de las semillas; (vii) aumento del volumen de las semillas, que puede también influir sobre la composicién de las
semillas (incluyendo contenido y composicion total de aceite, proteina y carbohidrato); (viii) aumento del area de las
semillas (individual o promedio); (ix) aumento de la longitud de las semillas (individual o promedio); (x) aumento de la
anchura de las semillas (individual o promedio); (xi) aumento del perimetro de las semillas (individual o promedio);
(xii) aumento del indice de recoleccion (IR), que se expresa como la proporcién entre el rendimiento de partes
cosechables, tales como las semillas, y la biomasa total; ( (xiii) aumento del peso de mil granos (TKW), que se
extrapola del numero de semillas llenas contadas y su peso total. Un aumento del TKW puede ser el resultado de un
aumento del tamafio de las semillas y/o del peso de las semillas. Un aumento del TKW puede ser el resultado de un
aumento del tamafio del embridn y/o del tamafio del endospermo.

Preferentemente, el rendimiento aumentado se selecciona de uno o mas de los siguientes: aumento del nimero total
de semillas, aumento del numero de semillas llenas, aumento del rendimiento total de las semillas, aumento del
numero de flores por panicula, aumento d e a tasa de llenado de las semillas, aumento del IR, aumento del TKW,
aumento de la longitud de la raiz o aumento del didmetro de la raiz, cada uno respecto a las correspondientes
plantas silvestres.

Por tanto, de acuerdo con la presente invencion se proporciona un procedimiento para aumentar el rendimiento en
plantas cultivadas en condiciones de disponibilidad reducida de nitrégeno respecto a las correspondientes plantas
silvestres, en el que el procedimiento comprende modular la expresion en una planta de un acido nucleico como se
define en la reivindicacion 1 que codifica un polipéptido HDZip hox5 de clase | o un homélogo del mismo.

Tomando el maiz como un ejemplo, un aumento en el rendimiento puede manifestarse como uno o mas de los
siguientes: aumento en el numero de plantas por hectarea o acre, un aumento en el numero de espigas por planta,
un aumento en el nimero de filas, nimero de granos por fila, peso de grano, peso de mil granos, longitud/diametro
de la espiga, entre otros. Tomando el arroz como un ejemplo, un aumento en el rendimiento puede manifestarse
como un aumento en uno 0 mas de los siguientes: niumero de plantas por hectarea o acre, nimero de paniculas por
planta, numero de espiguillas por panicula, numero de flores por panicula, aumento en el indice de llenado de la
semilla, aumento en peso de mil granos, entre otros. Un aumento en el rendimiento también puede ser el resultado
de una arquitectura modificada o puede producirse como un resultado de arquitectura modificada.

Dado que las plantas transgénicas preparadas mediante el procedimiento de acuerdo con la presente invencion
tienen un rendimiento aumentado en condiciones de disponibilidad reducida del nitrégeno, es probable que estas
plantas presenten una tasa de crecimiento aumentada (durante al menos parte de su ciclo de vida), con respecto a
la tasa de crecimiento de las correspondientes plantas silvestres o plantas de control en una etapa correspondiente
en su ciclo de vida. La tasa de crecimiento aumentada puede ser especifica de una o mas partes de una planta
(incluyendo raices o semillas) o puede ser sustancialmente en toda la planta. Una planta que tiene una tasa de
crecimiento aumentada puede incluso exhibir una floracion temprana. El aumento en la tasa de crecimiento puede
tener lugar en una o mas etapas en el ciclo de vida de una planta o durante sustancialmente el ciclo de vida
completo de la planta. Una tasa de crecimiento aumentada durante las etapas tempranas en el ciclo de vida de una
planta puede reflejar un vigor potenciado. El aumento en la tasa de crecimiento puede alterar el ciclo de la cosecha
de una planta, lo que permite que las plantas se siembren més tarde y/o se cosechen mas pronto de lo que de otra
manera seria posible. Si la tasa de crecimiento se aumenta suficientemente, puede permitir la siembra adicional de
semillas de la misma especie de la planta (por ejemplo siembra y cosecha de plantas de arroz, seguido de siembra 'y
cosecha de plantas de arroz adicionales todas dentro de un periodo de crecimiento convencional). De manera
similar, si la tasa de crecimiento se aumenta suficientemente, puede permitir la siembra adicional de semillas de
diferentes especies de plantas (por ejemplo, la siembra y cosecha de plantas de maiz seguidas de, por ejemplo, la
siembra y cosecha opcional de plantas de soja, patata o cualquier otra planta adecuada). Los tiempos de cosecha
adicionales del mismo rizoma en el caso de algunas plantas de cultivo también pueden ser posibles. Alterar el ciclo
de cosecha de una planta puede conducir a un aumento en la producciéon de biomasa anual por acre (debido a un
aumento en el numero de tiempos (digamos en un afio) que se puede cultivar y cosechar cualquier planta particular).
Un aumento en la tasa de crecimiento también puede permitir el cultivo de plantas transgénicas en un area
geografica mas amplia que sus homologos silvestres, debido a que las limitaciones territoriales para cosechar un
cultivo a menudo se determinan por condiciones ambientales adversas en el momento de plantar (estacion
temprana) o en el momento de la recoleccion (estacion tardia). Dichas condiciones adversas pueden evitarse si se
acorta el ciclo de cosecha. La tasa de crecimiento puede determinarse derivando diversos parametros a partir de las
curvas de crecimiento, dichos parametros pueden ser: T-Medio (el tiempo que tarda una planta en alcanzar el 50 %
de su tamafio maximo) y T-90 (el tiempo que tarda una planta en alcanzar el 90 % de su tamafio de maximo), entre
otros.

La realizacion de los procedimientos de la divulgacion proporciona plantas que tienen una tasa de crecimiento
aumentada. Por tanto, de acuerdo con la presente divulgacién se proporciona un procedimiento para aumentar la
tasa de crecimientos en plantas cultivadas en condiciones de disponibilidad reducida de nitrégeno respecto a las
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correspondientes plantas silvestres, en el que el procedimiento comprende modular la expresion en una planta de un
acido nucleico como se define en la reivindicacion 1 que codifica un polipéptido HDZip hox5 de clase | o un
homoélogo del mismo.

Un aumento en el rendimiento y/o la tasa de crecimiento se produce cuando la planta esta en condiciones de cero
estrés o0 cuando la planta esta expuesta a diversos tipos de estrés en comparacion con las plantas silvestres
correspondientes en condiciones comparables. Las plantas con condiciones de crecimiento 6ptimas (cultivadas en
condiciones de estrés cero) normalmente producen, en orden creciente de preferencia, al menos un 90 %, 87 %, 85
%, 83 %, 80 %, 77 % o 75 % de la produccion promedio de dicha planta en un ambiente dado. La produccion
promedio de dicha planta se puede calcular en base a la recoleccion y/o la estacion y/o localizacion. Los experto en
la técnica conocen las producciones de rendimiento promedio de un cultivo. Tipicamente las plantas responden a
exposicion frente al estrés creciendo mas lentamente. En condiciones de estrés intenso, la planta puede incluso
detener por completo el crecimiento. Por otro lado, estrés leve se define en el presente documento como cualquier
estrés al que se expone una planta que no da como resultado el cese total del crecimiento de la planta sin la
capacidad de reanudar el crecimiento. El estrés leve conduce a una reduccion en el crecimiento de la planta
sometida a estrés de menos de 40 %, 35 % o 30 %, preferentemente menos del 25 %, 20 % o 15 %, mas
preferentemente menos del 14 %, 13 %, 12 %, 11 % o 10% o menos en comparacién con la planta de control en
condiciones de estrés cero. Debido a los avances en las practicas agricolas (riego, fertilizacion, tratamientos con
pesticidas), las formas de estrés intenso no se encuentran frecuentemente en plantas cultivadas. Como una
consecuencia, el crecimiento comprometido inducido por estrés leve es a menudo una caracteristica indeseable para
la agricultura. El estrés leve (como se usa en el presente documento) es un estrés abidtico diario (ambiental) al cual
esta expuesta la planta. El estrés abidtico puede deberse a sequia o a exceso de agua, estrés anaerdbico, estrés
salino, toxicidad quimica, estrés oxidativo y temperaturas altas, frias o heladas, exceso o reducida disponibilidad de
nutrientes (macroelementos y/o microelementos). El estrés abidtico puede ser un estrés osmoético provocado por
estrés al agua (particularmente debido a sequia), estrés salino, estrés oxidativo y estrés idnico. El estrés bidtico es
tipicamente aquel estrés provocado por patégenos, tales como bacterias, virus, hongos, nematodos e insectos. La
expresion condiciones de “estrés cero” como se usa en el presente documento son las condiciones ambientales que
permiten el crecimiento de las plantas.

La realizacion de los procedimientos como se describe en el presente documento da plantas cultivadas en
condiciones de estrés cero o en condiciones de estrés abiodtico leve que tienen un rendimiento aumentado con
respecto a las correspondientes plantas silvestres.

La realizacion de los procedimientos como se describe de acuerdo con los resultados de la memoria descriptiva en
plantas que tienen una tolerancia aumentada al estrés abiotico. Como describen Wang et al. (Planta (2003) 218: 1 -
14), el estrés abidtico conduce a una serie de cambios morfoldgicos, fisioldgicos, bioquimicos y moleculares que
afectan adversamente al crecimiento de las plantas y a su productividad. Se sabe que la sequia, la salinidad, las
temperaturas extremas y el estrés oxidativo se interconectan y que pueden inducir dafio celular y en el crecimiento a
través de mecanismos similares. Por ejemplo, la sequia y/o salinizaciéon se manifiestan principalmente como estrés
osmotico, que produce la interrupcion de la homeostasis y la distribucion de iones en la célula. El estrés oxidativo,
que frecuentemente acompafada a estrés por temperaturas altas o bajas, por salinidad o por sequia, puede producir
desnaturalizacion de las proteinas funcionales y estructurales. Como una consecuencia, este diverso estrés
ambiental a menudo activa rutas de sefializacion celular y respuestas celulares similares, tales como la produccion
de proteinas de estrés, regulacion por aumento de antioxidantes, acumulacién de solutos compatibles y paralizacion
del crecimiento.

Diversos estreses ambientales activan rutas similares para el crecimiento de las plantas en condiciones de estrés
por sequia y estrés salino. Estos ejemplos deben verse como una seleccidon para indicar la afectacion de los
polipéptidos HDZip hox5 de clase | u homologos de los mismos en el incremento de la tolerancia al estrés abidtico
en general. Se ha indicado un grado particularmente alto de “interferencia” entre estrés por sequia y estrés por alta
salinidad (Rabbani et al. (2003) Plant Physiol 133: 1755 - 1767). Por tanto, seria evidente que un polipéptido HDZip
hox5 de clase | o un homélogo del mismo, junto con su utilidad en el incremento de la tolerancia a la sequia y la
tolerancia a la sal en plantas, también sera util en la proteccion de la planta contra otros diversos estreses abioticos.

Por la expresioén "estrés abidtico" como se define en el presente documento se entiende uno cualquiera o mas de:
estrés hidrico (debido a sequia o exceso de agua), estrés anaerdbico, estrés salino, estrés por temperatura (debido
calor, frio o temperaturas de congelacion), estrés por toxicidad quimica y estrés oxidativo. De acuerdo con un
aspecto de la especificacion, el estrés abidtico es un estrés osmético, seleccionado de estrés hidrico, estrés salino,
estrés oxidativo y estrés ionico. Preferentemente, el estrés hidrico es estrés por sequia. La expresion estrés salino
no esta restringido al estrés resultante de un exceso de sal comun (NaCl), pero puede ser de uno o mas de: NaCl,
KCI, LiCl, MgCl,, CaCl,, entre otros.

Otro ejemplo de estrés ambiental abidtico se reduce la disponibilidad reducida de uno o mas nutrientes que deben
ser asimilados por las plantas para su crecimiento y desarrollo. Debido a la fuerte influencia de la eficiencia de la
utilizacién de la nutricion en el rendimiento de la planta y la calidad del producto, una enorme cantidad de fertilizante
se vierte sobre campos para optimizar el crecimiento de la planta y la calidad. La productividad de las plantas
normalmente esta limitada por tres nutrientes principales, fosforo, potasio y nitrégeno, que suele ser el elemento
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limitante de la velocidad en el crecimiento de plantas de estos tres. Por tanto, el elemento nutricional importante
requerido para el crecimiento de la planta es nitrégeno (N). Es un constituyente de numerosos compuestos
importantes que se encuentran en las células vivas, incluyendo aminoacidos, proteinas (enzimas), acidos nucleicos,
y clorofila. Del 1,5 % al 2 % de la materia seca de la planta es nitrégeno y aproximadamente el 16 % de la proteina
total de la planta. Por lo tanto, la disponibilidad de nitrégeno es un factor fundamental limitante para el crecimiento y
produccion de plantas de cultivos (Frink et al. (1999) Proc Natl Acad Sci USA 96(4): 1175 - 1180), y tiene asi un
impacto importante en la acumulacién de proteinas y la composicién de aminoacidos. Por lo tanto, son de gran
interés las plantas de cultivo con un rendimiento aumentado cuando se cultivan en condiciones de limitacion de
nutrientes, preferentemente condiciones limitantes de nitrégeno.

La realizacién de los procedimientos de la memoria descriptiva da lugar a plantas que tienen un rendimiento
aumentado cuando se cultivan en condiciones de disponibilidad reducida de nutrientes con respecto a las
correspondientes plantas silvestres. Por tanto, de acuerdo con la presente invencion se proporciona un
procedimiento para aumentar el rendimiento en plantas cultivadas en condiciones de disponibilidad reducida de
nutrientes, preferentemente disponibilidad reducida de nitrégeno, respecto a las correspondientes plantas silvestres,
en el que el procedimiento comprende modular la expresién en una planta de un acido nucleico que tiene una
secuencia como se define en la reivindicacion 1 que codifica un polipéptido HDZip hox5 de clase | o un homdlogo del
mismo.

El aumento de la tolerancia al estrés abidtico se manifiesta por las plantas con un mayor rendimiento, en relacién a
las correspondientes plantas silvestres. En particular, dicho rendimiento aumentado puede incluir uno o mas de los
siguientes: aumento del numero total de semillas, aumento del numero de semillas llenas, aumento del rendimiento
total de las semillas, aumento del nimero de flores por panicula, aumento d e a tasa de llenado de las semillas,
aumento del IR, aumento del TKW, aumento de la longitud de la raiz o aumento del diametro de la raiz, cada uno
respecto a las correspondientes plantas silvestres. Preferentemente, el aumento de la tolerancia al estrés abiético es
la tolerancia aumentada a la reducciéon de la disponibilidad de nutrientes, mas preferiblemente la tolerancia
aumentada a la reduccion de la disponibilidad de nitrégeno.

Ventajosamente, la realizacién de los procedimientos de la invencion da lugar a plantas que tienen un indice de
verdor aumentado en condiciones de disponibilidad reducida de nutrientes con respecto a las correspondientes
plantas silvestres. El indice de verdor se calcula a partir de las imagenes digitales de las plantas. Para cada pixel
que pertenece al objeto de la planta sobre la imagen se calcula la proporcion del valor verde frente al valor rojo (en
el modelo RGB por el que se codifica el color). El indice de verdor como se define en el presente documento se
expresa como el porcentaje de pixeles para el que la proporcidon de verde con respecto a rojo supera un umbral
determinado. Un aumento del indice de verdor puede indicar una senescencia reducida o retardada que a su vez
permite la prolongacién de la actividad fotosintética de una planta, que a su vez conduce a varios efectos
beneficiosos bien conocidos en la técnica.

La realizacion de los procedimientos de la invencion da lugar a plantas que tienen un indice de verdor aumentado en
condiciones de disponibilidad reducida de nutrientes con respecto a las correspondientes plantas silvestres. Por
tanto, de acuerdo con la presente invencion se proporciona un procedimiento para aumentar el indice de verdor en
plantas cultivadas en condiciones de disponibilidad reducida de nitrégeno respecto a las correspondientes plantas
silvestres, en el que el procedimiento comprende modular la expresién en una planta de un acido nucleico como se
establece en la reivindicacion 1 que codifica un polipéptido HDZip hox5 de clase | o un homdlogo del mismo.
Preferiblemente, las condiciones de disponibilidad reducida de nutrientes son condiciones de disponibilidad reducida
de nitrégeno.

Rabbani et al. (2003, Plant Physiol 133: 1755 - 1767) indican que existen mecanismos moleculares similares de la
tolerancia al estrés y respuestas entre dicotiledéneas y monocotileddéneas. Los procedimientos de la invencion son,
por lo tanto, ventajosamente aplicables a cualquier planta

El término “planta” como se usa en el presente documento incluye plantas completas, ancestros y progenie de las
plantas y partes de las plantas, incluyendo semillas, brotes, tallos, hojas, raices (incluidos tubérculos) , flores y
tejidos y dérganos, donde cada uno de los elementos mencionados anteriormente comprende el gen/secuencia de
acido nucleico de interés. El término “planta” también abarca células vegetales, cultivos en suspension, tejido de
callo, embriones, regiones meristematicas, gametofitos, esporofitos, polen y microesporas, de nuevo donde cada
uno de los elementos mencionados anteriormente comprende el gen/secuencia &cido nucleico de interés. Por lo
tanto, el término "planta” tal como se usa en el presente documento abarca una planta, parte de planta (incluidas las
semillas), o célula vegetal, en el que cada uno de los mencionados anteriormente comprende una secuencia de
acido nucleico recombinante que codifica un polipéptido HDZip hox5 de clase | o un homdélogo del mismo.

Las plantas que son particularmente utiles en los procedimientos de la invencién incluyen todas las plantas que
pertenecen a la superfamilia Viridiplantae, en particular plantas monocotiledéneas y dicotiledéneas incluyendo forraje
o leguminosas forrajeras, plantas ornamentales, cultivos alimenticios, arboles o arbustos seleccionados de la lista
que comprende Acer spp., Actinidia spp., Abelmoschus spp., Agave sisalana, Agropyron spp., Agrostis stolonifera,
Allium spp., Amaranthus spp., Ammophila arenaria, Ananas comosus, Annona spp., Apium graveolens, Arachis spp,
Artocarpus spp., Asparagus officinalis, Avena spp. (p. €j.,. Avena sativa, Avena fatua, Avena byzantina, Avena fatua
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var. sativa, Avena hybrida), Averrhoa carambola, Bambusa sp., Benincasa hispida, Bertholletia excelsea, Beta
vulgaris, Brassica spp. (p. €j., Brassica napus, Brassica rapa ssp. [canola, colza, nabo]), Cadaba farinosa, Camellia
sinensis, Canna indica, Cannabis sativa, Capsicum spp., Carex elata, Carica papaya, Carissa macrocarpa, Carya
spp., Carthamus tinctorius, Castanea spp., Ceiba pentandra, Cichorium endivia, Cinnamomum spp., Citrullus lanatus,
Citrus spp., Cocos spp., Coffea spp., Colocasia esculenta, Cola spp., Corchorus sp., Coriandrum sativum, Corylus
spp., Crataegus spp., Crocus sativus, Cucurbita spp., Cucumis spp., Cynara spp., Daucus carota, Desmodium spp.,
Dimocarpus longan, Dioscorea spp., Diospyros spp., Echinochloa spp., Elaeis (p.ej., Elaeis guineensis, Elaeis
oleifera), Eleusine coracana, Erianthus sp., Eriobotrya japonica, Eucalyptus sp., Eugenia uniflora, Fagopyrum spp.,
Fagus spp., Festuca arundinacea, Ficus carica, Fortunella spp., Fragaria spp., Ginkgo biloba, Glycine spp. (p. €j.,
Glycine max, Soja hispida or Soja max), Gossypium hirsutum, Helianthus spp. (p. €j., Helianthus annuus),
Hemerocallis fulva, Hibiscus spp., Hordeum spp. (p. €j., Hordeum vulgare), Ipomoea batatas, Juglans spp., Lactuca
sativa, Lathyrus spp., Lens culinaris, Linum usitatissimum, Litchi chinensis, Lotus spp., Luffa acutangula, Lupinus
spp., Luzula sylvatica, Lycopersicon spp. (p. €j., Lycopersicon esculentum, Lycopersicon lycopersicum, Lycopersicon
pyriforme), Macrotyloma spp., Malus spp., Malpighia emarginata, Mammea americana, Mangifera indica, Manihot
spp., Manilkara zapota, Medicago sativa, Melilotus spp., Mentha spp., Miscanthus sinensis, Momordica spp., Morus
nigra, Musa spp., Nicotiana spp., Olea spp., Opuntia spp., Ornithopus spp., Oryza spp. (p. €j.,Oryza sativa, Oryza
latifolia), Panicum miliaceum, Panicum virgatum, Passiflora edulis, Pastinaca sativa, Pennisetum sp., Persea spp.,
Petroselinum crispum, Phalaris arundinacea, Phaseolus spp., Phleum pratense, Phoenix spp., Phragmites australis,
Physalis spp., Pinus spp., Pistacia vera, Pisum spp., Poa spp., Populus spp., Prosopis spp., Prunus spp., Psidium
spp., Punica granatum, Pyrus communis, Quercus spp., Raphanus sativus, Rheum rhabarbarum, Ribes spp., Ricinus
communis, Rubus spp., Saccharum spp., Salix sp., Sambucus spp., Secale cereale, Sesamum spp., Sinapis sp.,
Solanum spp. (p. €j., Solanum tuberosum, Solanum integrifolium o Solanum lycopersicum), Sorghum bicolor,
Spinacia spp., Syzygium spp., Tagetes spp., Tamarindus indica, Theobroma cacao, Trifolium spp., Triticosecale
rimpaui, Triticum spp. (p. €j., Tritcum aestivum, Triticum durum, Triticum turgidum, Triticum hybernum, Triticum
macha, Triticum sativum or Triticum vulgare), Tropaeolum minus, Tropaeolum majus, Vaccinium spp., Vicia spp.,
Vigna spp., Viola odorata, Vitis spp., Zea mays, Zizania palustris, Ziziphus spp., amaranto, alcachofa, esparrago,
brécol, coles de Bruselas, repollo, canola, zanahoria, coliflor, apio, berza, lino, col rizada, lentejas, colza, okra,
cebolla, patata, aroz, soja, fresa, remolacha azucarera, cafia de azucar, girasol, tomate, calabacin, té y algas, entre
otros. De acuerdo con una realizacion preferida del procedimiento de la invencion, la planta es una planta de cultivo
tal como soja, girasol, canola, alfalfa, colza, algodon, tomate, patata o tabaco. Adicionalmente preferentemene, la
planta es una planta monocotiledénea, tal como cafia de azucar. Mas preferentemente la planta es un cereal, tal
como arroz, maiz, trigo, cebada, triticale, mijo, centeno, sorgo o avena.

El término "polipéptido HDZip hox5 de clase | u homélogo del mismo" de acuerdo con la memoria descriptiva se
refiere a un polipéptido que comprende de N-terminal a C-terminal: (i) una caja acida; y (ii) un homeodominio de
clase I; y (iii) una cremallera de leucina con mas de 5 héptadas.

Adicionalmente, el polipéptido hox5 HDZip de la clase | o un homologo del mismo como se describe en el presente
documento puede comprender una cualquiera o0 ambas de las siguientes: (a) una cola DE Trp; y (b) el motivo de
aminoacidos RPFF, en el que R es Arg, Pro P y F Phe. El motivo de (b) precede a la caja acida, al examinar la
proteina desde el N-terminal al C-terminal.

Un ejemplo de un polipéptido HDZip hox5 de clase como se ha definido anteriormente en el presente documento
que comprende desde N-terminal a C-terminal: (i) una caja acida; y (ii) un homeodominio de clase I; y (iii) una
cremallera de leucina con mas de 5 héptadas; y, adicionalmente, que comprende: (a) una cola DE Trp; y (b) el
motivo de aminoacidos RPFF, en el que R es Arg, Pro P y F Phe, esta representado como en la SEC ID N° 2.
Adicionalmente, dichos ejemplos se proporcionan en la Tabla A del ejemplo 1 en el presente documento.

Un polipéptido HDZip hox5 de clase | u homdlogo del mismo como se describe en el presente documento esta
codificado por un gen/secuencia de acido nucleico de HDZip hox5 de clase I. Por lo tanto el término "gen/secuencia
de acido nucleico de HDZip hox5 de clase I" tal como se define en el presente documento es cualquier gen /
secuencia de acido nucleico que codifica un polipéptido HDZip hox5 de clase | o un homdélogo del mismo como se
define anteriormente en el presente documento.

Los polipéptidos HDZip hox5 de clase | u homélogos de los mismos pueden identificarse facilmente utilizando
técnicas de rutina bien conocidas en la técnica, tales como por la alineacion de secuencias. Los procedimientos para
el alineamiento de las secuencias para comparacién son bien conocidos en la técnica, dichos procedimientos
incluyen GAP, BESTFIT, BLAST, FASTA y TFASTA. GAP utiliza el algoritmo de Needleman y Wunsch ((1970) J Mol
Biol 48: 443 - 453) para encontrar el alineamiento de las dos secuencias completas que maximizan el nimero de
emparejamientos y minimiza el nUmero de espacios. El algoritmo BLAST (Altschul et al. (1990) J Mol Biol 215: 403 -
10) calcula el porcentaje de identidad de secuencia y desarrolla un andlisis estadistico de la similitud entre las dos
secuencias. El software para realizar el analisis BLAST esta publicamente disponible a través del National Centre for
Biotechnology Information. Los homdlogos de los polipéptidos HDZip hox5 de clase | que comprenden un
homeodominio de clase | y una cremallera de leucina con mas de 5 héptadas pueden identificarse facilmente
utilizando, por ejemplo, el algoritmo de alineamiento de secuencia multiple ClustalW (version 1.83) , con los
parametros de alineamiento por pares predeterminados, y un procedimiento de puntuacidon en porcentaje. Puede
realizarse una edicion manual menor para optimizar el alineamiento entre los motivos conservados, como seria obvio
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para un experto en la técnica (véase el ejemplo 2 y la figura 2 en el presente documento)

Los diferentes dominios estructurales en un polipéptido HDZip hox5 de clase I, tal como el homeodominio y la
cremallera de leucina, se pueden identificar usando bases de datos especializadas por ejemplo, SMART (Schultz et
al. (1998) Proc. Natl. Acad. Sci. USA 95, 5857 - 5864; Letunic et al. (2002) Nucl Acids Res 30, 242 - 244; alojados
por EMBL en Heidleberg), InterPro (Mulder et al., (2003) Nucl Acids Res. 31, 315 - 318), Prosite (Bucher y Bairoch
(1994), A generalized profile syntax for biomolecular sequences motifs and its function in automatic sequence
interpretation. (En) ISMB-94; Proceedings 2nd International Conference on Intelligent Systems for Molecular Biology.
Altman R., Brutlag D., Karp P., Lathrop R., Searls D., Eds., pp53 - 61, AAAI Press, Menlo Park; Hulo et al., Nucl.
Acids. Res. 32:D134-D137, (2004)) o Pfam (Bateman et al., Nucl Acids Res 30(1):276 - 280 (2002)). La prediccion de
la cremallera de leucina y la identificacion de héptadas pueden realizarse usando software especializado, tal como
2ZIP, que combina un algoritmo de prediccion de bobina en espiral estandar con una busqueda aproximada para la
repeticion de la leucina caracteristica (Bornberg-Bauer et al. (1998) Computational Approaches to Identify Leucine
Zippers, Nucl Acids Res, 26(11): 2740 - 2746). Los resultados de la identificacion de dominios de las secuencias del
polipéptido HDZip hox5 de clase | se presentan en el Ejemplo 4 de esta solicitud.

Ademas, la presencia de una caja acida puede también identificarse facilmente. La composicion primaria de
aminoacidos (en %) para determinar si un dominio de polipéptido es rico en aminoacidos especificos se puede
calcular usando programas de software del servidor ExPASy, en particular, la herramienta ProtParam (Gasteiger E et
al. (2003) ExPASy: the proteomics server for in-depth protein knowledge and analysis. Nucleic Acids Res 31:3784 -
3788). La composicién de la proteina de interés puede compararse después con la composicién de aminoacidos
media (en %) en el banco de datos de secuencias de proteinas Swiss-Prot. Dentro de este banco de datos, el
contenido promedio de Asp (D) y Glu (E) es del 5,3 % y del 6,6 % respectivamente, siendo el promedio combinado
de 11,9 %. Como ejemplo, la caja acida de la SEC ID N° 2 comprende el 9,1 % de D y el 54,5 % de E, siendo el
promedio combinado de 63,6 % (véase el Ejemplo 4 en el presente documento). Como se define en el presente
documento, una caja rica en acido tiene un contenido combinado de Asp (D) y Glu (E) contenido (en términos de %)
por encima de lo que se encuentran en la composicion promedio de aminoacidos (en términos de %) de las
proteinas en la base de datos de secuencias proteicas Swiss-Prot. Una caja acida puede ser parte de un dominio de
activacion de la transcripcion. Los dominios de activacion de la transcripcién eucaridtica se han clasificado en
funcion de su contenido de aminoacidos, y las principales categorias incluyen dominios de activacion acidos ricos en
glutamina y ricos en prolina. (2005) Plant J. 43(5): 769 - 88, y referencias citadas en la misma).

Un numero seleccionado de polipéptidos entre los polipéptidos HDZip hox5 de clase | u homdlogos de los mismos
como se describe en el presente documento comprende ademas el motivo de aminoacidos RPFF, en el que R es
Arg, Pro P y F Phe, Este motivo precede a la caja acida, al examinar la proteina desde el N -terminal al C-terminal
(véase la Figura 2). La presencia del RPFF se pueden identificar usando procedimientos para la alineacion de
secuencias para la comparacién como se ha descrito anteriormente en el presente documento. En algunos casos,
los parametros por defecto se pueden ajustar para modificar la rigurosidad de la busqueda. Por ejemplo utilizando
BLAST, el umbral de significacion estadistica (denominado valor “previsto”) para indicar las coincidencias contra
secuencias de bases de datos se puede aumentar para mostrar coincidencias menos estrictas. De esta manera, se
pueden identificar las coincidencias cortas casi exactas.

Un numero seleccionado de polipéptidos contra los polipéptidos HDZip hox5 de clase | u homdlogos de los mismos
tal como se describe en el presente documento puede comprender ademas una cola de Trp. Una cola de Trp como
se define en el presente documento es los ultimos 10 aminoacidos del C-terminal del polipéptido que comprende al
menos un residuo de Trp (véase la Figura 2).

Ejemplos de polipéptidos HDZip hox5 de clase | u homdlogos de los mismos, como se describe en el presente
documento (codificados por la secuencia de polinucledtido con nimero de acceso entre paréntesis) se dan en la
Tabla A de los ejemplos.

Se ha de entender que las secuencias como se describen en el presente documento que entran en la definicion de
"polipéptido HDZip hox5 de clase | u homologo del mismo" no se limitan a las secuencias proporcionadas en la Tabla
A, pero que cualquier polipéptido que comprende desde N-terminal a C- terminal: (i) una caja acida; y (ii) un
homeodominio de clase [; y (iii) una cremallera de leucina con mas de 5 héptadas, puede ser adecuado para su uso
en la realizacion de los procedimientos de la memoria descriptiva.

Los polipéptidos HDZip hox5 de clase | u homdlogos de los mismos tienen actividad de unién a ADN,
preferiblemente a semisitios de 5 pb que se superponen en una posicion central, CAA (A / T) ATTG, como se detecta
en los ensayos de un hibrido en levaduras (Meijer et al. (2000) Mol Gen Genet 263:12 - 21). En ensayos transitorios
en suspensiones celulares de arroz, el cobombardeo de un polipéptido HDZip hox5 de clase | con el gen indicador
GUS tuvo como resultado un aumento del niumero de puntos tefiidos, que también fueron mas intensos de color
(Meijer et al, ant.). Este ensayo es util para demostrar la funciéon de activador de la los polipéptidos HDZip hox5 de
clase | u homélogos hox5

Ejemplos de secuencias de &cidos nucleicos de HDZip hox5 de clase | incluyen, pero no se limitan a, los
enumerados en la Tabla A de los Ejemplos. Los genes / secuencias de acidos nucleicos de HDZip hox5 de clase | y
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variantes de los mismos pueden ser adecuados en la practica de los procedimientos de la memoria descriptiva. Las
variantes de los genes/secuencias de acido nucleico de HDZip hox5 incluyen porciones de un gen/secuencia de
acido nucleico de HDZip hox5 de clase | capaces de hibridar con un gen/secuencia de acido nucleico de HDZip hox5
de clase |.

El término porcidon, como se define en el presente documento, se refiere a un segmento de ADN que codifica un
polipéptido que comprende de N-terminal a C-terminal: (i) una caja acida; y (ii) un homeodominio de clase |; y (iii)
una cremallera de leucina con mas de 5 héptadas. Una porcidén puede prepararse, por ejemplo, realizando una o
mas deleciones en la secuencia de acido nucleico de HDZip hox5 de clase |. Las porciones pueden usarse en forma
aislada o pueden fusionarse con otras secuencias codificantes (o no codificantes) para, por ejemplo, producir una
proteina que combine varias actividades. Cuando se fusiona con otras secuencias codificantes, el polipéptido
resultante producido después de la traduccién puede ser mas grande que el esperado para la porcion HDZip hox5
de clase |. Preferentemente, la porcidon es una porcion de una secuencia de acido nucleico como se representa en
una cualquiera de las secuencias enumeradas en la Tabla A del Ejemplo 1 en el presente documento. Lo mas
preferentemente, la porcién de una secuencia de acido nucleico como se representa en la SEC ID N° 1.

Otra variante de un gen/ secuencia de acido nucleico de HDZip hox5 de clase | es una secuencia de acido nucleico
capaz de hibridar en condiciones de rigurosidad reducida, preferiblemente en condiciones rigurosas, con un gen/
secuencia de acido nucleico de HDZip hox5 de clase | como se ha definido anteriormente en el presente documento,
en el que la hibridacion de la secuencia codifica un polipéptido que comprende desde N-terminal a C-terminal: (i) una
caja acida; y (ii) un homeodominio de clase I; y (iii) una cremallera de leucina con mas de 5 héptadas.
Preferentemente, la secuencia de hibridaciéon es una que puede hibridarse con una secuencia acido nucleico como
se representa mediante una cualquiera de las secuencias de acido nucleico enumeradas en la Tabla A del ejemplo 1
en el presente documento o con una porcion de cualquiera de las secuencias mencionadas anteriormente como se
ha definido anteriormente en el presente documento. Mas preferentemente, la secuencia de hibridacién es una que
es capaz de hibridarse con una secuencia de acido nucleico representada por la SEC ID N° 1.

El término “hibridacién” como se define en el presente documento es un proceso en el que las secuencias de
nucleétidos complementarias sustancialmente homodlogas hibridan entre si. El proceso de hibridacién puede
producirse completamente en la solucion, es decir, ambas moléculas de acidos nucleicos complementarios estan en
la solucion. El proceso de hibridacion también puede producirse con una de las moléculas de acidos nucleicos
complementarias inmovilizada en una matriz tal como perlas magnéticas, perlas de Sefarosa o cualquier otra resina.
El proceso de hibridacion puede producirse adicionalmente con una de las moléculas de acido nucleico
complementaria inmovilizada en un soporte solido, tal como una membrana de nitrocelulosa o de nailon, o
inmovilizada mediante, por ejemplo, fotolitografia a, por ejemplo, un soporte vitreo siliceo (el Ultimo conocido como
matrices o micromatrices de acido nucleico o como microplacas de acido nucleico). Con el fin de permitir que se
produzca la hibridacion, las moléculas de &cido nucleico de manera general se desnaturalizan térmica o
quimicamente para fundir una doble cadena en dos cadenas Unicas y/o para retirar horquillas u otras estructuras
secundarias de acidos nucleicos de cadena sencilla. La rigurosidad de la hibridaciéon esta influenciada por
condiciones tales como temperatura, concentraciéon de sales, fuerza ionica y composicion del tampdn de hibridacion.

"Condiciones de hibridacion rigurosas" y "condiciones de lavado de hibridacidon rigurosas" en el contexto de
experimentos de hibridacion de acidos nucleicos como hibridaciones de tipo Southern y Northern son dependientes
de la secuencia y son diferentes con diferentes parametros ambientales. El experto en la materia conoce los
diversos parametros que pueden alterarse durante la hibridacién y el lavado y que, o bien mantener o cambiar las
condiciones de rigurosidad.

La Tm es la temperatura a la fuerza idnica y el pH definidos, a la cual el 50 % de una secuencia diana hibrida con
una sonda perfectamente apareada. La Tm depende de las condiciones de solucién y de la composicion base y la
longitud de la sonda. Por ejemplo, las secuencias mas largas hibridan especificamente a temperaturas mas altas. El
indice maximo de hibridacidon se obtiene de aproximadamente 16 °C hasta 32 °C por debajo de la Tr. La presencia
de cationes monovalentes en la solucién de hibridacion reduce la repulsion electrostatica entre las dos cadenas de
acido nucleico, de modo que se estimula la formacién del hibrido; este efecto es visible para concentraciones de
sodio de hasta 0, 4 M. La formamida reduce la temperatura de fusion de los duplex ADN-ADN y ADN-ARN con 0,6 a
0,7 °C para cada porcentaje de formamida y la adicion de formamida al 50 % permite que se realice la hibridacién a
de 30 a 45 °C, aunque disminuira el indice de hibridacién. Los emparejamientos erroneos de los pares de bases
reducen el indice de hibridacién y la estabilidad térmica de los duplex. De media y para sondas grandes, la Tn,
disminuye aproximadamente 1 °C por % de emparejamiento erréneo de bases. La Tn, puede calcularse utilizando las
siguientes ecuaciones, dependiendo de los tipos de hibridos:

1. Hibridos de ADN-ADN (Meinkoth y Wahl, Anal. Biochem., 138: 267 - 284, 1984):
Tm=81,5°C + 16, 6 x log[Na']®) + 0,41 x%[G/C"] — 500x[L°T '-0,61x% formamida
2. Hibridos de ADN-ARN o ARN-ARN
Tm = 79,8 °C + 18,5 (log1o [Na'T?) + 0,58 x (% G/C°) — 11,8 (% G/C")? — 820/L°

10



10

15

20

25

ES 2531376 T3

3. Hibridos de oligo-ADN u oligo ARN?
Para <20 nucleodtidos: T = 2 (In)
Para 20-25 nucleétidos: Tm = 22 + 1,46 (In)
? 0 para otro cation monovalente, pero solo exacto en el intervalo 0,01-0,4 M.
® solo es exacto para % GC en el intervalo de 30 % a 75 %.
° L = longitud de duplex en pares de bases.
? oligo, oligonucledtido; In = longitud eficaz del cebador = 2x (n° de G/C) + (n° de A/T).

Nota: para cada 1 % de formamida, la Tr, se reduce en aproximadamente 0,6 a 0,7 °C, mientras que la presencia de
urea 6 M reduce la Tr, en aproximadamente 30 °C.

La especificidad de la hibridaciéon es tipicamente funcién de los lavados posthibridacién. Para retirar el fondo
resultante de la hibridacion no especifica, las muestras se lavan con soluciones salinas diluidas. Los factores criticos
de dichos lavados incluyen la fuerza idnica y la temperatura de la soluciéon de lavado final: cuanto menor es la
concentracion de sal y mayor es la temperatura de lavado, mayor es la rigurosidad de lavado. Las condiciones de
lavado se realizan tipicamente a o por debajo de la rigurosidad de hibridacion. Generalmente, las condiciones de
rigurosidad adecuadas para los ensayos de hibridacién de acido nucleico o los procedimientos de deteccién de
amplificacion de genes son como se han establecido anteriormente. También pueden seleccionarse condiciones
mas o menos rigurosas. Generalmente, se seleccionan condiciones de baja rigurosidad de aproximadamente 50 °C
menor que el punto de fusion térmico (Tm) para la secuencia especifica a una fuerza ionica y pH definidos. Las
condiciones de rigurosidad media son cuando la temperatura es 20 °C menor que la T, y las condiciones de alta
rigurosidad son cuando la temperatura es 10 °C menor que la Tr. Por ejemplo, las condiciones rigurosas son las que
son por lo menos tan rigurosas como, por ejemplo, las condiciones de A-L; y las condiciones de rigurosidad reducida
son al menos tan rigurosas como, por ejemplo, las condiciones de M-R. La unién no especifica se puede controlar
mediante uno cualquiera de un nimero de técnicas conocidas tales como, por ejemplo, bloquear la membrana con
soluciones que contienen proteinas, adiciones de ARN heterélogo, ADN, y SDS al tampoén de hibridacion, y
tratamiento con RNasa. Ejemplos de condiciones de hibridacion y de lavado se enumeran en la Tabla 1 dada a
continuacion.

Tabla 1: Ejemplos de condiciones de hibridacién y de lavado

Condiciones |Hibrido Longitud del|Temperatura de hibridacion y|Temperatura de

de rigurosidad |polinucleotidico® hibrido (pb)n®*  |tampon® lavado y tampén'

A ADN: ADN > oigual a 50 65° C 1 x SSC;042° C,1x SSCy|65°C; 0,3 xSSC
50 % de formamida

B ADN: ADN <50 Tb*; 1 x SSC Tb*; 1 x SSC

C ADN: ARN > oigual a 50 67°C 1 x SSC; 045° C,1x SSCy|67°C; 0,3 xSSC
50 % de formamida

D ADN: ARN <50 TD*; 1 x SSC TD*; 1 x SSC

E ARN: ARN > oigual a 50 70°C 1 xSSC;050°C,1xSSCy|70°C; 0,3 x SSC
50 % de formamida

F ARN: ARN <50 Tf*; 1 x SSC Tf*; 1 x SSC

G ADN: ADN > oigual a 50 65° C 4 x SSC; 045° C, 4 x SSC y|65° C; 1xSSC
50 % de formamida

H ADN: ADN <50 Th*; 4 xSSC Th*; 4 x SSC

| ADN: ARN > oigual a 50 67° C 4 x SSC; 045° C,4 x SSC y|67° C; 1 x SSC
50 % de formamida

J ADN: ARN <50 Tj*; 4 x SSC Tj*; 4 x SSC
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Condiciones |Hibrido Longitud del|Temperatura de hibridacion y|Temperatura de

de rigurosidad |polinucleotidico® hibrido (pb)n®*  |tampon® lavado y tampon'

K ARN: ARN > oigual a 50 70° C4 x SSC; 040° C,6 x SSC y|67° C; 1 x SSC
50 % de formamida

L ARN: ARN <50 TI*; 2 xSSC TI*; 2 xSSC

M ADN: ADN > oigual a 50 50° C 4 x SSC; 040° C, 6 x SSC y|50° C; 2 x SSC
50 % de formamida

N ADN: ADN <50 Tn*; 6 x SSC Tn*; 6 x SSC

(0] ADN: ARN > oigual a 50 55°C 4 x SSC; 042° C, 6 x SSC y|55° C; 2 x SSC
50 % de formamida

P ADN: ARN <50 Trp*; 6 x SSC Tp*; 6 x SSC

Q ARN: ARN > o igual a 50 60° C 4 x SSC; 045° C,6 x SSC y|60° C.; 2x SSC

50 % de formamida

R ARN: ARN <50 Tr; 4 xSSC Tr*; 4 x SSC

* La "longitud del hibrido" es la duracién prevista para la secuencia de acido nucleico de hibridacion. Cuando los
acidos nucleicos de la secuencia conocida se hibridan, la longitud del hibrido puede determinarse alineando las
secuencias e identificando las regiones conservadas descritas en el presente documento.

T SSPE (1x SSPE es NaCl 0,15 M, NaH2PO4 10 mM y EDTA 1,25 mM, pH 7,4) puede sustituirse por SSC (1 x
SSC es NaCl 0,15M y citrato sédico 15 mM) en los tampones de hibridacion y lavado; los lavados se realizan
durante 15 minutos una vez completada la hibridacién. Las hibridaciones y lavados pueden incluir adicionalmente
reactivo de Denhard 5x, SDS 0,5-1,0 %, 100 ug/ml de ADN de espera de salmén fragmentado, desnaturalizado,
pirofosfato sédico al 0, 5 % y formamida al 50%.

* Tb-Tr: La temperatura de hibridacion para hibridos que se ha previsto que tengan una longitud inferior a 50 pares
de bases debe ser de 5 - 10 °C menor que la temperatura de fusion Tn, de los hibridos; la T se determina de
acuerdo a las ecuaciones mencionadas anteriormente.

* La presente memoria descriptiva también abarca la sustitucién de una cualquiera, o mas de parejas de hibridos
de ADN o ARN con un PNA, o un acido nucleico modificado.

Con objeto de definir el nivel de rigurosidad, se puede hacer referencia a Sambrook et al. (2001) Molecular Cloning:
a laboratory manual, 32 Edicion Cold Spring Harbor Laboratory Press, CSH, New York o a Current Protocols in
Molecular Biology, John Wiley & Sons, N.Y. (1989).

La secuencia del acido nucleico de HDZip hox5 de clase | puede derivar de cualquier fuente natural o artificial. El
gen/secuencia de acido nucleico puede aislarse de una fuente microbiana, como levaduras u hongos, o de una
planta, alga o animal (incluido el ser humano). Este secuencia acido nucleico puede modificarse con respecto a su
forma nativa en composicién y/o en medio gendmico a través de manipulacion humana deliberada. La secuencia de
acido nucleico es de origen vegetal, ya sea de la misma especie de planta (por ejemplo, una en la que se va a
introducir) o de una especie de planta diferente. Preferentemente, la secuencia de &cido nucleico se puede aislar de
una especie monocotiledénea, ademas preferentemente de la familia Poaceae, mas preferentemente del género
Oryza, lo mas preferentemente de Oryza sativa. Mas preferentemente, la secuencia de acido nucleico de HDZip
hox5 de clase | aislada de Oryza sativa esta representada por la SEC ID N° 1 y la secuencia polipeptidica de de
HDZip hox5 de clase | es como la representada por la SEC ID N° 2.

La expresion de una secuencia de acido nucleico que codifica un polipéptido HDZip hox5 de clase | o un homélogo
del mismo puede modularse mediante la introduccion de una modificacion genética, por uno cualquiera (0 mas) de
los siguientes procedimientos: activacion de ADN-T, TILLING, mutagénesis dirigida a sitio, evolucion dirigida y
recombinacién homologa o introduciendo y expresando en una planta una secuencia de acido nucleico que codifica
un polipéptido HDZip hox5 de clase | o un homdlogo del mismo. Después de la introduccién de la modificacion
genética, viene una etapa de seleccion de la expresion modificada de una secuencia acido nucleico que codifica un
polipéptido HDZip hox5 de clase | o un homélogo del mismo, cuya modificacion en la expresién da lugar a plantas
con rendimiento aumentado en condiciones de disponibilidad reducida de nutrientes con respecto a las
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correspondientes plantas silvestres.

La activacion de ADN-T (Hayashi et al. Science (1992) 1350 - 1353) implica la insercién de T-DNA, que normalmente
contiene un promotor (también puede ser un potenciador de la traduccion o un intrén), en la regién genémica del gen
de interés o 10 kb aguas arriba o abajo de la region codificante de un gen en una configuracion tal que el promotor
dirige la expresion del gen diana. Tipicamente, la regulacion de la expresion del gen diana mediante su promotor
natural se interrumpe y el gen cae bajo el control del promotor recién introducido. El promotor normalmente esta
embebido en un ADN-T. Este ADN-T se inserta al azar en el genoma de la planta, por ejemplo, a través de infeccion
por infeccién con Agrobacterium y conduce a la expresion modificada de genes cerca al ADN-T insertado. Las
plantas transgénicas resultantes muestran fenotipos dominantes debido a la sobreexpresiéon de los genes cercanos
al promotor introducido. El promotor a introducir puede ser cualquier promotor capaz de dirigir la expresién de un
gen en el organismo deseado, en este caso una planta. Por ejemplo, los promotores constitutivos preferidos de
tejido, preferidos de tipo celular e inducibles son todos adecuados para uso en la activacion de T-ADN.

También se puede introducir una modificacién genética en el locus de un gen de HDZip hox5 de clase | utilizando la
técnica de TILLING (Induccién Dirigida de Lesiones Locales en el Genoma). Es una tecnologia de mutagénesis que
es util para generar y/o identificar, y en ultima instancia aislar, variantes mutagenizadas de una secuencia de acido
nucleico HDZip hox5 de clase | capaces de exhibir actividad de HDZip hox5 de clase I. El TILLING también permite
la seleccion de plantas que llevan dichas variantes mutantes. Estas variantes mutantes pueden presentar mayor
actividad de HDZip hox5 de clase | que la exhibida por el gen en su forma natural. El TILLING combina mutagénesis
de alta densidad con procedimientos de deteccion de alto rendimiento. Las etapas que tipicamente se siguen en el
TILLING son: (a) mutagénesis EMS (Redei GP y Koncz C (1992) En Methods in Arabidopsis Research, Koncz C,
Chua NH, Schell J, eds. Singapore, World Scientific Publishing Co, pp. 16 - 82; Feldmann et al., (1994) en
Meyerowitz EM, Somerville CR, eds, Arabidopsis. Cold Spring Harbor Laboratory Press, Cold Spring Harbor, NY, pp
137 - 172; Lightner J y Caspar T (1998) en J Martinez-Zapater, J Salinas, eds, Methods on Molecular Biology, Vol.
82. Humana Press, Totowa, NJ, pp 91 - 104); (b) preparacion y agrupamiento de ADN en individuos; (c)
amplificacion por PCR de una regién de interés; (d) desnaturalizacion e hibridacion para permitir la formacion de
heteroduplex; (e) DHPLC, donde la presencia de un heteroduplex en un grupo se detecta como un pico adicional en
el cromatograma; (f) identificacion del mutante individual; y (g) secuenciaciéon del producto PCR mutante. En la
técnica se conocen bien procedimientos de TILLING (McCallum y col., (2000) Nat Biotechnol 18: 455-457; revisado
por Stemple (2004) Nat Rev Genet 5 (2): 145-50) 145 - 50).

La recombinacién homdloga permite la introduccion en un genoma de una secuencia de acido nucleico seleccionado
en una posicion definida seleccionada. La recombinacién homodloga es una tecnologia convencional utilizada
rutinariamente en ciencias biolégicas para organismos inferiores tales como levaduras o el musgo Physcomitrella. Se
han descrito procedimientos para realizar recombinacion homéloga en plantas no solo para el modelo de plantas
(Offringa et al. (1990) EMBO J 9(10): 3077 - 84) sino también para plantas de cultivo, por ejemplo arroz (Terada et
al., (2002) Nat Biotech 20(10): 1030 - 4; lida y Terada (2004) Curr Opin Biotech 15(2): 132 - 8). La secuencia de
acido nucleico que va a ser la diana (que puede ser una secuencia de acido nucleico de HDZip hox5 de clase | o
variante del mismo como se ha definido en el presente documento anteriormente) no tiene que dirigirse al locus de
un gen de HDZip hox5 de clase |, pero puede introducirse en, por ejemplo, regiones de alta expresion. La secuencia
de acido nucleico que va a ser la diana puede ser un alelo mejorado utilizado para reemplazar el gen endégeno o
puede introducirse ademas en el gen enddgeno.

Puede usarse mutagénesis dirigida a sitio para generar variantes de las secuencias de acidos nucleicos de HDZip
hox5 de clase |. Se dispone de diversos procedimientos para realizar mutagénesis dirigida a sitio; siendo los mas
frecuentes los procedimientos basados en PCR (Current Protocols in Molecular Biology. Wiley Eds.).

También puede usarse evolucién dirigida para generar variantes de las secuencias de acidos nucleicos de HDZip
hox5 de clase |. Esta consiste en iteraciones de barajado de ADN, seguido de deteccién y/o selecciéon apropiada
para generar variantes de las secuencias de acido nucleico de HDZip hox5 de clase | o partes de las mismas que
codifican polipéptidos de HDZip hox5 de clase | u homoélogos o porciones de los mismos que tienen una actividad
biolégica modificada (Castle y col., (2004) Science 304 (5674): 1151 - 4; Patentes de Estados Unidos 5.811.238 y
6.395.547).

La activacion de ADN-T, TILLING, recombinacién homdloga, mutagénesis dirigida a sitio y la evolucién dirigida son
procedimientos para introducir una modificacién genética para modular la expresion de una secuencia de acido
nucleico que codifica un polipéptido HDZip hox5 de clase | o un homdlogo del mismo. Por tanto, de acuerdo con la
presente memoria descriptiva se proporciona un procedimiento para modular la expresidon de una secuencia de
acido nucleico que codifica un polipéptido HDZip hox5 de clase | o un homodlogo del mismo, que comprende
introducir una modificacion genética mediante cualquiera de uno o mas) de: activacion de ADN-T, TILLING,
recombinacién homadloga, mutagénesis dirigida a sitio y evolucion dirigida.

Un procedimiento preferido para la introduccién de una modificacion genética (que en este caso no tiene por qué
estar en el locus de un gen de HDZip hox5 de clase 1) es introducir y expresar en una planta de una secuencia de
acido nucleico que codifica para un polipéptido HDZip hox5 de clase | o un homdlogo del mismo. Un polipéptido
HDZip hox5 de clase | o un homdlogo del mismo se define como un polipéptido que comprende de N-terminal a C-

13



10

15

20

25

30

35

40

45

ES 2531376 T3

terminal: (i) una caja acida; y (ii) un homeodominio de clase [; y (iii) una cremallera de leucina con mas de 5
héptadas. La secuencia de acido nucleico a introducir en una planta puede ser una secuencia de acido nucleico de
longitud completa o puede ser una porcidon o una secuencia de hibridacion como se ha definido anteriormente en el
presente documento.

Los “homdlogos” de una proteina incluyen péptidos, oligopéptidos, polipéptidos, proteinas y enzimas que tienen
sustituciones, deleciones y/o inserciones de aminoacidos con relacion a la proteina no modificada en cuestion y que
tienen actividad bioldgica y funcional similar a la de la proteina no modificada de la cual derivan. Para producir tales
homdélogos, los aminoacidos de la proteina pueden sustituirse por otros aminoacidos que tienen propiedades
similares (tales como hidrofobicidad, hidrofilicidad, antigenicidad, propensién a formar o romper estructuras en a
hélice o estructuras en lamina 8 similares). En la técnica se conocen bien las tablas de sustituciones conservadoras
(véase, por ejemplo, Creighton (1984) Proteins. W.H. Freeman y Company y la Tabla 2 mas adelante). Los
homélogos Uutiles en los procedimientos de acuerdo con la invencion son preferiblemente polipéptidos HDZip hox5 de
clase | como se ha definido en el presente documento anteriormente.

También estan abarcadas por el término "homodlogos" dos formas especiales de homologia, que incluyen secuencias
ortélogas y secuencias paralogas, que abarcan conceptos evolutivos utilizados para describir las relaciones
ancestrales de los genes. El término "paralogo” se refiere a duplicaciones de genes dentro del genoma de una
especie que conduce a genes paralogos. El término "ortélogo" se refiere a genes homdlogos en diferentes
organismos debido a la especiacion.

Los ortdlogos en, por ejemplo, especies de plantas monocotiledéneas, pueden encontrarse facilmente realizando la
denominada busqueda BLAST reciproca. Esto se puede hacer mediante un primer BLAST que involucra la
secuencia en cuestion (por ejemplo, SEC ID N° 1 o SEC ID N° 2) contra cualquier base de datos de secuencias, tal
como la base de datos NCBI publicamente disponible. Se pueden usar BLASTN o TBLASTX cuando se parte de una
secuencia de nucleétidos, o BLASTP o TBLASTN pueden usarse cuando se parte del polipéptido, con valores
estandar predeterminados. Los resultados BLAST pueden filtrarse. Las secuencias de longitud completa de los
resultados filtrados o los resultados no filtrados vuelven después a buscarse con BLAST (segundo BLAST) contra
las secuencias del organismo del cual deriva la secuencia en cuestién. Después se comparan los resultados del
primer y segundo BLAST. Cuando los resultados del segundo BLAST dan como coincidencia con la mayor similitud
una secuencia de acido nucleico de HDZip hox5 de clase | o un polipéptido HDZip hox5 de clase |, se ha encontrado
un paralogo, si se origina del mismo organismo y para la secuencia usada en el primer BLAST. En caso de que se
origina de un organismo distinto del de la secuencia utilizada en el primer BLAST, se ha encontrado un ortélogo. En
el caso de familias grandes, se puede utilizar ClustalW, seguido de un arbol de union del vecino, para ayudar a
visualizar el agrupamiento. Preferentemente, dichos polipéptidos de HDZip hox5 de clase | tienen, en orden
creciente de preferencia, una identidad o similitud de secuencia de al menos el 30 %, 40 %, 50 %, 60 %, 70 %, 80
%, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 % 0 99 % (identidad funcional) con un polipéptido de HDZip hox5 de clase |
sin modificar (preferentemente, SEC ID N° 2; véase el Ejemplo 3 en el presente documento). El porcentaje de
identidad entre los homdlogos de HDZip hox5 de clase | fuera del homeodominio y la cremallera de leucina es
supuestamente bajo (véase el ejemplo 3 en el presente documento). Ejemplos de ortélogos y paralogos de un
polipéptido HDZip hox5 de clase | como se representa mediante la SEC ID N° 2 se pueden encontrar en la Tabla del
Ejemplo 1 en el presente documento.

Un homélogo puede estar en forma de una "variante de sustitucion" de una proteina, es decir, en la que al menos un
residuo en una secuencia de aminodacidos se ha eliminado y un residuo diferente se ha insertado en su lugar. Las
sustituciones de aminoéacidos son tipicamente de residuos individuales, pero pueden agruparse dependiendo de
restricciones funcionales sobre el polipéptido; las inserciones normalmente seran del orden de aproximadamente 1 a
10 residuos de aminoacidos. Preferentemente, las sustituciones de aminoacidos comprenden sustituciones de
aminoacidos conservadoras. Las tablas de sustituciones conservadoras estan faciimente disponibles en la técnica.
La siguiente tabla muestra ejemplos de sustituciones de aminoacidos conservados.

Tabla 2: Ejemplos de sustituciones de aminoacidos conservados

Residuo Sustituciones Residuo Sustituciones
conservadoras conservadoras
Ala Ser Leu lle; Val
Arg Lys Lys Arg; GIn
Asn GIn; His Met Leu; lle
Asp Glu Phe Met; Leu; Tyr
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Residuo Sustituciones Residuo Sustituciones
conservadoras conservadoras
GIn Asn Ser Thr; Gly
Cys Ser Thr Ser; Val
Glu Asp Trp Tyr
Gly Pro Tyr Trp; Phe
His Asn; GIn Val lle; Leu
lle Leu, Val

Un homoélogo también puede estar en la forma de una "variante de insercion" de una proteina, es decir, en la que
uno o mas residuos de aminoacidos se introducen en un sitio predeterminado en una proteina. Las inserciones
pueden comprender fusiones en N-terminal y / o en C-terminal, asi como inserciones dentro de la secuencia de
aminoacidos individuales o multiples. Generalmente, las inserciones dentro de la secuencia de aminoacidos seran
mas pequefas que las fusiones en N- o C-terminal, del orden de aproximadamente 1 a 10 residuos. Ejemplos de
proteinas o péptidos de fusion en N- o C-terminal incluyen el dominio de activacién o dominio de unién de un
activador de la transcripcion como se utiliza en el sistema en levadura de dos hibridos, las proteinas de
recubrimiento de fago, cola de 6 (histidinas), marcador de glutatién S-transferasa, proteina A, proteina de unién a
maltosa, dihidrofolato reductasa, epitopo Tag 100, epitopo de c-myc, epitopo FLAG®, lacZ, CMP (péptido de unién a
calmodulina), epitopo HA, epitopo de proteina C y epitopo VSV.

Los homologos en la forma de "variantes de delecion" de una proteina se caracterizan por la eliminacién de uno o
mas aminoacidos de una proteina.

Las variantes de aminoacidos de una proteina pueden fabricarse facilmente utilizando técnicas de sintesis de
péptidos bien conocidas en la materia, tales como la sintesis de péptidos en fase solida y similares, o por
manipulaciones de ADN recombinante. En la técnica se conocen bien los procedimientos para la manipulacién de
secuencias de ADN para producir variantes de sustitucion, insercion o delecién de una proteina. Por ejemplo,
técnicas para realizar mutaciones de sustitucién en sitios predeterminados en el ADN son bien conocidas para los
expertos en la técnica e incluyen mutagénesis M13, mutagénesis in vitro T7-Gen (USB, Cleveland, OH) ,
mutagénesis dirigida a sitio QuickChange (Stratagene, San Diego, CA), mutagénesis dirigida a sitio mediada por
PCR u otros protocolos de mutagénesis dirigida a sitio.

El polipéptido HDZip hox5 de clase | u homdlogo del mismo puede ser un derivado. “Derivados” incluyen péptidos,
oligopéptidos, polipéptidos que pueden, en comparacién con la secuencia de aminoacidos de la forma natural de la
proteina, tal como la proteina de interés, comprender sustituciones de aminoacidos con restos de aminoacido de
origen no natural o adiciones de restos de aminoacido de origen no natural. Los “derivados” de una proteina también
incluyen péptidos, oligopéptidos, polipéptidos que comprenden restos de aminoacido modificados de origen natural
(glucosilados, acilados, prenilados, fosforilados, miristoilados, sulfatados, etc.) o modificados no origen no natural en
comparacion con la secuencia de aminoacidos de forma no natural del polipéptido. Un derivado también puede
comprender uno o mas sustituyentes o adiciones no aminoacidicas en comparacién con la secuencia de
aminoacidos de la que deriva, por ejemplo, una molécula indicadora u otro ligando, unido covalente o no
covalentemente a la secuencia de aminoacidos, tal como una molécula indicadora que se une para facilitar su
deteccién, y restos de aminoacido que no son de origen natural con respecto a la secuencia de aminoacidos de una
proteina de origen natural.

El polipéptido HDZip hox5 de clase | u homélogo del mismo puede estar codificado por una variante de corte y
empalme alternativa de un gen/secuencia de &cido nucleico de HDZip hox5 de clase I. El término “variante de corte y
empalme” como se usa en el presente documento incluye variantes de una secuencia de acido nucleico en la que
los intrones y/o exones seleccionados se han escindido, reemplazado, desplazado o afiadido, o en la que los
intrones se han acortado o alargado. Dichas variantes seran unas en las que la actividad bioldgica de la proteina se
conserva sustancialmente; esto puede conseguirse conservando selectivamente los segmentos funcionales de la
proteina. Dichas variantes de corte y empalme pueden encontrarse en la naturaleza o pueden ser fabricadas por el
hombre. Los procedimientos para fabricar dichas variantes de corte y empalme son bien conocidos en la técnica.
Variantes de corte y empalme preferidas son variantes de corte y empalme de una secuencia de acido nucleico que
codifica un polipéptido que comprende de N-terminal a C-terminal: (i) una caja acida; y (ii) un homeodominio de clase
I; y (iii) una cremallera de leucina con mas de 5 héptadas. Adicionalmente, un polipéptido hox5 HDZip de la clase | o
un homoélogo del mismo puede comprender una o ambas de las siguientes: (a) una cola DE Trp; y (b) el motivo de
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aminoacidos RPFF, en el que R es Arg, Pro P y F Phe. El motivo de (b) precede a la caja acida, al examinar la
proteina desde el N-terminal al C-terminal. Mas preferidas son las variantes de corte y empalme de secuencias de
acidos nucleicos como se enumeran en la tabla A del Ejemplo 1 en el presente documento. La mas preferida es una
variante de corte y empalme de una secuencia de acido nucleico como se representa en la SEC ID N° 1.

El homdlogo también puede estar codificado por una variante alélica de una secuencia de acido nucleico que
codifica un polipéptido HDZip hox5 de clase | o un homoélogo del mismo, preferiblemente una variante alélica de una
secuencia de acido nucleico que codifica un polipéptido que comprende de N-terminal a C-terminal: (i) una caja
acida; y (ii) un homeodominio de clase I; y (iii) una cremallera de leucina con mas de 5 héptadas. Adicionalmente, un
polipéptido hox5 HDZip de la clase | o un homélogo del mismo puede comprender una o ambas de las siguientes:
(a) una cola DE Trp; y (b) el motivo de aminoacidos RPFF, en el que R es Arg, Pro P y F Phe. El motivo de (b)
precede a la caja acida, al examinar la proteina desde el N-terminal al C-terminal. Mas preferidas son las variantes
alélicas de secuencias de &cidos nucleicos como se enumeran en la tabla A del Ejemplo 1 en el presente
documento. La mas preferida es una variante alélica de una secuencia de acido nucleico como se representa en la
SEC ID N° 1. Existen variantes alélicas en la naturaleza y englobado dentro de los procedimientos de la memoria
descriptiva es el uso de estos alelos naturales. Las variantes alélicas incluyen Polimorfismos de nucleétidos sencillos
(SNP), asi como Polimorfismos de Insercion/Delecion pequefios (INDEL). El tamafio de INDEL es normalmente
menor de 100 pb. Los SNP y los INDEL forman el grupo de variantes de secuencia mas grande en las cepas
polimérficas de origen natural de la mayoria de los organismos.

De acuerdo con un aspecto preferido de la presente invencion, se prevé la expresién modulada de la secuencia de
acido nucleico HDZip hox5 de clase I. Los procedimientos para la modulacion de la expresion de genes o productos
génicos estan bien documentados en la técnica e incluyen, por ejemplo, la sobreexpresion dirigida por promotores
apropiados, el uso de potenciadores de la transcripcion o potenciadores de traduccion. Las secuencias de acidos
nucleicos aislados que sirven como elementos promotores o potenciadores pueden introducirse en una posicion
adecuada (tipicamente cadena arriba) de una forma no heterdloga de un polinucleétido para regular por aumento la
expresion de una secuencia de acido nucleico de HDZip hox5 de clase |. Por ejemplo, los promotores endégenos
pueden alterarse in vivo por mutacion, delecion y/o sustitucion (véase, Kmiec, patente de EE.UU. 5.565.350; Zarling
y col., PCT/US93/03868), o pueden introducirse promotores aislados en una célula vegetal en la orientacion y
distancia apropiada de un gen como se divulga en el presente documento de tal manera que se controle la expresion
del gen. Los procedimientos para la reduccion de la expresion de genes o productos génicos estan bien
documentados en la técnica.

Si se desea la expresion del polipéptido, generalmente es deseable incluir una regiéon de poliadenilacion en el
extremo 3 'de una region codificante de polinucledtido. La region de poliadenilacion puede derivar del gen natural, de
una diversidad de otros genes de planta, o de ADN-T. La secuencia en el extremo 3’ a afiadir puede derivar de, por
ejemplo, los genes nopalina sintasa u octopina sintasa, o, como alternativa, de otro gen vegetal, o, menos
preferentemente de cualquier otro gen eucariota

También puede afiadirse una secuencia intronica a la regidon no traducida en 5’ o la secuencia codificante de la
secuencia de codificacion parcial para aumentar la cantidad del mensaje maduro que se acumula en el citosol. Se ha
observado que la inclusion de un intron de corte y empalme en la unidad de transcripcion en construcciones de
expresion tanto de plantas como de animales aumenta la expresion génica tanto a nivel de proteina como de ARNm
hasta 1.000 veces (Buchman y Berg (1988) Mol. Cell biol. 8: 4395 - 4405; Callis et al. (1987) Genes Dev 1:1183 -
1200). Dicha potenciacioén intronica de la expresiéon génica es tipicamente mayor cuando se pone cerca del extremo
5’ de la unidad de transcripcion. En la técnica se conoce el uso de los intrones de maiz, el intron Adh1-S 1, 2 y 6, el
intrén Bronze-1. Véase The Maize Handbook, capitulo 116, Freeling y Walbot, Eds., Springer, N.Y. (1994).

La divulgacion también proporciona construcciones genéticas y vectores para facilitar la introduccién y / o expresion
de las secuencias de nucleodtidos Uutiles en los procedimientos como se describe en el presente documento.

Se divulga una construccién génica que comprende:

(i) una secuencia de acido nucleico HDZip hox5 de clase | como se ha definido anteriormente en el presente
documento;

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

(iii) Una secuencia de terminacion de transcripcion.

Las construcciones utiles en los procedimientos de acuerdo con la presente invencion se pueden construir utilizando
tecnologia de ADN recombinante bien conocida por las personas expertas en la técnica. Las construcciones génicas
se pueden insertar en vectores, que pueden estar comercialmente disponibles, adecuados para transformar en
plantas y adecuados para la expresion del gen de interés en las células transformadas.

Las plantas se transforman con un vector que comprende la secuencia de interés (es decir, una secuencia de acido
nucleico que codifica un polipéptido de HDZip hox5 de clase | u homdlogo del mismo como se ha definido
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anteriormente). La secuencia de interés esta unida operablemente a una o mas secuencias de control (al menos a
un promotor). Las expresiones “elemento regulador’, “secuencia de control” y “promotor” se usan de forma
intercambiable en el presente documento y se han tomado en un contexto amplio para hacer referencia a
secuencias de acido nucleico capaces de efectuar la expresion de las secuencias a las que estan unidas. Incluidas
en los términos mencionados anteriormente se encuentran las secuencias reguladoras de la transcripciéon derivadas
de un gen gendmico eucariota clasico (que incluye la caja TATA que es necesaria para el inicio adecuado de la
transcripcion, con o sin una secuencia de caja CCAAT) y elementos reguladores adicionales (es decir, secuencias
activadoras en direccion 5’, potenciadores y silenciadores) que alteran la expresién génica en respuesta a estimulos
del desarrollo y/o externos, o en una forma especifica de tejido. También se incluye dentro del término una
secuencia reguladora de la transcripcion de un gen procariota clasico, en cuyo caso puede incluir una secuencia de
caja -35 y/o secuencias reguladoras transcripcionales de caja -10. La expresién “elemento regulador” también
incluye una molécula de fusién sintética o un derivado que confiere, activa o potencia la expresion de una molécula
de secuencia acido nucleico en una célula, tejido u 6rgano. La expresion “unido operablemente” como se usa en el
presente documento se refiere a un enlace funcional entre la secuencia promotora y el gen de interés, de tal manera
que la secuencia promotora es capaz de iniciar la transcripcion del gen de interés.

Ventajosamente, se puede usar cualquier tipo de promotor para dirigir la expresion de la secuencia de acido nucleico
como se divulga en el presente documento. El promotor puede ser un promotor inducible, es decir, que ha inducido o
incrementado el inicio de la transcripcién en respuesta a un estimulo del desarrollo, quimico, ambiental o fisico. Un
ejemplo de un promotor inducible que es un promotor inducible por estrés, es decir un promotor activado cuando una
planta se expone a diversas condiciones de estrés. Adicional o alternativamente, el promotor puede ser un promotor
preferido del tejido, es decir uno que es capaz de iniciar la transcripcion preferentemente en ciertos tejidos, tales
como las hojas, raices, tejido de las semillas, etc. Los promotores capaces de iniciar la transcripciéon en ciertos
tejidos solo se denominan en el presente documento como “especificos de tejido "

En una realizacién, una secuencia de acido nucleico HDZip hox5 de clase | esta unida operablemente a un promotor
constitutivo. Un promotor constitutivo es transcripcionalmente activo durante la mayor parte, pero no necesariamente
todas las fases de su crecimiento y desarrollo y se expresa sustancialmente de forma ubicua. El promotor
constitutivo es preferiblemente un promotor GOS2, mas preferentemente el promotor constitutivo es un promotor
GOS2 de arroz, mas preferentemente el promotor constitutivo esta representado por una secuencia de acido
nucleico sustancialmente similar a la SEC ID N° 33 o la SEC ID N° 52, lo mas preferentemente, el promotor
constitutivo es como se representa mediante la SEC ID N° 33 o la SEC ID N° 52. Ejemplos de otros promotores
constitutivos que también pueden utilizarse para realizar los procedimientos de la invencién se muestran en la Tabla
3 a continuacion.

Tabla 3: Ejemplos de promotores constitutivos

Fuente del gen |Patron de expresion|Referencia

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

CAMV 35S Constitutivo Odell et al., Nature, 313: 810 - 812, 1985

CaMV 198 Constitutivo Nilsson et al., Physiol. Plant. 100:456 - 462, 1997
GO0S2 Constitutivo de Pater et al., Plant J Nov;2(6):837 - 44, 1992
Ubiquitina Constitutivo Christensen et al., Plant Mol. Biol. 18: 675 - 689, 1992
Ciclofilina del|Constitutivo Buchholz et al., Plant Mol Biol. 25(5): 837 - 43, 1994
arroz

Hisfona H3 del|Constitutivo Lepetit et al., Mol. Gen. Genet. 231:276 - 285, 1992
maiz

Actina 2 Constitutivo An et al,, Plant J. 10(1); 107 - 121, 1996

HMGB Constitutivo Documento WO 2004/070039

Opcionalmente, también se pueden utilizar una o mas secuencias terminadoras en la construccién introducida en
una planta. El término “terminador” incluye una secuencia de control que es una secuencia de ADN en el extremo de
una unidad de transcripcion que sefaliza el procesamiento y la poliadenilacion en 3’ de un transcrito primario y la
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terminacion de la transcripcion. Elementos reguladores adicionales pueden incluir potenciadores tanto de la
transcripcion como de la traduccion. Los expertos en la técnica conoceran las secuencias terminadoras de
terminacion y potenciadoras que pueden ser adecuados para su uso en la realizacién de la invencion. Tales
secuencias serian conocidas o pueden obtenerlas facilmente un experto en la técnica.

Las construcciones genéticas de la divulgacion puede incluir ademas una secuencia del origen de secuencia de
replicacién que se requiere para el mantenimiento y / o replicacion en un tipo celular especifico. Un ejemplo es
cuando se requiere mantener una construccién genética para en una célula bacteriana como un elemento genético
episomal (por ejemplo, una molécula de plasmido o de cosmido). Los origenes preferidos de replicacion incluyen,
entre otros, el f1-ori y colE1.

La construccién genética puede comprender opcionalmente un gen marcador seleccionable. Tal como se utiliza en
el presente documento, la expresion "gen marcador seleccionable" incluye cualquier gen que confiere un fenotipo
sobre una célula en la que se expresa para facilitar la identificacion y / o seleccién de células que son transfectadas
o transformadas con una construccidon de la secuencia de acido nucleico. Los marcadores adecuados se pueden
seleccionar de marcadores que confieren resistencia a antibiéticos o a herbicidas, que introducen un nuevo rasgo
metabdlico o que permiten seleccion visual. Ejemplos de genes marcadores seleccionables incluyen genes que
confieren resistencia a antibiéticos (tales como nptll que fosforila la neomicina y la kanamicina, o hpt, que fosforila la
higromicina), a herbicidas (por ejemplo bar que proporciona resistencia a Basta; aroA o gox que proporcionan
resistencia contra el glifosato, o los genes que confieren resistencia a, por ejemplo, imidazolinona, fosfinotricina o
sulfonilurea) o genes que proporcionan un rasgo metabdlico (tal como manA que permite a las plantas utilizar
manosa como unica fuente de carbono). La expresion de genes marcadores visuales tiene como resultado la
formacion de color (por ejemplo B-glucuronidasa, GUS), luminiscencia (tal como luciferasa) o fluorescencia (Proteina
Fluorescente Verde, GFP, y derivados de los mismos).

También se divulga una construccion génica que comprende:

(i) una secuencia de acido nucleico HDZip hox5 de clase | como se ha definido anteriormente en el presente
documento;

(i) un promotor constitutivo capaz de dirigir la expresion de la secuencia de acido nucleico de (i); v,
opcionalmente

(iii) Una secuencia de terminacion de transcripcion.

El promotor constitutivo es preferiblemente un promotor GOS2, mas preferentemente el promotor constitutivo es el
promotor GOS2 de arroz, mas preferentemente el promotor constitutivo esta representado por una secuencia de
acido nucleico sustancialmente similar a la SEC ID N° 33 o la SEC ID N° 52, lo mas preferentemente, el promotor
constitutivo es como se representa mediante la SEC ID N° 33 o la SEC ID N° 52.

La invencion también proporciona un procedimiento para la producciéon de plantas transgénicas que tienen
rendimiento aumentado en condiciones de disponibilidad reducida de nutrientes, respecto a las correspondientes
plantas silvestres, que comprende la introduccién y expresion en una planta de una secuencia de acido nucleico
como se define en la reivindicacion 1, en el que dicha secuencia de acido nucleico codifica un polipéptido HDZip
hox5 de clase | o un homélogo del mismo.

Mas especificamente, la presente invencién proporciona un procedimiento para la produccion de plantas
transgénicas que tienen mayor rendimiento reducido en condiciones de disponibilidad reducida de nutrientes, en
relacion a las correspondientes plantas silvestres, en el que el procedimiento comprende:

(i) introducir y expresar en una planta, parte de la planta o célula de planta una secuencia de acido nucleico
HDZip hox5 de clase |, como se define en la reivindicacion 1; y

(ii) cultivar la célula vegetal en condiciones que estimulan el crecimiento y desarrollo de la planta.

La secuencia de acido nucleico puede introducirse directamente en una célula de planta o en la propia planta
(incluyendo la introduccidén en un tejido, 6rgano o en cualquier otra parte de una planta). De acuerdo con una
caracteristica preferida, la secuencia de acido nucleico se introduce preferentemente en una planta por
transformacion.

El término "transformacion" como se refiere en el presente documento abarca la transferencia de un polinucleétido
exogeno en una célula huésped, independientemente del procedimiento utilizado para la transferencia. El tejido
vegetal capaz de la propagacion clonal posterior, ya sea por organogénesis o embriogénesis, puede transformarse
con una construccion genética y una planta entera regenerada a partir del mismo. El tejido particular escogido
variara dependiendo de los sistemas de propagacion clonal disponibles para, y mas adecuados para, las especies
particulares que se estan transformado. Ejemplos de tejidos objetivo incluyen discos de hojas, polen, embriones,
cotiledones, hipocotilos, megagametofitos, tejido de callo, tejido meristematico existente (por ejemplo, meristemo
apical, yemas axilares, y meristemos radiculares), y tejido meristematico inducido (por ejemplo, meristemo de
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cotiledon y meristemo del hipocotiledon). polinucledtico puede introducirse transitoria o establemente en una célula
huésped y puede mantenerse no integrado, por ejemplo, como un plasmido. Como alternativa, puede integrarse en
el genoma huésped. La célula vegetal transformada resultante puede después utilizarse para regenerar una planta
transformada de una manera conocida por los expertos en la técnica.

La transformacion de especies de plantas es actualmente una técnica bastante habitual. Ventajosamente, puede
usarse cualquiera de los diversos procedimientos de transformacién para introducir el gen de interés en una célula
antecesora adecuada. Los procedimientos de transformacién incluyen el uso de liposomas, electroporacion,
productos quimicos que aumentan la captacion de ADN libre, inyeccién del ADN directamente en la planta, pistola
de bombardeo de particulas, transformacion utilizando virus o polen y microproyeccion. Pueden seleccionarse
procedimientos del procedimiento de calcio/polietilenglicol para protoplastos (Krens, F.A. et al. (1982) Nature 296, 72
- 74; Negrutiu | et al. (1987) Plant Mol Biol 8: 363 - 373); electroporacién de protoplastos (Shillito R.D. et al. (1985)
Bio/Technol 3, 1099 - 1102); microinyeccién en el material de planta (Crossway A et al. (1986) Mol. Gen Genet 202:
179 - 185); bombardeo de particulas recubiertas con ADN o ARN (Klein TM et al. (1987) Nature 327: 70) infeccion
con virus (no integrantes) y similares. Las plantas transgénicas de arroz que expresan una secuencia de acido
nucleico/gen de HDZip hox5 de clase | se producen, preferentemente, mediante transformacion mediada por
Agrobacterium usando cualquiera de los procedimientos conocidos para la transformacion del arroz, tal como se
describe en cualquiera de los siguientes: la solicitud de Patente Europea EP 1198985 A1, Aldemita y Hodges (Planta
199: 612 - 617, 1996); Chan et al. (Plant Mol Biol 22 (3): 491 - 506, 1993), Hiei et al. (Plant J 6 (2): 271 - 282, 1994).
En el caso de la transformacién de maiz, el procedimiento preferido es como se describe en Ishida et al. (Nat.
Biotechnol 14(6): 745 - 50, 1996) o Frame et al. (Plant Physiol 129(1): 13 - 22, 2002).

Generalmente después de la transformacion, se seleccionan células vegetales o agrupaciones de células para
determinar la presencia de uno o mas marcadores que estan codificados por genes expresables en plantas
cotransferidos con el gen de interés, tras lo cual el material transformado se regenera en una planta entera.

Después de la transferencia de ADN y la regeneracion, las plantas transformadas putativamente se pueden evaluar,
por ejemplo utilizando analisis de tipo Southern, para detectar la presencia del gen de interés, el niUmero de copias y
/ o la organizacién gendmica. Alternativamente o adicionalmente, los niveles de expresion del ADN recién
introducido pueden controlarse utilizando analisis de tipo Northern y/o Western, o PCR cuantitativa, siendo todas las
técnicas bien conocidas por los expertos habituales en la técnica.

Las plantas transformadas generadas se pueden propagar mediante diversos medios, tales como por propagacion
clonal o técnicas de reproduccion clasicas. Por ejemplo, una primera generacion (o T1) de planta transformada
puede autofecundarse para dar transformantes de la segunda generacion homocigota (o0 T2) y las plantas T2 se
propagan adicionalmente a través de técnicas clasicas de reproduccion.

Los organismos transformados generados pueden adoptar diversas formas. Por ejemplo, pueden ser quimeras de
células transformadas y de células no transformadas; transformantes clonales (por ejemplo, todas las células
transformadas que contengan el casete de expresion); injertos de tejidos transformados y no transformados (por
ejemplo, en plantas, una planta madre transformada injertada a un vastago no transformado).

La divulgacion se extiende a cualquier célula vegetal o planta producida mediante cualquiera de los procedimientos
descritos en el presente documento, y a todas las partes de plantas y propagulos de las mismas. La divulgacion se
extiende ademas se para incluir la progenie de una célula, tejido u érgano primario transformado o transfectado o la
planta completa que se ha producido mediante cualquiera de los procedimientos anteriormente mencionados, siendo
el unico requisito que la progenie presente las mismas caracteristicas genotipicas y/o fenotipicas que las producidas
por el precursor en los procedimientos de acuerdo con la memoria descriptiva.

Se divulgan células huésped que contienen una secuencia de acido nucleico HDZip hox5 de clase | aislado. Las
células huésped preferidas son células vegetales.

También se divulgan partes cosechables de una planta, tales como, pero sin limitacidn, semillas, hojas, frutos, flores,
tallos, raices, rizomas, tubérculos y bulbos. También se divulgan productos derivados de una parte cosechable de
dicha planta, tales como granulos secos o polvos, aceite, grasa y acidos grasos, almidén o proteinas.

La presente invencidn también abarca el uso de acidos nucleicos HDZip hox5 de clase | y el uso de polipéptidos de
HDZip hox5 de clase | como se define en la reivindicacion 1 en un rendimiento mejorado en plantas cultivadas en
condiciones de disponibilidad reducida de nutrientes con respecto a plantas silvestres. Preferentemente, el aumento
del rendimiento es uno o mas de: aumento del rendimiento total de semillas por planta, aumento en el niumero de
semillas llenas, aumento de la tasa de llenado de semillas, mayor niumero de flores por panicula, o mayor indice de
cosecha.

Las secuencias de acidos nucleicos de HDZip hox5 de clase | o variantes de las mismas, o polipéptidos de HDZip
hox5 de clase u homélogos de los mismos, como se divulga en el presente documento pueden encontrar uso en
programas de cultivo en los que se identifica un marcador de ADN que puede estar genéticamente vinculado a un
gen de HDZip hox5 de clase | variante del mismo. Las secuencias de acidos nucleicos / genes de HDZip hox5 de
clase | o variantes de las mismas, o polipéptidos | de HDZip hox5 de clase | u homdlogos de los mismos se puede
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utilizar para definir un marcador molecular. Este marcador de ADN o de proteina puede después usarse en
programas de cultivo para seleccionar plantas con mayor rendimiento cuando se cultivan en condiciones de
disponibilidad reducida de nutrientes, como se ha definido anteriormente en el presente documento en los
procedimientos de la invencion. El gen de HDZip hox5 de clase | puede ser, por ejemplo, una secuencia de acido
nucleico como se enumera en la Tabla A del ejemplo 1 en el presente documento.

Las variantes alélicas de una secuencia de acido nucleico/gen de HDZip hox5 de clase | como se divulga en el
presente documento también pueden encontrar uso en programas de reproduccién asistida mediante marcador.
Dichos programas de reproduccion a veces requieren la introduccion de variacion alélica por tratamiento mutagénico
de las plantas, usando, por ejemplo, mutagénesis con EMS; como alternativa, el programa puede comenzar con una
coleccion de variantes alélicas de origen denominado “natural” producida involuntariamente. A continuacion, la
identificacion de variantes alélicas se realiza, por ejemplo, por PCR. A esto le sigue una etapa de seleccion de
variantes alélicas superiores de la secuencia en cuestién y que dara un rendimiento aumentado en condiciones de
disponibilidad reducida de nutrientes, con respecto a las plantas silvestres correspondientes. La seleccion se realiza
tipicamente supervisando el rendimiento del crecimiento de las plantas que contienen diferentes variantes alélicas
de la secuencia en cuestién, por ejemplo, diferentes variantes alélicas de uno cualquiera de los acidos nucleicos
indicados en la Tabla A del Ejemplo 1 en el presente documento. El rendimiento del crecimiento puede supervisarse
en un invernadero o en el campo. Etapas opcionales adicionales incluyen cruzamiento de plantas, en el que se
identifica la variante alélica superior, con otra planta. Esto podria usarse, por ejemplo, para realizar una combinacion
de caracteristicas fenotipicas interesantes.

Una secuencia de acido nucleico HDZip hox5 de clase | o una variante de la misma también puede usarse como una
sonda para mapear, genética y fisicamente, genes que forman parte de, y como marcadores para rasgos ligados a
estos genes. Dicha informacion puede ser util en reproduccion de plantas para desarrollar lineas con fenotipos
deseados. Dicho uso de secuencias de acido nucleico HDZip hox5 de clase | o variantes de las mismas requiere
solo una secuencia de &cido nucleico de al menos 15 nucleétidos de longitud. Las de secuencias de acido nucleico
HDZip hox5 de clase | o variantes de las mismas pueden usarse como marcadores de polimorfismos de longitud de
fragmentos de restriccion (RFLP). Las transferencias Southern (Sambrook J, Fritsch EF y Maniatis T (1989)
Molecular Cloning, A Laborator y Manual) del ADN genémico de planta digerido con enzimas de restriccion se
pueden sondar con las secuencias de acido nucleico de HDZip hox5 de clase | o variantes de las mismas. . Los
patrones de banda resultantes pueden después someterse a analisis genético usando programas informaticos tales
como MapMaker (Lander et al. (1987) Genomics 1: 174 - 181) para construir un mapa genético. Ademas, las
secuencias de acidos nucleicos pueden usarse para sondar las transferencias de Southern que contienen ADN
gendmicos tratados con endonucleasas de restriccion de un conjunto de individuos que representan a los padres y a
la progenie de un cruce genético definido. La segregacion de los polimorfismos de ADN se observa y se usa para
calcular la posiciéon de la secuencia de acido nucleico de HDZip hox5 de clase | en el mapa genético previamente
obtenido usando esta poblacién (Botstein et al. (1980) Am. J. Hum. Genet. 32:314 - 331).

La produccion y el uso de sondas derivadas de genes de plantas para su uso en mapeo genético se describe en
Bernatzky y Tanksley (1986) Plant Mol. Biol. Reporter 4: 37 - 41. Numerosas publicaciones describen el mapeo
genético de clones de ADNc especificos utilizando la metodologia indicada anteriormente o variaciones de la misma.
Por ejemplo, para el mapeo pueden utilizarse poblaciones de intercruzamiento F2, poblaciones de retrocruzamiento,
poblaciones apareadas al azar, lineas isogénicas cercanas y otros grupos de individuos. Dichas metodologias son
bien conocidas por los expertos en la técnica.

Las sondas de secuencias de &cidos nucleicos también pueden usarse para mapeo fisico (es decir, colocacién de
secuencias en mapas fisicos; véase Hoheisel et al. En: Non-mammalian Genomic Analysis: A Practical Guide,
Academic press 1996, pp. 319 - 346, y referencias citadas en la misma).

Las sondas de secuencias de acidos nucleicos pueden usarse en la hibridacién in situ con fluorescencia (FISH)
(Trask (1991) Trends Genet. 7:149 - 154). Aunque los procedimientos actuales de mapeo con FISH favorecen el uso
de clones grandes (de varios kb a varios cientos de kb; véase Laan et al. (1995) Genome Res. 5:13 - 20), mejoras
en sensibilidad pueden permitir la realizacion de mapeo FISH usando sondas mas cortas.

Usando las secuencias de acidos nucleicos pueden realizarse diversos procedimientos basados en amplificacion de
acidos nucleicos para el mapeo genético y fisico. Ejemplos incluyen amplificacion especifica de alelo (Kazazian
(1989) J. Lab. Clin. Med 11:95 - 96), polimorfismo de fragmentos amplificados por PCR (CAPS; Sheffield et al.
(1993) Genomics 16:325 - 332), ligamiento especifico de alelo (Landegren et al. (1988) Science 241:1077 - 1080),
reacciones de extension de nucledtidos (Sokolov (1990) Nucleic acid sequence Res. 18:3671), Mapeo Hibrido por
Radiacion (Walter et al. (1997) Nat. Genet. 7:22 - 28) y Mapeo Happy (Dear y Cook (1989) Nucleic acid sequence
Res. 17:6795 - 6807). Para estos procedimientos, se utiliza la secuencia de una secuencia de acido nucleico para
disefar y producir pares de cebadores para su uso en la reaccion de amplificacion o en reacciones de extension con
cebador. El disefio de dichos cebadores es bien conocido por los expertos en la técnica. En los procedimientos que
emplean mapeo genético basado en PCR puede ser necesario identificar diferencias de secuencias de ADN entre
los padres del cruce del mapeo en la regidon correspondiente a la secuencia de &cido nucleico instantanea. Sin
embargo, generalmente esto no es necesario para procedimientos de mapeo.
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Los procedimientos de acuerdo con la presente invencion dan como resultado plantas que tienen rendimiento
aumentado en condiciones de disponibilidad reducida de nutrientes, como se ha descrito anteriormente en el
presente documento. Este rendimiento aumentado también puede combinarse con otros rasgos econdémicamente
ventajosos, tales como rasgos que potencian adicionalmente el rendimiento, tolerancia a estrés abidtico y bidtico,
rasgos que modifican diversas caracteristicas arquitectonicas y/o caracteristicas bioquimicas y/o fisiologicas.

Descripcion de las figuras

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

La Figura 1 muestra un alineamiento multiple de homeodominios de HDZip de clase | de diferentes fuentes
vegetales, mediante el programa de alineamiento multiple VNTI AlignX, basado en un algoritmo ClustalW
modificado (InforMax, Bethesda, MD), con parametros predeterminados para la penalizacion por abertura de
espacio de 10 y una extension de hueco de 0,05. Los aminoacidos invariables del homeodominio L1s, Was, Fao,
Ns1 y Rss estan encuadradas verticalmente. Los aminoacidos HDZip de clase | preferidos A4s and Wss también
estan encuadrados verticalmente. Las tres hélices de ADN necesarias para la unién a ADN estan marcados con
recuadros negros por encima de la alineacién. Las seis héptadas estan separadas por una linea vertical. Las
siete posiciones dentro de cada héptada se denominan a, b, ¢, d, e, fy g. La Leu ocupa la posicion d dentro de
cada héptada, y estdn encuadradas verticalmente.

La Figura 2 muestra un alineamiento multiple de varios polipéptidos de HDZip hox5 de clase |, mediante el
programa de alineamiento multiple VNTI AlignX, basado en un algoritmo ClustalW modificado (InforMax,
Bethesda, MD), con parametros predeterminados para la penalizacién por abertura de espacio de 10 y una
extension de hueco de 0,05). Los tres dominios principales caracterizados, de N-terminal a C-terminal, estan
encuadrados fuertemente y se identificaron como la caja acida, el homeodominio de clase | y la cremallera
leucina-seis héptadas. Ademas, la cola Trp y el motivo de aminoacidos RPFF estén ligeramente encuadrados.

La Figura 3 muestra un vector binario para la expresion en Oryza sativa de un HDZip hox5 de clase de | de
Oryza sativa bajo el control de un promotor GOS2.

La Figura 4 detalla ejemplos de las secuencias de la cremallera de leucina de homeodominio de clase | (HDZip)
utiles en la realizacion de los procedimientos de acuerdo con la presente invencion. Varias secuencias resultan
de conjuntos de EST publicos (véase la Tabla A del Ejemplo 1 en el presente documento), con la secuenciacion
de menor calidad. Como consecuencia, pueden esperarse unas pocas sustituciones de acido nucleico. Los
codones de iniciacion (ATG) y de terminacion delimitan las secuencias de acidos nucleicos que codifican los
polipéptidos HDZip hox5 de clase | de longitud completa.

Ejemplos

La presente invencion se describira a continuacion con referencia a los siguientes ejemplos, que son Unicamente
ilustrativos y no estan destinados a definir completamente o limitar de otro modo el alcance de la invencion.

A menos que se indique lo contrario, las técnicas de ADN recombinante se realizaron de acuerdo con protocolos
estandar descritos en (Sambrook (2001) Molecular Cloning: a laboratory manual, 32 edicion Cold Spring Harbor
Laboratory Press, CSH, New York) o en los Volimenes 1y 2 de Ausubel et al. (1994), Current Protocols in Molecular
Biology, Current Protocols. Materiales y procedimientos estandar para el trabajo molecular en plantas se describen
en Plant Molecular Biology Labfase (1993) de R.D.D. Croy, publicado por BIOS Scientific Publications Ltd (Reino
Unido) y Blackwell Scientific Publications (Reino Unido).

Ejemplo 1: Identificacion de secuencias relacionadas con la SEC ID N°1 y la SEC ID N° 2

Las secuencias (ADNc de longitud completa, EST o gendmico) se identificaron entre las conservadas en la base de
datos de nucledtidos Entrez en el National Center for Biotechnology Information (NCBI) utilizando las herramientas
de busqueda de secuencia de bases de datos, tal como la Herramienta de Alineamiento Local Basica (BLAST)
(Altschul et al. (1990) J. Mol. Biol. 215:403 - 410; y Altschul et al. (1997) Nucleic Acids Res. 25:3389 - 3402). El
programa se utiliza para encontrar regiones de similitud local entre las secuencias comparando las secuencias de
acidos nucleicos o polipéptidos con las bases de datos de secuencia y calculando el significado estadistico de los
emparejamientos. Por ejemplo, el polipéptido codificado por el acido nucleico de la SEC ID N° 1 se utiliz6 para el
algoritmo TBLASTN, con configuraciones predeterminadas y el filtro para ignorar las secuencias de baja complejidad
desencadenadas. El resultado de los andlisis se observo por comparacidon apareadas y se clasificé de acuerdo con
la puntuacién de probabilidad (valor E) , en el que la puntuacion refleja la probabilidad de que se produzca un
alineamiento particular por casualidad (cuanto menor sea el valor E, mas significativa es la coincidencia). Ademas de
valores E, también se puntuaron las comparaciones por porcentaje de identidad. El porcentaje de identidad se
refiere al nUmero de nucledtidos (0o aminoacidos) idénticos entre las dos secuencias de acidos nucleicos (o
polipéptido) comparadas sobre una longitud particular. En algunos casos, los parametros por defecto se pueden
ajustar para modificar la rigurosidad de la busqueda. Por ejemplo, el valor E puede aumentarse para mostrar menos
emparejamientos exigentes. De esta manera, se pueden identificar las coincidencias cortas casi exactas.
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secuencia de acidos nucleicos de SEC ID N° 1.

Tabla A: Ejemplos de secuencias relacionadas con la secuencia de acido nucleico de SEC ID N° 1

Nombre Numero de acceso[SEC ID N° del|SEC ID N° del|Fuente
de nucleétidos en|nucleétido polipéptido
NCBI traducido
Orysa_hox5 XM_482406 1 2 Oryza sativa
Orysa_hox16 XM_467603 3 4 Oryza sativa
Zeama_hox5* C0458693 5 6 Zea mays
DV024016
Zeama_hox16 AY105265 7 8 Zea mays
Sacof_hox5* CA088615 9 10 Saccharum officinarum
CA115362
CA142506
Sorbi_hox5* BE363386 11 12 Sorghum bicolor
CD432381
Triae_hox16* DR735359 13 14 Triticum aestivum
DR741379
CD916488
Arath_ATHB1 X58821 15 16 Arabidopsis thaliana
Dauca_CHB3** D26575 17 18 Daucus carota
Glyma_HD157** AF184278 19 20 Glycine max
Crapl_CPHB-5 AF443621 21 22 Craterostigma
plantagineum
Goshi_hox5* DT465649 23 24 Gossypium hirsutum
CD486134
Lyces_hox5 BT014213.1 25 26 Lycopersicon
esculentum
Lyces_VaHOX1 X94947 27 28 Lycopersicon
esculentum
Medsa_hox16* CB892061 29 30 Medicago sativa
CA858059
Aqufo_hox5 DT758247 31 32 Aquilegia formosa x
Aquilegia pubescens
Poptr_hox16_1 scaff_XV.439 40 41 Populus tremuloides
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Nombre Numero de acceso(SEC ID N° del|SEC ID N° del|Fuente

de nucleétidos en|nucleétido polipéptido

NCBI traducido
Poptr_hox16_2 scaff_XI1.649 42 43 Populus tremuloides
Poptr_hox16_3 Icljscaff_VIII.1839 |44 45 Populus tremuloides
Medtr_hox16_1 CR954197.2 46 47 Medicago truncatula
Phavu_hox16 AF402605 48 49 Phaseolus vulgaris
Lotco_hox16 AP006364 50 51 Lotus comiculatus
*Contig recopilados de varias consultas EST (las principales de muestran); siendo calidad de la secuenciacion
de EST normalmente mas baja, se puede esperar un par de sustituciones de acidos nucleicos.
**Las secuencias de Daucus carota y Glycine max se han corregido en comparacién con su numero de
acceso.

Ejemplo 2: Alineacién de las secuencias de polipéptidos HDZip hox5 de clase |

Se us6 AlignX del Vector NTI (Invitrogen) basado en el algoritmo Clustal popular de alineacién progresiva
(Thompson et al. (1997) Nucleic Acids Res 25:4876 - 4882; Chenna et al. (2003). Nucleic Acids Res 31:3497 —
3500). Se puede construir un arbol filogenético usando un algoritmo de agrupamiento de unién al vecino. Los valores
por defecto son para la penalizacién por abertura de hueco de 10, la penalizacién por extension de hueco de 0,1 y la
matriz de peso seleccionado es Blosum 62 (si polipéptidos estan alineados).

El resultado de la alineacién de secuencias multiples se muestra en la Figura 2. Los tres dominios principales
caracterizados, de N-terminal a C-terminal, estan encuadrados fuertemente y se identificaron como la caja acida, el
homeodominio de clase | y la cremallera leucina-seis héptadas. El "dominio conservado" comprende estos tres
dominios. Ademas, la cola Trp y el motivo de aminoacidos RPFF estén ligeramente encuadrados.

Ejemplo 3: Calculo del porcentaje de identidad global entre la secuencias de los polipéptidos HDZip hox5 de
clase |

Los porcentajes globales de similitud e identidad entre las secuencias de polipéptidos HDZip hox5 de clase | se
determinaron utilizando el software Matrix Global Alignment Tool (MatGAT) (BMC Bioinformatics. 2003 4:29.
MatGAT: an application that generates similarity/identity matrices using protein or DNA sequences. Campanella JJ,
Bitincka L, Smalley J; software de Ledion Bitincka). El software MatGAT genera matrices de similitud / identidad de
secuencias de ADN o de proteina sin necesidad de pre-alineacion de los datos. El programa realiza una serie de
alineaciones apareadas utilizando el algoritmo de alineacion global de Myers y Miller (con una penalizacién por
apertura de hueco de 12, y una penalizacién de extensién de hueco de 2), calcula la similitud y la identidad
utilizando, por ejemplo Blosum 62 (para los polipéptidos), y luego coloca los resultados en una matriz de distancia.
La similitud de secuencia se muestra en la mitad inferior de la linea divisoria y la identidad de secuencia se muestra
en la mitad superior de la linea divisoria diagonal.

Los parametros utilizados en la comparacion fueron:
Matriz de puntuacién: Blosum62
Primer hueco: 12
Extension de hueco: 2

Los resultados del andlisis de software se muestran en la Tabla B 1 para la similitud global y de identidad sobre la
longitud completa de las secuencias polipeptidicas (excluyendo las secuencias de polipéptidos parciales). El
porcentaje de identidad se proporciona encima de la diagonal y el porcentaje de similitud se proporciona por debajo
de la diagonal.

El porcentaje de identidad entre las secuencias de polipéptido mostradas puede ser tan bajo como del 29 % de
identidad de aminoacidos en comparacion con la SEC ID N° 2.
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El "dominio conservado" de las secuencias de polipéptidos HDZip hox5 de clase | comprende de N-terminal a C-
terminal, una caja acida, un homeodominio de clase | y la cremallera de leucina-seis héptadas (véase la Figura 2),
como se ha definido anteriormente en el presente documento. Cuando el andlisis del porcentaje de identidad se
realiza en los dominios conservados en lugar de en las secuencias de polipéptido de longitud completa, se observa
un aumento en el porcentaje de identidad, como se muestra en la Tabla B 2. Los valores mas bajos estan ahora por
encima del 50 % de identidad de los aminoacidos en comparacion con la SEC ID N° 2.
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Ejemplo 4: Identificacion de los dominios comprendidos en las secuencias de polipéptidos de HDZip hox5
de clase |

La base de datos del Recurso integrado de las Familias de proteinas, Dominios y Sitios (InterPro) es una interfaz
integrada para las bases de datos de firmas de uso comun para busquedas de texto y de secuencias. La base de
datos de InterPro combina estas bases de datos, que utilizan diferentes metodologias y diferentes grados de
informacién biolégica sobre las proteinas bien caracterizadas para obtener firmas de proteinas. Bases de datos
colaboradoras incluyen SWISS-PROT, PROSITE, TrEMBL, IMPRESIONES, ProDom y Pfam, inteligente y
TIGRFAM. Interpro esta alojada en el Instituto Europeo de Bioinformatica en el Reino Unido.

Los resultados de la exploracion en InterPro de la secuencia polipeptidica como la representada por la SEC ID N° 2
se presentan en la Tabla C.

Tabla C: Resultados de la exploracion en InterPro de la secuencia polipeptidica como la representada por la SEC ID

Ne 2

InterPro |IPR000047 Motivo hélice-giro-hélice, represor de tipo lambda

PRINTS PR00031 HTHREPRESSR
InterPro (IPR001356 Homeocaja

PRODOM PD000010 Homeocaja

PRINTS PR00024 HOMEOCAJA

PFAM PF00046 Homeocaja

SMART SM00389 HOX

PROFILE PS00027 HOMEOCAJA_1

PROFILE PS50071 HOMEOCAJA_2
InterPro (IPR003106 Cremallera de leucina, asociada a homeocaja

PFAM PF02183 HALZ
InterPro (IPR009057 De tipo homeodominio

SUPERFAMILIA SSF46689 De tipo homeodominio
InterPro (IPR012287 Relacionado con el homeodominio

GENE3D G3DSA:1.10.10.60 Relacionado con el

homeodominio

La composicion primaria de aminoacidos (en %) para determinar si un dominio de polipéptido es rico en aminoacidos
especificos (por ejemplo en una caja acida) se puede calcular usando programas de software del servidor ExPASy,
en particular, la herramienta ProtParam (Gasteiger E et al. (2003) ExPASYy: the proteomics server for in-depth protein
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knowledge and analysis. Nucleic Acids Res 31:3784 - 3788). La composicion de la secuencia polipeptidica de interés
puede compararse después con la composiciéon de aminoacidos media (en %) en el banco de datos de secuencias
de proteinas Swiss-Prot.

En la siguiente tabla (Tabla D), se comparan el % Asp (D), el % de Glu (E) y su contenido combinado en la caja
acida de la SEC ID N° 2 con el promedio de la base de datos de secuencias de proteinas Swiss-Prot.

Tabla D:

% Asp (D) % Glu (E) |% Asp (D) + % Glu (E)

Promedio de la base de datos de secuencias de|5,3 % 6,6 % 11,9 %
proteinas Swiss-Prot

Caja acida de la SEC ID N° 2 9,1 % 54,5 % 63,6 %

Una caja acida puede ser parte de un dominio de activaciéon de la transcripcion. Los dominios de activacion de la
transcripcion eucaridtica se han clasificado en funcién de su contenido de aminoacidos, y las principales categorias
incluyen dominios de activacion acidos ricos en glutamina y ricos en prolina. (2005) Plant J. 43(5): 769 - 88, y
referencias citadas en la misma).

El Consorcio de Ontologia Génica (GO) es una colaboracion internacional entre cientificos de diferentes bases de
datos bioldgicos, con una oficina editorial con sede en el Instituto Europeo de Bioinformatica. El objetivo de GO es
proporcionar vocabularios controlados para la descripcion de la funcion molecular, proceso biolégico y los
componentes celulares de productos génicos. Al realizar una exploraciéon InterPro como se ha descrito
anteriormente, también se realizan busquedas en la base de datos GO. Las secuencias de polipéptidos HDZip hox5
de clase | tienen como funcién molecular de factor transcripcion y actividad de unién a ADN especifica de secuencia,
y se localizan en el nucleo de la célula vegetal (véase la tabla a continuacion (Tabla E)).

Tabla E:

Entrada en ontologia génica

Homeodominio Funcion Molecular: actividad de factor de transcripciéon (GO: 0003700)
Componente celular: nucleo (GO:0005634)

Funcién Molecular: Union a ADN especifica de secuencia
(G0:0043565)

Cremallera de leucina, asociada a|Funcion Molecular: Unién a ADN (GO:0003677)

homeocaja
Componente celular: nucleo (GO:0005634)

Ejemplo 5: Prediccion de la topologia de las secuencias de polipéptidos HDZip hox5 de clase |

La prediccion de la cremallera de leucina y la identificacion de héptadas se llevd a cabo usando software
especializado, tal como 2ZIP, que combina un algoritmo de prediccion de bobina en espiral estandar con una
busqueda aproximada para la repeticion de la leucina caracteristica (Bornberg-Bauer et al. (1998) Nucleic Acids Res
26(11): 2740 - 2746; alojados en Max Planck Institut, Golm en Alemania). Usando este software se puede identificar
Una cremallera de leucina potencial, una repeticion de leucinas o una bobina en espiral.

Las secuencias de polipéptidos HDZip hox5 de clase | comprenden una prediccion de cremallera de leucina, con al
menos 5, preferiblemente 6 héptadas. Cuando el polipéptido de la SEC ID N° 2 se somete a este algoritmo, una
potencial cremallera de leucina esta entre las posiciones 143 y 178, como se muestra en el resultado a continuacién
(los numeros reflejan la posicidon del amino acido, la regiéon C superenrollada, y la L leucina dentro de la héptada):
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GMAPRQVAVWFQONRRARWKTKQLEHDFDRLEKAAYDALAADHHALLSDNDRLRAQVISLTE
CCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCecec

KLODKETSPSSATITTAAQEVDOPDEHTEAASTTCGFATVDGATAAPPPCGHQOPPHKDDLV

cccceccce

AVSDEGCSFDLPDAARAAAAMPGAAGVVHHDAADDEEAQLGSWTAWFWS
Ejemplo 6: Ensayo para las secuencias de polipéptidos HDZip hox5 de clase |

Los polipéptidos HDZip hox5 de clase | u homdlogos de los mismos tienen actividad de unién a ADN,
preferiblemente a semisitios de 5 pb que se superponen en una posicion central, CAA (A/ T) ATTG, como se detecta
en los ensayos de un hibrido en levaduras (Meijer et al. (2000) Mol Gen Genet 263:12 - 21). En ensayos transitorios
en suspensiones celulares de arroz, el cobombardeo de un polipéptido HDZip hox5 de clase | con el gen indicador
GUS tuvo como resultado un aumento del nimero de puntos tefidos, que también fueron mas intensos de color
(Meijer et al, ant.). Este ensayo es util para demostrar la funcién de activador de la los polipéptidos HDZip hox5 de
clase | u homologos hox5

Ejemplo 7: Clonacion de la secuencia de acido nucleico de HDZip hox5 de clase | de Oryza sativa

La secuencia de acidos nucleicos HDZip hox5 de clase | de Oryza sativa se amplificd por PCR usando como molde
una biblioteca de ADNc de Oryza sativa (Invitrogen, Paisley, RU). Después de transcripcion inversa de ARN extraido
de las plantulas, los ADNc se clonaron en pCMV Sport 6.0. El tamafio medio del inserto del banco fue de 1,6 kb, y el
numero original de clones fue del orden de 11,67x10" ufc. El titulo original se determiné que era de 3,34 x 108 ufc/ml,
después de una primera amplificacion de 6x10"° ufc/ml. Después de la extraccion del plasmido, se utilizaron 200 ng
de molde en una mezcla PCR de 50 ul. Se utilizaron los cebadores prm06000 (SEC ID N° 34; sentido, codén de
iniciacion en negrita, sitio AttB1 en cursiva: 5 - GGGGACAAGTTTGTA-
CAAAAAAGCAGGCTTAAACAATGGATCCCGGCCG-3') y prm06001 (SEC ID N° 35; inverso, complementario, sitio
AttB2 en cursiva: 5-GGGGACCACTTTGTACAAG AAAGCTGGGTGATCAGCTCCAGAACCAGG-3"), que incluyen
los sitios AttB para la recombinacién Gateway, para la amplificacion por PCR. La PCR se realizé usando la ADN
polimerasa de Taq Hifi en condiciones convencionales. Se amplificé un fragmento de PCR de 1116 pb (incluyendo
los sitios attB, desde el codon de iniciacion al codon de terminacion 1050 pb) y se purificd también utilizando
procedimientos convencionales. Después, se realizd la primera etapa del procedimiento Gateway, la reaccion BP,
durante la cual el fragmento de PCR se recombina in vivo con el plasmido pDONR201 para producir, de acuerdo con
la terminologia Gateway, un “clon de entrada”. El plasmido pDONR201 se adquirié en Invitrogen, como parte de la
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tecnologia Gateway®.
Ejemplo 8: Construccion de vectores

El clon de entrada que comprende las secuencias de acido nucleico se usé posteriormente en una reacciéon LR con
un vector “destinatario” utilizado para transformacion de Oryza sativa. Este vector contenia como elementos
funcionales dentro de los limites de ADN-T: un marcador de seleccion de plantas; un casete de expresion marcador
detectable; y un casete Gateway disefiado para recombinacién LR in vivo con la secuencia de interés ya clonada en
el clon de entrada. Un promotor GOS2 de arroz (SEC ID N° 33 o SEC ID N° 52) para la expresion especifica se
localizé cadena arriba de este casete Gateway.

Después de la etapa de recombinacion LR, el vector de expresion resultante (Figura 3) se transformé en la cepa de
Agrobacterium LBA4044 de acuerdo con procedimientos bien conocidos en la técnica.

Ejemplo 9: Transformacion de plantas
Transformacién de arroz

El Agrobacterium que contenia el vector de expresion se usé para transformar plantas de Oryza sativa. Semillas
secas maduras de la variedad de cultivo japonesa de arroz Nipponbare se descascarillaron. La esterilizacion se
realizé incubando durante un minuto en etanol al 70 %, seguido de 30 minutos en HgCl, al 0,2 %, seguido de un
lavado de 6 veces durante 15 minutos con agua destilada estéril. Las semillas estériles germinaron después en un
medio que contenia 2, 4-D (medio de induccion de callo). Después de la incubacién en la oscuridad durante cuatro
semanas, los callos embriogénicos derivados de escutelo se cortaron y se propagaron en el mismo medio. Después
de dos semanas, los callos se multiplicaron o se propagaron mediante subcultivo en el mismo medio durante otras 2
semanas. Piezas de callos embriogénico se subcultivaron en medio reciente 3 dias antes de cocultivo (para reforzar
la actividad de la division celular).

La cepa LBA4404 de Agrobacterium que contenia el vector de expresion se utilizd para el co-cultivo. Se inoculd
Agrobacterium en medio AB con los antibiéticos apropiados y se cultivd durante 3 dias a 28 °C. Después las
bacterias se recogieron y se suspendieron en medio de cocultivo liquido a una densidad (DO600) de
aproximadamente 1. Después, la suspension se transfirid6 a una placa de Petri y los callos se sumergieron en la
suspension durante 15 minutos. A continuacion, los tejidos de callo se secaron por transferencia a un papel de filtro
y se transfirieron a medio de cocultivo solidificado y se incubaron durante 3 dias en la oscuridad a 25 °C. Los callos
cocultivados crecieron sobre un medio que contenia 2, 4-D durante 4 semanas en la oscuridad a 28 °C en presencia
de un agente de seleccion. Durante este periodo, rapidamente se desarrollaron islas de callos resistentes a
crecimiento. Después de la transferencia de este material a un medio de regeneracion e incubacion a la luz, el
potencial embriogénico se liberé y se desarrollaron brotes las siguientes cuatro a cinco semanas. Los brotes se
extirparon de los callos y se incubaron durante 2 a 3 semanas en un medio que contenia auxina desde el cual se
transfirieron al suelo. Los brotes endurecidos se cultivaron a alta humedad y dias cortos en un invernadero.

Se generaron aproximadamente 35 transformantes de arroz TO independientes para una construccion. Los
transformantes primarios se transfirieron desde una camara de cultivo tisular a un invernadero. Después de un
analisis PCR cuantitativo para verificar el numero de copias del inserto de ADN-T, solo una Unica copia de plantas
transgénicas que presentaban tolerancia al agente de seleccién se mantuvieron para cosecha de la semilla T1.
Después las semillas se cosecharon de tres a cinco meses después del trasplante. El procedimiento produjo
transformantes de sitio Unico a una tasa de alrededor de 50 % (Aldemita and Hodges1996, Chan et al. 1993, Hiei et
al. 1994).

Ejemplo 10: Procedimiento de evaluacion fenotipica
10.1 1 Configuracién de evaluacion

Se generaron aproximadamente 35 transformantes independientes de arroz TO. Los transformantes primarios se
transfirieron de una camara de cultivo de tejido a un invernadero para el cultivo y la cosecha de las semillas T1.
Siete eventos, de los cuales la progenie T1 segrega 3: 1 para la presencia / ausencia del transgén, se retuvieron.
Para cada uno de estos eventos, aproximadamente 10 plantulas T1 que contienen el transgén (hetero y
homocigotos) y aproximadamente 10 plantulas T1 que carecen del transgén (nulicigotos) fueron seleccionados
mediante el control de la expresion del marcador visual. Las plantas transgénicas y los nulicigotos correspondientes
se hicieron crecer lado a lado en posiciones aleatorias. Condiciones de invernadero fueron dias cortos (12 horas de
luz), 28 °C enla luz'y 22 °C en la oscuridad, y una humedad relativa de 70 %.

Todos los eventos T1 se evaluaron después en la generacion T2 siguiendo el mismo procedimiento de evaluacién
como para la generacion T1. Desde la etapa de siembra hasta la etapa de madurez se pasaron las plantas varias
veces a través de un gabinete de imagenes digitales. En cada punto de tiempo, se tomaron imagenes digitales
(2048x1536 pixeles, 16 millones de colores) de cada planta desde por lo menos 6 angulos diferentes.

Seleccién de disponibilidad reducida de nutrientes (nitrogeno)
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Las plantas de seis eventos (semillas T2) se cultivaron en tierra para macetas en condiciones normales a excepcion
de la solucion nutritiva. Las macetas se regaron desde el trasplante a la maduracidon con una solucién nutriente
especifico que contiene nitrégeno reducido N (N) contenido, por lo general entre 7 a 8 veces menos. El resto del
cultivo (maduracién de la planta, cosecha de semilla) fue el mismo que para las plantas no cultivadas bajo estrés
abidtico. Después se midieron los parametros relacionados con las semillas.

10.2 Anadlisis estadistico: Prueba F

Un ANOVA de dos factores (analisis de variantes) se utilizé como un modelo estadistico para la evaluacion global de
las caracteristicas fenotipicas de la planta. Se llevé a cabo una prueba F en todos los parametros medidos de todas
las plantas de todos los eventos transformados con el gen de la presente divulgacion. La prueba F se llevé a cabo
para comprobar si el efecto del gen sobre todos los eventos de transformacion y para verificar un efecto general del
gen, también conocido como un efecto de gen global. El umbral de significacion para un verdadero efecto génica
global se fijé en un nivel de probabilidad del 5 % para la prueba F. Un valor significativo de la prueba F apunta a un
efecto génico, lo que significa que no es solo la mera presencia o la posicién del gen que causa las diferencias en el
fenotipo.

10.3 Parametros medidos
10.3.1 Medicién de parametros relacionados con la biomasa

Desde la etapa de siembra hasta la etapa de madurez se pasaron las plantas varias veces a través de un gabinete
de imagenes digitales. En cada punto de tiempo, se tomaron imagenes digitales (2048x1536 pixeles, 16 millones de
colores) de cada planta desde por lo menos 6 angulos diferentes.

El area por encima del suelo de la planta (o biomasa foliar) se determiné contando el nimero total de pixeles en las
imagenes digitales de partes de la planta sobre el suelo discriminadas desde el fondo. Este valor se promedi6 para
las fotografias tomadas en el mismo punto de tiempo desde los diferentes angulos y se convierte en un valor
superficie fisica expresada en mm cuadrados por calibracion. Los experimentos muestran que el area de la planta
por encima del suelo medida de esta manera se correlaciona con la biomasa de las partes de la planta por encima
del suelo. El area por encima del suelo es el punto de tiempo en el que la planta habia alcanzado su maxima
biomasa foliar. El vigor temprano es la planta (plantulas) area sobre el suelo tres semanas después de la
germinacion.

Un parametro adicional se calcula a partir de las imagenes digitales de las plantas: el indice de verdor. Para cada
pixel que pertenece al objeto de la planta sobre la imagen se calcula la proporcion del valor verde frente al valor rojo
(en el modelo RGB por el que se codifica el color). El indice de verdor se expresa como el porcentaje de pixeles para
el que la proporcioén de verde con respecto a rojo supera un umbral determinado. En condiciones de crecimiento con
disponibilidad reducida de nutrientes se midié el indice de verdor de las plantas en la ultima imagen antes de la
floracion.

Para medir los parametros relacionados con la raiz-, las plantas se cultivaron en macetas especialmente disefiados
con fondos transparentes para permitir la visualizacion de las raices. Una camara digital grabé imagenes a través de
la parte inferior de la olla durante el crecimiento de la planta. Las caracteristicas de la raiz tales como el area total
proyectada (que puede correlacionarse con el volumen total de la raiz), el diametro medio y la longitud de las raices
por encima de cierto umbral de espesor (longitud de raices gruesas, o longitud de la raiz de espesor) se dedujeron
de la imagen utilizando de software apropiado. El aumento de la biomasa de la raiz se expresa como un incremento
en la biomasa total de las raices (medida como maximo biomasa de raices observadas durante la vida util de una
planta); o como un aumento en el indice de la raiz / tallo (medido como la relacién entre la masa de raices y disparar
masa en el periodo de crecimiento activo de la raiz y brote).

10.3.2 Mediciones de parametros relacionados con las semillas

Las paniculas primarias maduras se cosecharon, contaron, embolsaron, marcaron con cédigo de barras y después
se secaron durante tres dias en un horno a 37 °C. Las paniculas se trillaron y todas las semillas se recogieron y se
contaron. Las cascaras llenas se separan de las vacias utilizando un dispositivo de soplado de aire. Las cascaras
vacias se desecharon y la fraccién restante se contd de nuevo. Las vainas llenas se pesaron en una balanza
analitica. El numero de semillas llenas se determiné contando el nimero de vainas llenas que quedaron después de
la etapa de separacion. El rendimiento total de semillas se mididé pesando todas las vainas llenas cosechadas de una
planta. Numero total de semillas por planta se midié contando el nimero de cascaras cosechadas de una planta. El
peso de mil granos (TKW) se extrapola a partir del nimero de semillas llenas contadas y su peso total. El indice de
recoleccion (IR) es la relacion entre el rendimiento de semilla total y el area por encima del suelo (mmz), multiplicado
por un factor de 106. EI numero total de flores por panicula es la relacién entre el nimero total de semillas y el
nuamero de maduro paniculas primarias. La tasa de llenado de semilla es la proporcion (expresado en %) del nimero
de semillas llenas sobre el numero total de semillas (o floretes).

Ejemplo 11: Resultados de las plantas de arroz transgénicas que expresan la secuencia de acido nucleico
HDZip hox5 de clase | cultivadas bajo condiciones de disponibilidad reducida de nutrientes
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Los resultados de la evaluacion de plantas de arroz transgénicas que expresan la secuencia de acido nucleico util en
la realizacion de los procedimientos de la invencion en condiciones de disponibilidad reducida de nutrientes en
condiciones de estrés se presentan en la Tabla F. Se muestra la diferencia porcentual entre los transgénicos y los
nulicigotos correspondientes.

Tabla F: Resultados de la evaluacion de plantas de arroz transgénicas que expresan la secuencia de acido nucleico
util en la realizacién de los procedimientos de la invencion, cultivadas en condiciones de disponibilidad reducida de

nutrientes.

Rasgo % Diferencia en T1
Rendimiento total de semillas por planta 20

Numero de semillas llenas 19

Tasa de llenado de semillas 4

Numero de flores por panicula 9

indice de recoleccion 12

indice de verdor antes de la floracion 11

Ejemplo 12: Transformacion de maiz, trigo, soja, canola, alfalfa, algodén, con secuencias utiles en los
procedimientos de la invencion

Transformacién de maiz

La transformacion de maiz (Zea mays) se realiz6 con una modificacién del procedimiento descrito por Ishida et al.
(1996) Nature Biotech 14(6): 745 - 50. La transformacion es dependiente del genotipo en maiz y solo son genotipos
especificos susceptibles a transformacion y regeneracion. Como progenitores, la linea endogamica A188
(Universidad de Minnesota) o hibridos con A188, son buenas fuentes de material donante para la transformacion,
pero también pueden usarse otros genotipos satisfactoriamente. Se cosecharon espigas de plantas de maiz
aproximadamente 11 dias después de la polinizacién (DDP) cuando la longitud del embrién inmaduro era de
aproximadamente 1 a 1, 2 mm. Los embriones inmaduros se co-cultivaron con Agrobacterium tumefaciens que
contenia el vector de expresion y las plantas transgénicas se recuperaron a través organogénesis. Los embriones
cortados se cultivaron en medio de induccion de callo y después en medio de regeneracion de maiz que contenia el
agente de seleccion (por ejemplo imidazolinona, pero pueden usarse diversos marcadores de seleccion). Las placas
de Petri se incubaron a la luz a 25 °C durante 2-3 semanas, o hasta que se desarrollasen los brotes. Los brotes
verdes se transfirieron desde cada embrién al medio de enraizamiento de maiz y se incubaron a 25 °C durante 2-3
semanas, hasta el desarrollo de las raices. Los brotes enraizados se trasplantaron al suelo en el invernadero. Se
produjeron semillas T1 de plantas que presentaban tolerancia al agente de seleccién y que contenian una sola copia
del inserto de ADN-T.

Transformacién de trigo

La transformacién de trigo se realiz6 con el procedimiento descrito por Ishida et al. (1996) Nature Biotech 14(6): 745
- 50. La variedad de cultivo Bobwhite (disponible de CIMMYT, México) se utiliza normalmente para transformacion.
Embriones inmaduros se co-cultivaron con Agrobacterium tumefaciens que contenia el vector de expresion y las
plantas transgénicas se recuperaron a través de organogénesis. Después de la incubacion con Agrobacterium, los
embriones cortados se cultivan in vitro en medio de induccién de callo y después en medio de regeneracion que
contenia el agente de seleccién (por ejemplo imidazolinona, pero pueden usarse diversos marcadores de seleccion).
Las placas de Petri se incubaron a la luz a 25 °C durante 2-3 semanas, o hasta que se desarrollasen los brotes. Los
brotes verdes se transfieren desde cada embrién al medio de enraizamiento y se incuban a 25 °C durante 2-3
semanas, hasta el desarrollo de las raices. Los brotes enraizados se trasplantaron al suelo en el invernadero. Se
produjeron semillas T1 de plantas que presentaban tolerancia al agente de seleccién y que contenian una sola copia
del inserto de ADN-T.

Transformacion de soja

La transformacion de soja se realiza de acuerdo con una modificacion del procedimiento descrito en el Texas A&M
patente de Estados Unidos 5.164.310. Diversas variedades comerciales de soja son susceptibles a transformacion
mediante este procedimiento. La variedad de cultivo Jack (disponible de la fundacion lllinois Seed) se utiliza
normalmente para transformacién. Las semillas de soja se esterilizan para siembra in vitro. El hipocétilo, la radicula y
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un cotileddon se extirpan de plantulas jovenes de siete dias de vida. El epicétilo y el cotileddn restante se cultivan
adicionalmente para desarrollar nodos axilares. Estos nodos axilares se extirpan y se incuban con Agrobacterium
tumefaciens que contenia el vector de expresion. Después de tratamiento de co-cultivo, los explantes se lavan y se
transfieren al medio de seleccién. Los brotes regenerados se extirpan y se colocan en un medio de elongacion de
brote. Los brotes no mayores de 1 cm se colocaron se colocan en medio de enraizamiento hasta que se
desarrollaron raices. Los brotes enraizados se trasplantaron al suelo en el invernadero. Se produjeron semillas T1
de plantas que presentaban tolerancia al agente de seleccién y que contenian una sola copia del inserto de ADN-T.

Transformacién colza/canola

Peciolos cotiledonarios e hipocdétilos de plantulas jévenes de 5-6 dias de vida se utilizan como explantes para el
cultivo tisular y se transforman de acuerdo con Babic et al. (1998, Plant Cell Rep 17: 183 - 188). La variedad de
cultivo comercial Westar (Agriculture Canada) es la variedad convencional usada para la transformacion, pero
también pueden usarse otras variedades. Las semillas de canola se esterilizan en la superficie para la siembra in
vitro. Explantes de peciolos cotiledonarios con el cotiledon unido se extirpan de plantulas in vitro y se inoculan con
Agrobacterium (que contenia el vector de expresion) sumergiendo el extremo cortado del explante del peciolo en la
suspension bacteriana. Después los explantes se cultivan durante 2 dias en medio MSBAP-3 que contenia BAP 3
mg/l, sacarosa al 3 %, Fitagar al 0, 7 % a 23 °C, 16 h de luz. Después de dos dias de co-cultivo con Agrobacterium,
los explantes de peciolo se transfieren a medio MSBAP-3 que contenia BAP 3 mg/l, cefotaxima, carbenicilina o
timentina (300 mg/l) durante 7 dias y después se cultivan en medio MSBAP-3 con cefotaxima, carbenicilina o
timentina y agente de seleccion hasta la regeneracion del brote. Cuando los brotes tenian una longitud de 5-10 mm,
se cortaron y se transfirieron al medio de elongacién de brote (MSBAP-0, 5 que contenia BAP 0, 5 mg/l). Los brotes
de aproximadamente 2 cm de longitud se transfieren al medio de enraizamiento (MSO0) para la induccion de raices.
Los brotes enraizados se trasplantaron al suelo en el invernadero. Se produjeron semillas T1 de plantas que
presentaban tolerancia al agente de seleccion y que contenian una sola copia del inserto de ADN-T.

Transformacién de alfalfa

Un clon de regeneracion de alfalfa (Medicago sativa) se transforma utilizando el procedimiento de (McKersie y col.,
1999 Plant Physiol 119: ) 839 - 847). La regeneracion y transformacion de la alfalfa es dependiente del genotipo y
por lo tanto se requiere una planta regenerada. Se han descrito procedimientos para obtener plantas regeneradas.
Por ejemplo, éstas pueden seleccionarse de variedades de cultivo Rangelander (Agriculture Canada) o de cualquier
otra variedad comercial de alfalfa como describen Brown DCW y A Atanassov (1985. Plant Cell Tissue Organ Culture
4: 111 - 112). Como alternativa, la variedad RA3 (Universidad de Wisconsin) se ha seleccionado para su uso en
cultivo tisular (Walker et al., 1978 Am J Bot 65:654 - 659). Explantes de peciolo se co-cultivan con un cultivo durante
una noche de Agrobacterium tumefaciens C58C1 pMP90 (McKersie y col., 1999 839-847) o LBA4404 que contiene
el vector de expresion. Los explantes se co-cultivan durante 3 dias en la oscuridad en un medio de induccién SH que
contenia Pro 288 mgl/l, tioprolina 53 mg/l, K2SO4 4, 35 g/l y 100 pm de acetositinginona. Los explantes se lavan en
medio Murashige-Skoog de fuerza media (Murashige y Skoog, 1962) y se siembran en placas en el mismo medio de
induccion SH con acetosiringinona pero con un agente de seleccion adecuado y un antibiético adecuado para inhibir
el crecimiento de Agrobacterium. Después de varias semanas, los embriones somaticos se transfirieron al medio de
desarrollo BOi2Y que no contenia reguladores de crecimiento, sin antibiéticos, y sacarosa 50 g/I. Posteriormente, los
embriones somaticos germinaron en medio Murashige-Skoog de fuerza media. Las plantulas enraizadas se
trasplantaron en macetas y se cultivaron en un invernadero. Se produjeron semillas T1 de plantas que presentaban
tolerancia al agente de seleccion y que contenian una sola copia del inserto de ADN-T.

Transformacion de algodén

La transformacion de algodon (Gossypium hirsutum L.) se realiza utilizando Agrobacterium tumefaciens, en
explantes de hipocodtilos. Las variedades de cultivo comerciales tales como Coker 130 o Coker 312 (Seedco,
Lubbock, TX) son variedades estandar utilizadas para la transformacién, pero también se pueden utilizar otras
variedades. Se esteriliza la superficie de las semillas y germinan en la oscuridad. Explantes de hipocétilo se cortan
de las plantulas germinadas a longitudes de aproximadamente 1 - 1,5 centimetro. El explante de hipocétilo se
sumerge en el inéculo de Agrobacterium tumefaciens que contiene el vector de expresion, durante 5 minutos y
luego se cocultiva durante aproximadamente 48 horas en MS +1,8 mg / | KNO3 + 2% de glucosa a 24 ° C, en la
oscuridad, Los explantes se transfieren al mismo medio que contiene marcadores de seleccion de bacterias y
vegetales apropiadas (renovado varias veces), hasta que se vean callos embriogénicos. Los callos se separan y se
subcultivaron hasta que aparecen los embriones somaticos. Las plantulas derivadas de los embriones somaticos se
maduran en un medio de enraizamiento hasta que se desarrollan las raices. Los brotes enraizados se trasplantaron
al suelo para macetas en el invernadero. Se produjeron semillas T1 de plantas que presentaban tolerancia al agente
de seleccion y que contenian una sola copia del inserto de ADN-T.
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<210> 1
<211>1050
<212> ADN

<213> Oryza sativa

<400> 1

atggateecy
gegcagatee
gtgccggeyy
Jq99gcgaagc
gageageeye
agcttcoagg
ggcatgecee
aagcagctog
caccatgeeoo
aagctgeaag
gtegaccase
ggcgeattgy
agCageggey
accgagecey
gegracgage
gcggtcages
atgttcoocog
ggcagetega

<210> 2
<211> 349
<212> PRT

<213> Oryza sativa

gceogeategt
ttetetteyyg
cggtgetagy
ggccgtteTt
cyggagaagaa
aggagaacaa
cocoggeagqgt
agcacgactht
tectetocga
acaaggagac
cggacgaaca
cggcgccace
gcaccaacga
ccaacgacey
jgecgactgege
acgagggctyg
cecgecggagt
ccgectggtt
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gttegacteos
cggegygeayc
gatggatgaa
cacgacgcac
geggeggety
getggageey
cgecegtotyy
cgaccgoote
caacqacogc
ctegeegteg
cacqggagyon
goCCggocac
cgacggegat
ccteagetyge
cgggeactac
cegcttogac
tgtgcaccac
ctggagotga

Jgcgtggcyge
agcegocaaca
tcgeggtegt
gaggagctoc
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aaggcegect
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cagcagoega
ggcggcgceqgy
gagtcggcyt
gecetetegt
cTccecgacy
gacgccgeygy
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ggcgcagcte
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atggagtcecy
ttggacteeg
agaccgelyge
ceCyaceays
ctecacgeoyg
ccggagegga
tggttccaza
ctceaggegh
cgcctccact
Jegggeaccy
gtegeogtec
cageageage
gtggtgcaca
ggacagcage
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cgagggctge
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<210>4
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<212> PRT

<213> Oryza sativa

<400>14

gcoggeteat
gegetgacygy
tcggcatgga
Lecleyaaya
agcagygtgea
agacyggagch
accgococgcgc
cgttogacge
ctcaggtcat
coggogaggce
cggacgccga
agcaggtgaa
cggacgcgca
gtggagtcgt
cacgeccgegqg
agctactacg
CAATACUCYY
tagatttcic
ctttttcatt
aggaggtgta
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cttcageacy
cggeggegte
cgeaaggagyy
gyaglaclac
tetgotggay
cycygcgygaay
gcgotggaag
cctecgogoo
gtocgttgaca
cgttgacgto
ggaaccgdey
ggccgaggac
actggtggte
acttcccggyg
ggggcatoea
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tggtatggta
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Thr

~

SR
240
Hiz
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<210>8
<211> 330
<212> PRT

<213> Zea mays

<400> 8

atggagtctg
ctogactgeg
atgcttccceo
ctectecagy
gagcaggtse
aagacggagc
a28CCgCCCCs
tecttecacy
tcacagetts
gecaceoels
gaggagooay
aggctgacca
agqgttcceces
taccaccact
gacgacgacy
jofelels [alalofelete]
gecggecaga

gacggctcat
gtgcagdgegg
ttgaagaagqg
aagagtacta
ttectgectgga
tggcgcgcaa
ccecggtggaa
ctocteoecgage
tgtcgttgac
acavcygoege
cagaygcoLyc
ceggeagegyg
cggcagttga
Jcgggacqgat
gogooggcag
cqgttcttega
tcagotag-ag

ES 2531376 T3

ctteaacgeg
cggtoeagga
gcgeggagta
cgacgagcag
gaggagettco
gctgggecty
gaccaagcag
cgaccacgac
cgagaagcety
geeggegyty
gyeygacyllc
cgggagrgeg
tegecageogtg
gggcocegtyg
cgacgagyggy
cggecacgoo
gatgtggaas

Met Glu Ser Gly Arg Leu Tle

-

2

1
Gln Met Leu Fhne Leu Asp Cys
20
Teu Phe His
is
Gly Val

50

Glu Tyz Tvr Asp Glu Gln Leu

65

70

5lu Gln val Leu Leu Leu Glu
85
Glu Pro Glu Rrg Lys Thr Glu

~a0

Arg Gln Val Ala Val Trp Phke

112

Lys Gln Leu Glu Arg Asp FPhe

135

Leu Arg Ala Asp His Asp Rla

145

150

Ser Gln val val Ser Leu Thr
185
Thr Glu Gly Gly Ala Thr Ala

Glu Ala Ser Leu Ala Asp Asp

Thr Phe Glu Vai Leu Gln Glu

Gly Glu Rsp His

215

v Ser Gly Gly Ser Ala Val °

rg Phe Rla ala 2&la Val Rsp

cogggetectg
ggacggoetigh
aaacggeect
cTgccggaga
gaggadgaga
cagcctegee
CTCgagegey
gcococtactee
caagagaagqg
gacylegagy
gayyglygctye
gtggtggacy
gagtecgtact
aatcatggceyg
tgcagcetact
ACCCAaCCacs
tag

Phe Asn Ala
10
a Gly

T Leu
Thr Ser Pro
Pro Glu Lys
Arg 3er Phe
90

Lzu Ala Arg
105

Gln Asn Arg Z

Asp Arg Leu
Lza Leu Gln

Gla Lvs Leu

170

Asp Thr Ala
185

Va_ Glu Glu

Yal Lys Ser

Ser Ser Val
250
Cvs Gly Thr

39

gcgoocgggoa
tecatogagg
tcttoaceto
agaagcgceg
acaagctgga
aggtyggccgt
acttcgacey
aggacaacaa
aggatgcgac
cltececlgge

ggagglyda
cggacgeget
tecceggogg
cCeggaggagy
acgcogacga
acgcggacga

Lys

75

Glu G

Lys

Gly

Gly

; Tan

2la

; Ala

140

Asn
Glu
Pro
Ala
Asp
220
Ala

Ser

Gly

Fro
Giu
45

Teu

Arg

Gia

Arg
125
Ser

Asn A

Giu
205
Arg
Leua
Tvr

Ero

- Gly

Gly
30
Glu

Teu

Leu

Leu
110
Trp

She

Glu
Val
130
2ro
Leu
Leu
“he

Val

Ala
15

Gly
Gly
Glu
Thr
Lys

95
Gln

ASpP
Leu
ASP

175
Asp

Ser

Tyr

PERS Y]
(SR
(Sl e

gatgetettc
cgggagaccy
goougacgag
cctecacccca
gecggageygo
cTgottccay
cctecaaggeco
ccgecteecge
ggagggcggce
cgacgacglc
gLoegaygygac
gctgtacgge
cgagoaccac
catccagtog
agococgoogeo
Jgacgeaqgac

Gly
Gly
Arg
Glu
Pro
80

Leu
Pro
Thr
2la
Arg

16C
2la

60
12
189
240
300
3ed
120
489
5490
600
560
729
780
340
900
960
993
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15

260

ES 2531376 T3

Gly Ala Gly Gly Gly Tle Gln

24

Glu Gly Cvs Ser Tyvr Tyr Ala
290
Dhe Phe Ala Cly His Ale Thr

Ala Gly Gin TIle 3er Trp Trp >

<210>9
<211> 825
<212> ADN

<213> Saccharum officinarum

<400>9

atggatccega
cagatgctge
ccgatggogs
acacacgagy
cgtctgac
gagecocoage
gteiggttee
cacctcaags
gatagcctce
cogtogoceca
ggcactoaga
actggccatyg
agciltcake
gaggagooac

u

[[oputs)

o

<210>10
<211> 274
<212> PRT

<213> Saccharum officinarum

<400> 10

295

310

325

gegoggtcag
totteggcgg
tocctgggeat
agctecctgga
cggagcaggt
gcaagaccga
agaaccgccyg
ctgectacga
Jgagcacagqt
ccactgoTgce
aactgctgge
gtgeccectete
tooocygatye
agciggocaa

tttecaactee
cggaggeage
ggacgacgcg
ggaggagtac
gcagctgcty
getggetege
cgegegotygyg
cgcgctogoe
cgtctceceoota
ccaagaggtc
geagoagoete
ctcagaggaa
catgtitget
ctggacatce

ggcggegege
gccaacaegaa
acgogegtgy
tacgacgage
gagcggaget
cgccteggga
aagaccaage
gccgaccace
acagagaagce
gaccagocag
aagyacgace
gaagatggtyg
goeggggtca
tggttctgga

40

0
y Ser Rsp

Ta Ala Ales Ala

Ala Azp Ciua Asp CGlu Acp

S3T3999cgy
acggcttett
gCcaagoggoo
aggcgeccga
tcgaggaaga
tggcgcececey
agctcgagac
agggcctect
tgcaaggcaa
acgaacacac
tecacageay
gtgtygtcag
cecaccalgy
actga

320

cggeggeacyg
cegaggtgtt
crtcttecace
gaagaagcyco
gaacaagctyg
ccaggtyggce
cgactatgac
ggcecgeacaac
ggagacatce
cgcggegtca
cyygegactyge
“gacgaygggc
CYCCYargoe

60
120
1890
2490
300
360
42
4380
519
500
660
720
780

325
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15

<210> 11
<211> 828
<212> ADN

Ala
145
L=p

Lys

Gln
Ala
225
sSer

Gly

Trp

<213> Sorghum bicolor

<400> 11

<210> 12
<211> 275
<212> PRT

atggatcesa
ggcgcgeaga
ggtgttcecga
Ltcaccacge
dagegeecte
aagcetgoage
gtgyccctet
tatgaccoceoc

Glu

Leu
Z10
Leu

Phe

Lsn

gacaaccata

acatccccgt

gacttcactyg

gegggetgra
gecgageags

Pro

v Gly

Gly

35

= Thr

Glu

Aryg
Glu
Ala
Lau
00
Fro

~hr

; Ala

ES 2531376 T3

Ala Val Ser

Gln Met Leu

Phe Arg Glv

Val Gly

[Sall g}

Glu Tyr Tyr
70

Glu Gln Val

85

Glu ZFroc Glu

Arg Gln val

Ala
120

Lys Gln Leu Glu

135
Leu Ala Ala
150

1 Ala Gln Val

165
Pro Ser 2la
Thr Ale RAla

Aszp Leu Hia
215
Glu Glu Gle
230
Pro Asp Ala
245
Glu Glu Rla

gegeggteayg tttegactoco
tgctgectett cggecggcgga
tggeggtoect gggcatggac
acgaggagct cctggaggag
tgacggcgga gocaggtgcay
cggagcgcaa gaccgagctg
ggttcecagaa cogecgogoy
tcaaggooge ctacgacgog
cctooggge acaggtgate
cggocgaccac tgetgcococaa
ctgagaaact gotggtgoag
gocatggoge cotetot
gotttgateh coocggatgan
cgcagctgge caactggaca

d

Ase

Va_

Phe
2

Pro

Pro

s Glu

Lau
Lya
105
val

Thr

dis

Thr 2

185
Gly

Ser
Gly
Phe

Leu
265

Ser
Gly
ez

Plie

Thr
Gly
Gly
Ala

250
Ala

ggcggcegege
ggcagcgceca
gacgcgacge
gagtactacg
cigectggage
gcteogecgee
cgctggaadga
ctegeegonyg
tecctaacgg
gaggtcgace
cagctcaagy
gaggaagagy
atgttegetg
tecctggtiet

41

Plie
Ala
75

Glu

Glu

Fhe G

Tyr

Gly
152
Thr

ggcggggcyy
acagcaacdg
gcgtgggoaa
acgagcaggc
ggagcttcega
tcgggatgge
ctaagoaget
accaccaggy
ataagctgcea
agccagacga
acgacctcca
atggtggtgt
caggggteac
cggaactga

Gly
Glyv
val
Th:r

[0
Pro

Asp
140
Leu

Gln
Tys
Cva

220

val

Gly &

Trp

Ala Arg

Ala Arg
110
Asn Arg

Hig Leu

Lea Ala A

Lvs Leu

Gia Val A

130

Tea Teu A

205
Inr Gly

Thr Ser

el ]
= nors
s3] Lo}

Met

Glu

Lys

> Glu

95

Arg

Glu G

His
255
Trp

Arg
80

Glu
eu
Ala

2la

Asn
16C

r. Gly

Phe

cggeggegyc
cttotteecga
geggecttte
gcccgagaag
ggaagagaac
gcctegecay
cgagaccgac
cetectggeo
acgcaaggayg
acacaccgct
cagcagcggc
ggtcagogac
ccaccatggo

369
429
489
540
630
560
720
780
823
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<213> Sorghum bicolor

<400> 12

<210> 13
<211> 1023
<212> ADN

Mel

Gly

Ala 2

HMet.

Glu

53
Lys

Glu

Arg

Tys
145
Asp

Gln E

val
His
225
Glu
Thr

Phe

<213> Triticum aestivum

<400> 13

Asp

Esp
Glu
Arg
Glu

Leu

Gln

Gln Gln

210
Gly

Gly C

His

Trp

s
-
o

Clu
80
Asp

Leu

Leu 3

Ser

Gly
260

Ala

Gly

Gly ~

Thr A

Glu

Thr
85
¥S

L Ala

Leun A

165
Thr

Glu

Phe
245
Lla

ES 2531376 T3

Glu

!
Ale

Leu G

zro

Thr

Ser
230
ASpP

Glu

Ser
Gln
Pre

Val
55

Glu

Glu

Asp
215
Glu

Leu

Phe Asp

v

o

u

=

[

= U
<

vr Tyr
Gln Val
Fro Glu
105
val

Leu

Ala Ala
3.0 Val
S=2r Rla

185
A_a Ala

Leu Hdis

G-u Glu

42

Gly Lys Z

Ser
10

Leu

Val

Asp

Gln Le

20
Arg

Ala

Glu

Ile
170
Thr

sSer

Ser

b
=

n oen

Glvy

Phe

Pro

Lys

Val
Thr
His
155
oer
Thr
Gly
Ser
Gly
235

et

Ala

Gly Aia
Gly Giy

Met Aia

Trp Phe
12

Aszp Tyr

Arg

Gly
30
Val

> Thr

Leu Thr As

Ala Ala

Thr Gia
295

Gly Asp 7

220
Gly Val

Phe Ala

2sn Trp

ALG
15

Gly
Leu
Thr
Glu
Ser

95
Zla

Leu
Lysa
175
Glu

Leu

Thr

Leu

Ala
lec

Leu

eu

Gly

r Asp

24¢

; Val

Trp
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<210> 14
<211> 340
<212> PRT

atggageeey
atggactcces
ceggtocton
gatgacatgc
aCcCcCcagoagc
gagaggaaga
ttccagaaceo
aaggcgtect
ctoccggtcac
agcttecgeoty
tecttggeey
cagctgecacy
gacgegacgs
gtggactcgt
ggcccecctsg
tgcagectact
catcgecacss
teg

<213> Triticum aestivum

<400> 14

geegygeteak
Jgegegggcyg
gcggcatygga
tcgaggagga
aggtceccacct
cggagetygge
googogoacg
fcgacgeact
aggtggtaac
cagecgeega
acgeecgagyga
tgaaggacga
acgcgetgct
actgcttece
cgggeggceat
accccgacga
acgacgacyga

ES 2531376 T3

clttcaacacy
catecgeogygs
agaagggogye
gtactacgac
getggagagg
ccgeaageto
gtaggaagarca
cegggoogac
cttgaccgag
cgecteggay
gecaggeoygcg
ggagagygcty
cgggagegga
ggggggedce
ccagtcggag
cgccgeogte
Lcagecaggas

Met Glu Pre Sly Arg Leu Ile

Gln Met Leu Phe Met Asp Cyvs

Gly Met Phe His Arg Gly Val

Gly arc 3lv Val Lys Arg P

35

(%]
£k

tegugeteey
gcggocggea
ggcgtgeage
gagcagciec
agctteogagg
gggctgcage
aagacgctgyg
cacgacgccc
aagatgcaag
ceggagceddy
gcagcggagyg
agececgggga
tgcggccteg
ggcggcgacyg
gaggacgacg
ttcttegeey
gacggcecaga

The Asn Thr
10

-

Arq Pro vVal

Phe Phe Thr

43

wcaacygaca
tgttcecateg
ggcccttett
cggagaagaa
aggagaacaa
cacjgccaggt
agegogactt
tcctocagya
ataaggaggc
cggcggcgga
cgttecgaggt
gegygcgggay
ccggegtggt
agtaccacga
gegegggcad
ccgcgcaagd
tcagctactg

gatgetette
aggggtygaga
cacctegecyg
gcggegecte
gctggagerg
ggcegtetygy
cqacegeoto
caaccaccygy
gaoocggaagygo
ggcgaagget
ggtgcagcay
cgcggtygety
ggacagcagc
gtgecgtggtyg
cgacgagggc
gcacggecac
gatctggaac

Ser Glv Ser Gly Asn Gly

15

Cly Ala Gly Gly Ile Ala Gly Ala Rla

30

Leu Gly Gly Met Glu Glu

45

Ser Prc Asp Asp Met Zeu

1020
1023



ES 2531376 T3

Glu Glu Glu Tyr Tyr Asp Glu

Thr Pro Glu Gin Val His Leu

Lys Leu Glu Fro Glu Arg Lys

00

Gln Pro Arg Gln val Ale Val

Lys Thr Lys Thr Leu Glu Arg
130
Asp Rklz Leu Arg Ala Asp His

Leu Arg Ser Gln Val

Ala Pro Giu Gly Ser

135

150
Val Tkx

165

Gln Ala 21a Ala Glu Alz Lys

& Ala Ala (;lu Ala Phe

215

Lys Asp Clu Ciu Arg Leu Serxr

hesp Ala Arg Asp Ala Leu Leu
215

Val Asp Se

L8}

>
Asp Glu Tyr His Glu Cys Val

Ser Glu Glu Asp Asp Gly Ala

295

Pro Asp Asp Ala Ala Val Pre

305

310

His Arg Thr Asp Asp Asp Rsp

Trp Met lrp Azn

<210> 15
<211> 819
5 <212> ADN

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 15

atggaatcecea
cttgggaatc
gaaacttcza
tacgaccacc
gagaaaacct
aagcttectc
aadaacaaaac
tetaactacy
dccqdadaage
ccaaaccaac
agticaccga
tatgactett
gacaatgace
10 catcacccots

<210> 16
<211> 272
<212> PRT

340

abttocgtttte
traatceocegt
agcgaaggec
agttgcctga
tocgagacaga
tacagcecaaq
agcttgagag
actocategt
ttecagggceea
ttgatccggt
gcgttgggag
acttceccaay
Jggagetgtth
aatcattggc

ctlegatoca
cgteccaagga
cttctttage
aaagaagcgt
gaacaagcha
goaagtgget
agactacgat
catggacaac
acaagagaca
ttacattaat
ccegghtacta
categtacce
cgecgacgte
tttetgggga

Gln Leu Pro

Lau Glu Arg

Thr Glu Leu &

105
£ Phe Gln
0

£ Phe Asp
Asp Ala Leu

Leu Thr

A_a Ala Ala 2

185

Ala 3er ILeu A

Glu Val Val
Pro Gly 3er

C_v Ser Gly

250

Ivr Cvs Phe
265

Val Gly Pro

Gly Ser Asp
Fhe Ala &Ala

G.n Gln Asp
330

tetgetteac
ggaggagcea
teccctgegy
cgcctcacta
gagcchgasc
gtenggttte
cttctcasgt
gataagcetca
gctaatgeae
gcggcagcea
gacgacgacg
atccaagaca
stgtgecca
tggcctteag

44

Glu
5

Ser

Arg

Leu
158
Lys

Gln

Ala
1158

Asp

acgycaacaqg
gatcgatgat
atctctacga
ccgaacaadt
gcaagactca
agaatocgoog
ccacttacga
gatecgaggt
cacoctggtca
tcaaaaccga
cacctoaact
acagcaacgc
goacttcace

Lys
Fhe
Arg
Arg
Leu
140
Gln
Met

Ala

Ala
Gly
300

Gln

Gly

Lys

Gia

Lys
Asp
Gin

Ser

Rlia
205
3in

Ser A

Arg
Glu
Leu
110
Ala
Ala
Asn
Asp
Glu
130

Glu

Leu

Ser

Ile 5

> Leu

80

1 Asn

Leu
Trp
Phe

Arg
16C

s Glu

Val

Leu
24C

1y Val

7 His

3¢
Tvr

catglicttic
gaacatggay
cgatgacttt
geatctocty
gatigocaag
agcrocttag
ccaacttett
tactteooty
agtgecocsaa
ggacceetta
actagacage
cagtgatecat
gtegeaczat
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<213> Arabidopsis thaliana

<400> 16

<210>17
<211> 969
<212> ADN

Lhe
Tyr
Ser

145
Thr

Val
FPhe
225
Asp

Pro

<213> Daucus carota

<400> 17

atggegectce
tttcatactc
tcaaaatcca
atgcggtcat
cctgagaaga
actgataaca
ccaagacass
geaaaacatt
ctacttcecey
ctcaaacaas
ttecaacaay
atggactcca
ceacactaca

Glu

Met

Lsp
130
Ile
Glu

Val

. Ile

Leu
210
Prao

2 Fhe

29
Mat

Pro
Lys
Fhe

Lys
~00

Arg

Leu

Met

Glu

e g

ggagggtg-t
aaagacc.da
tggttagoth
atgatgaaga
agaggaggct
agcttgagec
ttgcgatatg
atgatgtatt
agaaagaada
ataaggggaqg
aacygtgt-ay
agcaagaaga
gtgatgaagt

Gln
1065
Pro

Glu 4

Asp
Val
Ser

245
His

ES 2531376 T3

Leu
55

Arg

Glw

ctatggggag

czaggctgat
tgaaagaaaa
gtttcagaac
graaaatage
acttaaagecce
czagacagta
tzatgacata
tcataactct
ctacteccagt

» La2u Asn

25
Gla Glu

Tvr RAsp

Leu Thr

Gy M

)
pul
i
97}
el

Lro
10
Pro

Thr
Asp
Thr
Len
a0

Pro

Thr

Arg Ser

Thr 2&la

170
Pro

Val
250
Leu

ggagccaata
ctttctgeac

. Aagogaaaaa
agaeaattggg

gatgaagaat
caaatccagt
gttcagetty
cgtcgageac
tacazcagcece
gaggttctcg
gt-ttttgata
tetytgygty
gtgazaadty
ttrtatggage

45

Ser Ala Se
val vVal GZ

Ser Lys Ar

Asp Phe Tyr Asp A

&0
Glu Gln Va
75

Glu Prg Gi
Arg Gln Va

Lys Gln Le
12

Leu Leu Se

Glu Va

Gly Ser Va
20
Asp Ber Cy

Ser Asn A
235
Phe Val Pr

&la Phe Tr

cgacgbeogge
cttotocttc
atcactacga
atgatgaata
ttcttgagaa
caaaagaact
gztggaagac
tcaaggctga
acctgacaga
agcaaaagat
aagtactcay
atgcagttga
cagtggatcg

r His

n Gly
30
g Arg

1 His
1 Arg

1 Ala
110

1 Glu

5

r Asn

1 Thr

I Gly
5

s Asp

ia Ber

o Thr

p Gly

Thr
255
Trp

Gln
Leu

80
Thr

Leu
1&C
Gly

2la

Tvr
Hiz
240
Ser

Pro

Tagectgttg
~ctaattggt
~gggttottt
ctttcageag
aagttttgag
cggcttygecag
caaaacacta
cratgacaat
caagctactt
glctgcagca
Taactcagtt
TIctgacagt
cTcttatgtt
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15

<210> 18
<211> 322
<212> PRT

ES 2531376 T3

Lttgaaccty ctcagtocgga tatatctcaa gatgaageag atgacatggy gaacaactta 340

ttteteccat catatecatgt tttetcaaag actqgaagacyg gtagttacte cgaccagect 900
tcgaactcett cgtactttgg cftcccagtt gaagatczta cgtttggott ttgggetact 360
gaattataa 569

<213> Daucus carota

<400> 18

<210> 19
<211> 1038
<212> ADN

Mel Ala Gly Arg Arg Val Phe Tyr Gly Glu Gly Ala Asn Thr Thr Ser

Ala Ser Leu Leu Phe His Ser GIn Arg Pro Glu Pro Phe Phe Leu Ser
2 5 30
r Pro 3er eu Ils GL er Lys Ser Met Val Ser Zhe Gln
40 45
Asp Rla Lys Arg Lys Asn Prc Tyvr Asp Gly Phe Phe Met Arg Ser Tyr
50 55 6t
Asp Glu Glu Clu lle Gly Azp GZa Glu Tyr Asp Glu Zyr lhe Gln Gln
65 70 75 BC
Pro Glu Lyz Lys Arg Arg Leu Lys Ala Asp Gln lle Gin Phe Leu Glu
85 20 95
Lys Se¢r Phe Glu Thr Asp Asn Lys Leu Glu Pro Glu Arg Lys Val Glr
100 105 110
Leu Ala Lys CGlu Leu Gly Leu GLa Pro Arg Gln val Aia Ile Trp Phe
113 120 25
Gln Rsn Ary Arg Ala Arg Trp Lys Thr Lys Thr Leu Giua Lys Asp Tyr
130 135 14¢C
Asp Val Leu Cln Asn Ser Tyr Asn 3er Leu Lys Rla Asp Tyr Asp Asn
145 150 155 160
Leu Leu Rla Clu Lys Glu Lys Lsu Lys Ala Glu Val Leu Asp Leu Thr
165 170 175
Asp Lys Leu Leu Leu Lys Glu Azp Lys Gly Ser Lys Thr Val Val Phe
180 185 190
Asp Lye Gln Lys Val Ser Ala AZa Phe Gln Gln Glu Arg Val Ser 2Asn
195 200 205
Esp Ile Ser Wal Gly Glu Val Lsu Ser Asn Ser Val Met Asp Cys Lys
210 215 220
Gln Glu A=p His Asn Ser Vel Lys Ser aAsp Ala Val Asp Ser A&sp Ser
225 230 235 240
Pro His Tyr Ser Asp Glu Vel Iyr Ser Ser Phe Met Giua Pro Val Asp
5 250 255
Arg Ser Tyr Val Phe Glu Pro Ala Gln Ser Asp Ile Ser Gln Asp Glu
260 265 270
Glu Asp Asp Met Gly Asn Asn Lz2u Phe Leu Pro 3er Tyr His Val Phe
295 280 285
Ser Tys Thr Glu Asp Gly Ser Tvr Ser Asp Gln Pro Sar Asn Ser Ser
290 295 3ce
Tyr Phe Gly Phe Pro Val Glu Aszp His Thr Phe Gly Fhe Trp Gly Th
305 310 313 22
Glu Leu

<213> Glycine max

46
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<400> 19

atggegacts gcaagetzta
ctceceticot coctotgaagt
ttccaagght caaaacccgt
aggocttter ttcaagog=t
ttecaccaac cggggaagaa
aactticagy tagagaacaa
ggcitgcage caaggcaagt
azgcagctas aaaaagacta
tatgaaactc ttgttcaaga
asattgattc ttagagataa
gatgctctca attcttcIIc
tcasaaaats caacaacaac
ccactooccta ttatggtaac
gtccttoatt cggatagece
gectttcaac cagaagacca
gaaeaccttt tgatgacctt
tatgaccocec ctocetgaaaa

tgtitctcge coctattga

<210> 20
<211> 345
<212> PRT

<213> Glycine max

<400> 20

Mel Ala
Gln Asn
Ala Gln
Asp Phe
50

Gln Ala
Phe His
Phe Leu
Lys Val
Ile Trp
Lys Asp
145

Tyr Glu

ser Leu

[43]
a
o

Glu

Thr

i

Glu

Leu G

Gin
Glu
Gln

115
Phe

Pro

Arg A

100
Leu

Gln
Cly
Leu
Ser
180
Lyvs
Lys
Thr

Ile

Val
Lys
Gly
85

s

Ala

Asn A

Val
Val

165n
Lys

Glu
Thr

Met

245

Val

ES 2531376 T3

Zeu

—¥8

Zeu
150
Gln

Pro
Ser
230

Vval

tgocgggttca
ccttgagtot
ggttgatttt
cgagaaggaa
asggaggcte
gettgaaces
tgctatatgg
tggcgtgtty
czatgacaag
agagaaggag
accccagcaac
agcaacatet
atgetgraag
acattgoact
ctcagaagas
cccttettet
ctecttgtaat

Glu

Ile
Pro
Met
215
Glu

Thr

aacatgtcac
chttgggcte
gagaatgtaa
Jaganctyty
acaagogaac
Jaaaggaaag

tcceaaaacc
aaagoctagtt
tiaazagcag
gagaattogg
aacazggageo
gaaaatggga
caageegatyg
tcattaegtyy
tictcocaag
tgttgetiac
thtggotico

Azn Azp
L=u Arg

185
Asp Asp
Asp Leu

Asn Gly

Cvs Cys

» S=r Asp

47

Ser
10

Glu
Gln
Met
ASp
Leu
20

Asn
Leun
Phe
Tyr
Lys
170
ASp
ala
Leu
Thr
Lys

250
Ser

ttctoctoca
agacctctaa
ztgggagcay
atgaggatta
aagttcagtt
tecaacttygs
gaagggcaag
atgacagact
aggtgaattc
atgacaagtc
ctatggattt
ccaaagtgtt
ceaactcage
agcctgctga
atgaagagga
ctaaggttga
aggttgagga

aaacgasagg
ccetgettoo
gatgacggat
cgaguyytyt
cctigeaagg
aaaagagctt
gttcaagacc
cagaagtgac
~ctgoagagce
azctecctgat
attaattatt
g-caccacto
caaaagtgat
TzZccteteat
~aaccttagt
agaacactgc
~caaaccttc

Asn Met Ser Leu

Val Leu

[1p]
!
[

Ser

Gly Ser Lys Pro

45

Thr Rsp Arg Pro
&

Glu 2zp Tyr Glu

75
Thr Ser G:I

1 Gln

Lye Leu Giu Pro

110

Gln Pro Arg Gln

Tys Thr Lys Gln

Lsp Arg Lea Lys

~eu Lys Ala Glu

Lys Glu Lys Glu

190

Val Azn Ser Ser

Ile Ile Ser Lys

22

Lys Val Lea Ser

235

Gln Glu Asp Ala A

Pro His Cys Thr

Leu
15
Leu

Val

Leu

Ser

Tra
=

175

Glu 2

Ser

Leu
Trp
Val
Phe
Cys

80
Gln

Fro
Rla
Leu

240
Ser

- Phe

60
120
180
249
200
360
429
480
549
500
660
720
780
340
900
960

1020
PRKE:



10

15

Val Glu Pro Ala Asp Ser S

ES 2531376 T3

0]
=

Glu Asp Phe Zer Gln Asp Glu
290
Met Thr Phe Pro Ser Ser Cvz

305

295

310

Tyr Lsp Gly Pro Pro Glu Asn
325
Asp Gln Thr Phe Cys Phe Trp

<210> 21
<211> 858
<212> ADN

340

<213> Craterostigma plantagineum

<400> 21

atgeactcts
gggaaccccy
atggagcaga
gacgaggaakt
caggttcact
gctgadgctse
cgccgaccac
tatgattctc
gagetectit
dlayylocaa
aegctgacss
Jacggegacy
gqaggaatacs
gagggegegt
tggtgtattt

<210> 22
<211> 285
<212> PRT

ctecggatzth
gcggegaTtto
gctegttaaa
actacgacga
tgcttgagaa
cgaagaagct
ggtggaagac
ttctecteaac
cerlyaacya
alcleaglie
tgaaggtgga
gacctoagca
actgegooge
gttacttcac
ggtcttaa

<213> Craterostigma plantagineum

<400> 22

cttegaccca
atccogtttte
acgacagatt
gcagttgtty
gegettegag
cggattgeayg
taagoagtta
ctacgactet
ceaallgran
alugloyguey
ggaccgoetyg
cgotoctogac
cgeaagtttyg
cgagygetote

263
His Ala Phe
280
G_u Asp Asn

Cys Leu Pro

Szr Cys Asn

tctteccacy
cgaggaacaa
ticageggeg
coigagaaga
gciLgageaca
ccgaggeaag
gagagggact
attcgecagg
cecagagacy
celygleyacy
agcacgggga
gacagcggeg
gotgoetgega
gegyedyagy

48

Glu Pro Giu Asp His S

[ae]
~d
o

284
Zeu Ser Giu Asn Leu Leu

3CC

Zys val Gia Glu llis Cys

Phe Glv Fhe Gln val Glu

gcaacatget
gatcgtegto
goggcggcga
agcgccgact
agcttgagee
tegecatttg
acgacaagct
aaaacgacaa
acgacgacce
wuygclyayceo
geaacyggcaqg
actcgtactt
aggaggacyga
aggaggagygc

335

gcagtttctt
ggtgctgaac
“gaattctac
caccgeegayg
~gagcgaaag
gotececaaaac
~aagtcttee
gotcaaageo
acggecdaa
geoslygoely
cgcagtaaty
cgagaacgac
cggoagogat
geogtttget

50
129
189

300
360
420
480
549
600
560
720
780
3490
353
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15

<210> 23
<211> 813
<212> ADN

Meb A

Leu
Thxr
Gln
Tyr
65

Gln
2ro
Gln
Gln
Leu

145
Glu

225
Glu

Glu

Glu
Vel
Leu

130
Sex

<213> Gossypium hirsutum

<220>
<221> misc_feature
<222> (808)..(808)

<223>nesa,c,g,0t

<400> 23

Arg
2la
118
Glu

Thr

Ala 2

Lys
200
Zle

Arqg A

Giu
B0
Glu

Thr

Leu

_yr A

Leu

Leu

B3
Ila

Trp

Leu
165
Tle
Pro

Gly

Leu A

ES 2531376 T3

Leu
70

Glu
Glu

he

Asp Cys Ala

- Asp G

260

Giu A

r Gly

[

Pro &

Lys

Leu

Gln

Glu

e

LED
215

Asp

Ala

Y Gl Vi

Fhe

Cly

2 ASD

40

Gly I

Asn
120
Lvs

a Arg

Asp
Gly

25
Met

FPhe
Lys
105
Arg

Leu

Gln

Leu

Leau
185
Lys

3 Tyr

265
Trp

49

Pro
10
Asp

Glu

Glu

Gln
170

Ser 8

Leu

AsSD

Ser

Ser

Glu

Phe

5 Arg

75
Ala

Lcu

Leu Ala

250
Phe

Cys

Ile ?

Ser
140
Asp

Val
Met
220

Tvr

nla

Val
Ser
Asp

Leu

Trp
125
Tyr

Lys

s Cly

She
30

Leu I

Glu

Thr ?

Lys
Gln
110
Lys

Asp

Leu L

g4
Ul
ol

Pro
1320
Val

Gly 2

Glu A

Leu
95
Pro

Glu
80

Glu

Arg

Leu
Ala

16C
Asp

o Val



atggagtctyg
gggaacacktg
aagaagooac
cagttgeces
tttgagceas
ctgcaaccaa
cagcttcaaa
gacectatte
ctacaaccca
gctgagatygy
agtgtcccaa
tactttceaa
gatgaggaty
cagggaccat

<210> 24
<211> 270
5 <212> PRT

<213> Gossypium hirsutum

<220>
<221> misc_feature

10 <222> (270)..(270)

googtetToh
aacccatcTt
tgttcttecaqg
agaaaaagcg
agaacaagch
ggcaggtgge
Jgggactatga
tcaaagaaaa
aagatgtggc
cctecgeocct
Jcgcggtggt
gcgatgaata
guaglygataa
taggattg-g

ES 2531376 T3

ctegeogyag
tcgecttacy
ggagreggag
cgtatggtte
cctecteaaa
tgagaagcte
ascagaagoa
ccaattcagt
ggatgaggat
ctecagaggs
ttgegggagt
ggcoctggntc

teccactacce accgraacat
agaacaatgg ttagcatgga
gatttgtacyg acgaagagta
tcggageagg tgtatctget
aggargagaa agttggocaa
cagazccgee gtgoaaggty
tecttecotitg attccecttea
aaatctgagg tagcttcctt
atagcaggtyg aaaaggatga
atgasggiygy aggaccgtct
gcccocacage tagtggacag
attoggecctt tegatggagt
tacttoteey atgtgttege

taa

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<400> 24

grhtgcttcte
ggaaaaccra
cIsccacgaq
agagaadgagc
gaagttagga
gaagaceaagd
gtcecaattat
gactcaaaaa
agggttagca
Tagtagcggc
cggcazttecce
~cagteggaa
aaccacagayg

Met Glu Ser Gly Arg Leu Pke Phe Asn Pro Ser Thr Thr His Arg Asn

1

2

10

15

Met Lev Leu Leu Gly Asn Thr 51u Pro Ile Phe Arg Giy Ala Arg Thr

15

29

25

50

30

60

130
240
300
360
429
4390
540
500
060
72

780
313
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15

Leu
Lys
145
Leu
Glu

Val

Glu

<210> 25
<211> 858
<212> ADN

Val
Glu
50

Lys

Clu

Aryg
Lys
130
Glu
Gln
Gly
Glu
FxSp
210
Glu
Glu

Thr

ot D

o b

Arg

Ala

5 Leu

<213> Lycopersicon esculentum

<220>
<221> misc_feature
<222> (294) .. (294)

<223>nesa,c,g,ort

<400> 25

algggatcls
Yggagesrasy
tcgeaagacge
gegragtcac
agctttcaga
gggctgcage
aagcagetceyg
tttgactces
azqgttacagy
gtggatecta
agtggtecsa
taettttcaca
atggatectt
tacilictela
ggatggttct

Lys
&la
180

Arg

Fro

Cly

- Glu

260

ggcalalatl
atcoctgbtoil cegagya
gacccttett tegctcogoco
cggagaagaa gegecgtota
cagaaaacaa getggagooo
cragacagqt ggetgtatgg
agagggatTa
ttcgraaaga tsacgataag
ggaaadgrggt tggagyaygoa
tgacgatcet tcaagtgaag
gcgoggtggt agatgageat
ctgatcatga ¢gagtatceca
tacaatcgga ggaagatgat
acgtetlzgt ggcagaagay
ggtcttaa

ES 2531376 T3

Glu Glu Asn

Tyr Asp Glu
55
Leu Thr Ser
70
Agsn Lys Leu

Leu Gln Pro

Trp Lys Thr

Lys Zeu Lvys
150

Asp Val Ala

1656

Ala Glu Met

Leu Ser Ser

Gln Zeu Val
215
Brg Gly Ile
230
Ser Asp Asn
245
Gln Gly Ala

tgatcageoteo

Pro Lys
40

Glua Tyr
Gla Gln

C_u Pro

Arg Gln

105
’s Gln

2u Gln
S=r Glu
Thr Glu
Ala Ser
185
y Ser

\Sp Ser

Lys

Tyr A

Val
GClu
20

val
Leu
Ser

Val

Zla Il

170

Ala =

val
Gly
Fhe
Ser

250

Leu

tegleglgle
agategacga
gaggatctat
acteoctgage
gagcgeaaaa
ttcecaaaace
aaatcetett
ctcaaatctg
gggggeaaty
gtgaaggcty
agttcacage
gggcctggag
dggtagtygaty
cagcaceaty

51

= S ¥
w 0
[aES 1]

Trp

acgygcaacal
Lgatgaagat
atgacgagga
aggtgcactt
cocagetgge
geegtgeceg
atgactceet
aggttgtttc
aaaaatctga
gggaccggtt
tagtggacag
catgcaatgt
atcatyggcag
aacaagyaga

Arg

Tyr
14C

Ser

Trp
Asp

225
Asp

Lea
Giy
Fhe

Ala
205

Jyr

v val

il

Glu
Gln
Phe

110
Tyr

Thr
Glu
Ser
190
Val

Phe

Gln

Jrp Xa

2ro
Lys
Leu
95

Gln

Zsp

- Tle

Glu

Lys
1'h

Met

Val

2ro

Ser

T
v a

255

oy

Glu
Ser

80
Ala

Leu
Lys

160
Rasp

Asp
Sor
Glu

240
Phe

gelgliect b
gyaggactco
atactacgac
g=tggagaay
cTanaagctyg
gTggaagace
—ctetotgat
a_tgatggaa
catcttyggay
gagcagtggce
“ggggectca
cctececacce
TIgccatygyc
agagecetatt

60
120
130
240
330
360
424
439
549
609
260
729
789
3490
358
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15

20

<210> 26
<211> 285
<212> PRT

<213> Lycopersicon esculentum

<220>
<221> misc_feature

<222> (98)..(98)

ES 2531376 T3

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen

<400> 26

Met Gly
Mel Leu
Thr HMet
3er Pro
50
Glu Lys
Ser Phe

Lla Zaa

Gln Leu

130
Arg Lys
Lys Leu
Asp Ile
Ala Gly
Glu Hig

210
Asp His

225
Met Asp

<210> 27
<211> 972
<212> ADN

Lys

Ary
115

Lys

<213> Lycopersicon esculentum

<400> 27

Gly
L=u
e

Lys

Rap

s Arg

_hy

Leu
00
Ala

> Asn

Gly
Glu

_A0
Arg

Glu

Leu

s Gly

260

n Gly

His
Gly

Metz

Arg
Clu
55

Gly
Arg

3er

Cln

Tyr 7

Gln
245
Tyr

Glu

Ile

Glu
Tyr
Leu
Y

Asn
Leu
Trp
Tyr
Lys

150

Val

Phe

Glu

Val
215
Gly

Glu

Ser ?

natural

S=x
40

Glu

Pro

r Pro

Thr
120
Ser

Mzt

Gly
260

Azp 3

Pro

Bsp
Pro
25

3er
Glu
Glu
Clu
Arg
105

Lys

Leu

Gly

Thr
185
Ser

52

Pro
10

Val

Toars o
Lys

Gln
Pro
20

Gln
Gln

Leu

- Glu

Ala
170
Ile

Asp
250

1 Phe

Trp

Ser

Phe

Tyr
Val
75

Clu

Val

3er
2Aryg
Arg
Asp
&0

Fis
ary
Rla
Glu
Asp
140

Val

Gly

N Ln
17 BSIN()
<

%3]
[0}
[ai =i

]
[
o

Trp

Pro
45

Giu
Lau
Lys
Val
Arg

125
Phe

Bsn
Val

Ala

295

Tyr E

Val

Bsp A

Gia

Ser
285

2ro
30
Phe

Gln §

Leu
Thr
Trp
110

Asp

Asp

-~ Leu

Glu

Lys
130
Val

Gln
95

Zhe
Tyr
Ser

Met

Lysa

Val I

Val

LYE

80
Leu

Pro
24C

Gly

. His
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atggctccagy
cagagegacy
cctgectett
aatggaggga
ttyggggaat
tttettgaga

gctaaagaac
cgatggaaga
ctgaaatcaa
cgtcetcacey
gaacacaaac
ccagetetgg
gactcagaaa
tctgcteccey
agcaagaata
gegacatcat
tggacttatt

<210> 28
<211> 323
<212> PRT

ggattctcta
tgttttcttc
cttcttctaa
agagatcatt
atcttcatca
agagttttyy

ttggtctgea
ctaagcagct
attacaastaa
gtaagctg-t
actccaazgc
ttgttaagca
goccacgtTa
catttgaaac
tgctttctac
caaatttgaqg
aa

<213> Lycopersicon esculentum

<400> 28

ES 2531376 T3

tootagttct
atctactgca
tttcttggga
ctttzattcg
agoggagaag
ggaazagaac

gectocgocaa
cgagaaagat
Eoctteteoaag
tatcaaagag
attggcaazaa
ccagcaggaa
caccagtaga
tgatcagtcyg
tgccaaccta
ttactttygya

tctaattteg
ccgaaaggge
tccagttceta
ttcgatcagy
aagaggogac
aaacttgasac

attgcaattt
tatgatgaat
gaaasagaag
aaaggaaatyg
gaaaccgtgyg
gatttaaget
atgcattcet
gattcatcte
cttggcaaag
tttccagtty

53

atggcgtttt
atcttggttc
tggtgagttt
atgacaatga
ttactgacaa
cagadagaaa
ggtttcagaa
tgaggaatag
atcttcogaac
gocaattgga
ttgatccaat
ctgctaagag
cagtcgtaga
aggatgatga
acgcggatga
aagaccaagqg

tactcaaaaa
cctttttgee
tcgoggtgtt
agctgatgaa
ccaagttcag
agttecagett

—cqgtegtgeg
ataccatact
Tgaagttttc
~wtgcgegat
gTccaatgta
~gatgttttc
“caggatgat
~gaaaacttc
~gattatccc
TIttggttte

o0
129
189
240
390
360
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<210> 29
<211> 1014
<212> ADN

Gly His L
3
Leu Gly S

Arg Ser

ES 2531376 T3

u Gly Ser Leu Fhe

r Ser Ser Met Val

55

Phe Fhe Asp Ser Ple

Leu Gly Glu Tyr Leu His Gln

8

5

Asn Gln Val Gin Phe Leu Glu

pels]

Glu Pro Glu Arg Lys Val Gln

Arg Gln Ile Ala Ile Trp T
1

115

130

Lys Gln Leu Glu Lys Asp T

150

Leu Lvs Ser Asn Tyr Asn Asn

Thr Glu Vai Pae Arg Leu Thr

vs Glu Thr Val Val Asp

~80
Asn Gly Gln Leu Asp Leu Arg
180
Ala Ly
210

Val Lys His Gin Gln Glu Asp

2
Asp Ser Glu Ser Pro Arg Tyr

245
Asp Cln Asp Asp Ser Ale Arg

ZAen Leu Leu Gly Lys Asp &la
290
Asn Leu Ser Tyr Phe Gly Phe

305

Trp Thr Tyr

<213> Medicago sativa

<400> 29

atggecaccts
attttgette
Letettibee
gatgttcaag
4acyydsayy
glggatcaaz
aggaaaacca
caegaccgte
gatggttaty
caatctcasy
ttcaaacaag
ttggttoatt
aataataata
tgtgaaactc
geaecctgaat
tacatcttta
tatagattte

ggagagtott
agaatcaaca
Lttettolice
Jaaggaaaaq
atgagalgya
Ltoagtibct
agctagctaa
gtgcaagqtg
agtctcttaa
tggcaagect
gtgaaagtga
cagtttctga
ataataacaa
cacgctacac
atcaatcgga
caaaacttga
aagaggaaga

295

310

ttcaaatgat
acazactect
tgcettettte
gegcaacagy
LgaglacltL
tyagaaaayc
agaccttggt
geagactaas
scagagtat
actgaaaag
azcaaaggaa
gggtgaagga
acttgaagat
tgetggagtyg
cetatcacaa
agatgtgaat
tcatcatcaa

o
a

Gly Gly Ser
10
Va_ Phe Ser

A
F

a Pro &la
r Phe Arg
Agp Gln Asp

Ala Glu Lys
20
Lys 3er Phe
105
Leu REla Lys

G_n Asn Arg
Asp Glu Leu

Laua Leu Lys
170
GLy Lys Leu
185
Asp Glu His
200

cctgcaaata
cgtggaaact
triggticaa
Lectttctitg
catcaaleey
Litgagygagy
ttgcegccac
cagcttgaga
gacasccitc
gracttgaaa
trtcttgaagg
tccaaattgt
attagttcag
ttageagacat
gatgaagaag
tactccgacc
geTetttgae

54

Ser Asn Phe Azp Gly Val

15

Ser 3er Tar Ala 2Zro Lvc

Asp Asn Giu Ala Asp Glu

Lys Arg Arg Leu

Gly Glu Gia Asn

80
hr Asp

2 Leu

110

Glu Leu Giy Leu Gln Pro

Arg Ala Arg Trp Lys Thr

140

Arg Asn Arg Iyr asp Thr

155

Glu Lvs Giu Asp Leu Arg

175

Phe Ile Lvs Glu Lys Gly

130

Lys Els Ser Asn Ala Leu
205
Asn Val Pro Ala Lew Va

Thr Zsp Gin Ser

a Lys Ser Asp Val Phe
c

t Eis Ser Ser ¥

240

Val

sp Ser

A
Pl

Asn Mct Lou Scr Thr Rla

Tyr Prc Aia Thr Ser Ser

300
Zsp Gln G

tttcaaatat
cttctcaaca
gatctatygt
gaggatttga
dag3dagadacy
ggcaagttge
aggattatga
tcaaagagaa
gagagaaaca
aaccaacaat
caattgttga
caaggagtga
gtgattctte
atcacaattt
cgecacataa
cttyggtetta

aaatatgaat
acctcttgat
gagtltttgaa
Tettgacgaa
gegtebotea
Tgaaccaday
—atttggttt
~Ictcttaat
agataggtta
agagggaaaa
~aataagcct
ggecttetaat
catattggat
cTatgtattt
attgectect
~.caacaagt
TTag

60
129
180
240
300
3849
420
430
540

060
72
780
3490
9090
969
1014
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<210> 30
<211> 337
<212> PRT

<213> Medicago sativa

<400> 30

Met

Lys &

Glu R

Lys

Val
225
Asn

Thr
Ser
Lys
305

TyL

Tyr

<210> 31
<211> 843
<212> ADN

Glu

210
Ser

Asn
Ile
Cvs
Gln
290

Leu

Gly

Ser
Za0

n Lys

Gin

Leu
_20

u Lys

e Leu

Leu
Pro
Thr
Ser
185
Gln

Gln

ES 2531376 T3

Arg
Lys

150
Leu

Glu
Glu
Gly
»30
ASN

Glu

ASIL
310
Glu

<213> Aquilegia formosa x Aquilegia pubescens

<400> 31

Val

His Z

Tyr

Asp

Gla
i20
Val

Lzu

Thr

200

Thr

Tyr
Gln
105
Arg
Ala

Glu

Glu

z REla

185
Phe

Ile

Leu
Glu
Arg
265

Glu

Leu

~ Asp

His

55

Gly
Gln
Leu
Ser
Gly
Phe
90

Phe
Lys
Ile
Lys
Tyr
170
Ser
Lys

Asn

Asp
250
Tyr
Pro

Leu

Pro

Pro

Gln ¢

Phe

2450

Ala

Leu
Glu
Pke

Gln

Gly

Prec

Tle Zer

Thr

Glu

Pro

Pro

(%)
—
82}

I

Gln Ala

330

Ile
2’ro
30

Ser
Val
Leu

Glu

Ser

110

1 Ala

n Asn

Leu

Lys
130
Ser

Val A

- ARla

Val

-
P

Ser

Ile

Pro

ArXg
255
Leu

Fa¥:ls]

2he

- Thr

Trp
335

Glu
80

L3

1 Asn

16C
Glu

Leu

Thr

Ser

Asn

240

Ser

Glu

Leu

Thr

W wn
T b M
[EE =51

[ €3]
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<210> 32
<211> 280
<212> PRT

atggattcaa
ttagggagty
ttgaaaacgac
gaacagctac
agcllitcaca
gggrtgeaac
aagcaactay
tacgatcaca
asgttgcagg
toccactcaags
ttgagetety
agtgttcatt
gtccagtecag
ccagetgcac
taa

caaraagoeg
gagatcccgt
gtcoctttzza
ctgaaaagaa
cagagaacaa
cgagacaagt
agagagaTtTa
ttgttaaaga
tcaaggaggyg
aaaatgt=ga
Jgcagtggggt
coctatttceoe
aagaagatga
cagagcagaa

ES 2531376 T3

tetttteottt
tcttecgaggt
tagttcaaca
acgtcgtott
grlggaacoa
tgecagtttyg
tgatettatt
gaatgagaag
agctgggatg
tgtaactacg
azgtgctgtg
tggcgatgac
cattagtgas
ccaccaggay

<213> Aquilegia formosa x Aquilegia pubescens

<400> 32

<210> 33

Met Asp Ssr Thr Thr Ser Arg

Asn Met Leun Leu Len Gly Sex

-
pigs

gatggttoot
tcaagatcat
gatgezactaa
acttctgagce
gategleaga
ttTcagaata
aaagcttctt
ctcazatctyg
gagttaeatc
atgcratita
gtigatgagy
tatggtcaat
gacagccgga
agtgagacat

10
Gly Asp Pro

gcecatgagaa
tcattaatat
ttgaagagga
aggttcatet
cecaycttyge
gacgagctcyg
atgattceoct
aggtggtttc
agatatctga
atgttaaggh
aatgtcgaca
gcataggccce
cctatttete
togattggty

catgttgett
ggaagattct
gTtttatgat
attoggagaay
Laagaagott
TIggaagact
—cgttetgat
cttaactggyg
cecaccacte
Tgaggatcgo
gettgttgac
agtagetgga
agatctettt
ggactggget

Asp Gly Ser Cys His Gly

15

Val Leu Arg Gly Ser Arg

30

Tyr
B b
Paya

Val

Thr

Leu

130

Lys
Lou
Pro
Asn
Val

210
Phe

Gln

Pro

Val

Gly
275

Asn

. Arg

Thr

s Leun

00
Ala

Ala

Val
Isu
20
Lys

Asp

Gly ]

Glu

Ehe
2480
7rp

Met
Leu
Arqg
Glu
85

Glvy
Arg
Ser

Glu

Trp
Tyr

Lys

130

vs Glu

Gln
245
Pro

Trp

r Thr

ASp

Gle G-

55
Thx

Lys

Gln

Thr
129
Ser

Glu
Arg

105
Lys

Leun A

Asn
185
Leu

g Gln I

Gln

Ser

56

Fhe
Gln
Pro

20
Gln

Gln

Glu

| et
170
Val

ASP
250
Gln

Val

Leu
Ser
YVal

155
Glu

Arg
Asp

Hiz

Fro
45

Gia

Lea

Val

Glu Ar

Azp
140
Val

Lcu

Val

Gly Se

Asp
220
Gly

Ser

Eis

Arg 5

Gin

rhe
Cln
Leu
Thr

Trp

Gln

Thr
130
Gly

- Val

Tyr

Leu

Gln
95

2he

Tyx

Asp

Thr
Ilc
175
Met

Val

Pro
Lyg
80

Leu

Gln

Glw
leC
Scr

Gln
Ser

Ser

Gly

24C

yr Phe

Glu

60
120
1890
240
300
3060
420
430
5490
600
660
720
780
3490
313



10

15

20

<211> 2193
<212> ADN

<213> Oryza sativa

<400> 33

aatccgaaaa
aaatataaaa
catccaccta
trtocttagt
tctgtecatga
aaacaatctt
atgaagatat
ttgtgecatte
ttagtaatta
gtacttacgc
tcaactacca
tgaattcaay
aattttacag
acagagtocgo
tececgeaacasa
aaccaaccat
ggaggcatce
cgaccgeott
cacctoccteo
tgtegtacse
gatttgocat
ggttttcaat
gattttotza
aataaaacta
cltatcottty
atgagattga
acagtactcc
cotgttette
ctttctectt
gotgtactte
tttctgatct
attatttttt
tgtoctoaat
cetgtagaag
agcigtaatc
tggtatacct

<210> 34
<211>49
<212> ADN

<213> Artificial sequence

<220>
<223> cebador: prm6000

<400> 34

gtttctgcac
tgagacct:ta
ctttagtgge
aattaagTqgg
agttaaatta
tctagetgaa
tctgaacgta
gtcatatege
aagacaattg
acacactTzg
acacaltceict
cactccacca
aatagcatga
ttttgctegt
tgcecacaga
cotittaaca
cctoctoactce
aagocaagaa
cttogateca
tcacagggta
gocgttgatgt
agaggggrtc
cgtctggaga
gtacctizzg
cggttgtTz=g
tttattecet
atgattgatt
cecatcacgaa
cgatttgezt

cagttcaatqg
agttaataqgq
ccatttizaa
ttattagecta
tttgtttzea
tttotttTzg
gggatagz:a
tgccactIze

ES 2531376 T3

cgttttcace
tetatgtage
astcegagota
geaaatgaaa
ttecgaggtag
ctcaatygggt
ttggcaaaga
acatcattaa
acttattttt
tgctcatgtyg
agtalcacte
tcaccagace
agagtatgaa
gugcgagoge
acaaccoaca
gcaggeotitg
ccatctataa
gegggagago
tetottocgg
tgtgooctto
teggaaaggyg
ttgatgttyge
gctetatgga
tttgaggtaa
gtcectegatt
attgaacaaa
cttazagootyg
attcatggaa
tagtococaga

azttgattgc
tazataccoot
Ftatatgaaa
tcacccotto
aattcacate
gttattcctt
tactgettgt
accagcaaag

ccctaactaa
gctgetaact
aatagasaaag
tecattartge
ccataatrgth
aaagagagay
titaaacata
ggacatgtcet
attatttate
catgtgtgag
geetattlaa
acttttaata
acgaactatt
caatcteccea
aaaaacgatg
cggeoceggag
attcctcceo
accaaggaca
tegagttett
ggttgttctt
gatctgtatc
atgttatcgg
aatgaaatgy
aatcagagea
ciggtagtga
aataatccaa
tccazaattt
acagttataa
attttttite

tacaaataat
atagtttagt
tgaactgtag
attattchtga
gattatetat
gactgcttga
tcttatgatt
Lte

caatataggg
agaactatgce
agtcgctaca
ttagaatata
catcaaactc
atttttttta
taattatata
tactcecatce
ttttttcgat
tgcacctect
Lacattlagy
atatctaaaa
taggtttttc
tattgggeac
atctaacgga
agajgaggaqg
ccttttococce
cgogactageo
ggtegatoto
ggatttattg
tgtgatgatt
ttecggtttga
tttagggtac
ccggtgattt
tgcttectega
ctttygaagac
cgcagetgge
tcctcaggaa
ccaaatatct

gottttatag
cajgjagaaga
cataagcagh
gctgaaagto
geattatect
ttacagaaag
cattteottt

aacgtgtgct
aagaaaaact
cTagtttogt
cgttcacata
wrottgeata
adaaaataga
attttatagt
caatttttat
—agatgcaag
caatacacgt
Lagcastatc
Tacaaaaaat
acataceaaa
ggacagjcadqg
aggcazagaa
~ctctatata
agaagccgag
“mecctocto
~tctaggttyg
cctgttettyg
—tactagtat
ggaatcttge
~gcttggtgt
“Ttcacgaag
ggteeegtiyg
TIgtttagat
caggggeattc
Taaaaagtca

cgttatccta
acttatcocga
attcatttgg
~ggcatgaac
aTtgtateta
aaatttatga
g-gcagttct

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctt aaacaatgga tcccggcecg 49

57

60
1290
180
240
399
3540

29
480
5410
600
660
720
730
340
900
960

1020
2080
1140
1200
12690
1320
1380
1449
1530
1580
2620
1080
27490

1300
1360
1920
1980
2049
219090
2180
2193
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15

20

25

30

<210> 35
<211> 48
<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador: prm6001

<400> 35

ES 2531376 T3

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtg atcagctcca gaaccagg 48

<210> 36
<211> 834
<212> ADN

<213> Oryza sativa

atgeagecac cocggogdtdoe cggcggoygdo
aatitctacty atgatggata tggaggggtt
gagatgaltyy cgtgcggegy cggeggggad

g agcggagest cgaggtggag
o4 dCCthqCC L ccaqgoeygoyo

goyaggtoga agaccaagca getegagogco

tecctgecee togatcacga cgegeto
aaggagctga aggcgaagct cggggac
gaggagcegy cggcctocga cgggocacc
y Tgutgaacga cgtggacgog
aggogtgecac gtttctoggt
cggrgageca cgaggaggtg

gco

gaggaccaga cggggttect cgacgacgac
cageccocge cgctotegte gtggtgggss

<400> 36
cgcgegetss
clggegeg
tcaagcgczz
ctggotcoog
Jeagegecgs

<210> 37

<211> 277

<212> PRT

<213> Oryza sativa

<400> 37

Arg PFre Gly Gly Ala Sly Gly Gly Gly Gly Ser Pro Ser Leu

ggaggcagec
gggatggagy
aagaagcgge
aacaagcttg
cagygloeygescy
gactacyceey
cgcgacaagy
gaggcggegyg
geggegggat
gecggogecyg
gegoogooag
tichttccacy
gagccgtgeg
gaacccacdyg

58

catcgctogt
tggagggdga
gactgagegt
agcectgageg
Letygytloca
cgetoocgceea
acgceectect
cgagettcac
ttgggtcegte
cgcocgoggo
ccgegggegoe
geaatttoct
gecgggttctt
agcactggaa

cacgatggcet
cgtggaggag
qgagecaggtt
gaaggcegcegy
gaaccyoeye
“Zcoctacgac
cgeegagatc
grcggtgaag
cgacagogac
Jacggacgcyg
gggegeggge
caaggtggag
cgccgacgat
cTga

60
129
1390
249
399
3560
429
480
540

660
720
780
334



10

15

ES 2531376 T3

Val Thzr Mst Ala Asn Ssr Ser

Glu Al

Gly Glu L
50

2
2

u Gly Asp Vel Glu

3 lLys Arg Arg Leu

55

Lrg Scr Pho Glu val Glu Rsn

65

Leu Ala Arg Asp Leu Gly Leu

Gln Asn Arg Arg Ala Arg Tr

& Leu Arg His Ser Tyr

Leu Arg Arg Asp Lys Asp Rla

Ale Lys Leu Giy Asp Glu Glu

145

Glu CGlu Pro Ala Ala Ser Asp
165
Ser Asp Ser Asp Ser Ser Ala

210

» Ala Ala Thr Asp
Fro Pro Ala Ala
S3er His Glu Glu Val Phke

u Asp Glu Thr Gly Phe Leu

245
Phe Ala 2sp Rsp Gln Pre Pro

Thr Glu His Trp Asn

<210> 38
<211>750
<212> ADN

<213> Oryza sativa

<400> 38

tcgetggagt
gocaggoasc
cggtggaagt
ctoctectoca
aagctggegy
gogeggtesy
gecacgetet
atgecccact
cetcatecse
caccagtcct
acgecateat

<210> 39
<211> 249
<212> PRT

<213> Oryza sativa

aggaygygacdq
Jegygegdege
ccatgttege
toggoctgea
ccaageageh
gotacgagtc
agatgctgca
gcggegtege
actegtegyge
tcggcadgega
cgeegeogca
tcaacttcca
gggaatticga

cyaglygaly
YYcgddcayy
gecgeagaco
gecotegooag
cgagegogag
cctaaagaag
ggagecalgyg
cggecatgaag
cgagggtyygc
cgacgtogac
cgcegghtgoo
ctecgagotgg
gagcgadtda

Asp AsSp
25
Glu Gla
S=r Val
Lys Leou
G_n Pro
Lys Thr
105
Azp 3er
Leu Leu
A_a Ala
Gly Pro
vVal Leu
185

vy Bla

Phe Hdis

Fro Leu
265

Lau A

10
Gly

Me=
Glu
Glu
Arg
iys
Leu

Ala

Tyr
Met
Gln
Pro
75

Gln
Gln

Arg

Glu

Ala Se

Pro
170
Asn

Asp
250
Ser

aigalyyacy
dagaagcggt
aagctggage
gtcgcocatat
tactcecgeee
gagaagotcg
gggaagtacg
aaggaggagt
dJggacdacda
geggggetet
ggcttcacgt
ccgtegteea

59

Ala

= oes
o

RS
o

Ser

LLggagyyda
tcaycyagyga
cgaggcagaa
ggttccagaa
teccgogacga
cecctcatcaa
gcgataatge
tegteggoge
cgacgacgac
toctocggee
cctoccgageo
cggagcagac

Gly
Ala
Val
0

Glu

Val

140
Phe

Ala

val

Gly

T

P

Phs
Prc

Trp

Giv Val
30
Cvs Gly
Arg Ala
Arg Lys
AZa Val
Gilu Arg

110

Glu

Giv Phe

Asp Ala

130
Ela Cys
295

Aia Rla 2

Lea Lys
Cys Gly

Trp Ala
200

His A

Gly
Gly
Leu
nla
Trp

Lsp

Leu

Val I

Gly 8

175

Ala <

Thr

Val

Gly
255
Glu

Met
Gly
Glu
nrg

Phe

2la
Glu
z4C
Phe

Pro

gygegyygaay
gcagatcaag
gctgeagecto
caagogogeg
CcTacgacgcco
gcagatggag
cggggacgac
gggcggegeco
ggccaagttyg
gzeotegcayg
ggecegeegac
cLgcagcagas



10

15

<400> 39

ES 2531376 T3

Met Asp Gly Glu Glu Asp Ser

Arg Phe
Gln Thr L

Gly Leu Gln Fro Arg Gln Vi

63

Bl

g Leu Glu Pro A
5

¥ Gly Lys Gly Gly Gly

Ser Glu Glu Gln Tle
2

o
i

Arg Trp Lys 3er Lys Gln Leu
3

3

Asp Tyz Asp Ala Leu Leu Cys

Leu Al

Pro Arg Gly Lys Tyr Gly Az
13

el

115

130

Gly val Ala Gly Met Lys Ly

145

a Leu “le Lys Gln Leu

150

ala Thr Leu Tvr Ser Ser Ala
165
Thr Ala Lys= Leu Meo Pro His

80

Leu Phe Leu Zrg Pro Ser Ser

Gly Rla Gly Phe Thr Ser Ser
210

Asn Phe His Ber 3er Trp Pro

230

Thr Pro Trp Trp Glu Phe Glu
245

<210> 40
<211> 945
<212> ADN

<213> Populus tremuloides

<400> 40

alyyegeely
ggeccttoty
tttecttoctt
aggccttttt
tttcatcaac
agttttcagc
ggccttaage
aaacagcetgy
tatgacaacc
aagttgetee
togecaagcage
atctcaacag
tecagacacce
tcatatettt
aagagcttat
cctgcaactt

<210> 41

glaccygyryy
ctgottcaca
caagatccat
toogetogst
ctgaaaagaa
Ltgagaacaa
cgegteaggt
aaaagga.ta
tcectecaagga
tcaaagagaa
cacctaaaaqg
tggectgtaa
cacattacgc
tcgaaccega
tgccoctcoata
ttgaagatca

Llctaalloo
acctcttygaa
gatgagtttt
tgatcacgaa
geggagactt
gcttgaacct
tgetatatygg
tgacgttttyg
gaaggagaaa
agagaagygga
ggctatagcet
gcaggaagat
tgatgggatyg
tcaatcagat
cgtetttocyg
tgeettttyy

Gou Trp Mez

Gly Gly Gly
25
Lys Ser Leu

G.n Lys Leu
Aly Ile Tip

Glu Brg Glu
30
Sar Tyr Glu
105
G_u Lys Len

Asn Ala Gly
5Zu Glu Phe

G_u Gly Gly

170

Phe Gly Ser
185

G.n dis His

Gl Pro Ala
Ser 3er Thr

Ser Glu

aatllgtcly
tetttttice
gaagatgtte
gacaatggag
actgttgate
Jaaaggaaaa
tttcaasaca
caatctagcet
craaaagcty
atctcagaat
gattcagett
atcagecteag
cattccteac
ttgtcacaag
aaqcttgaag
tcctggteat

60

Met Met Az

Ala Ala Az

Glu Ser Me

Gln Leu AZ

p val
P Arg
t Zhe
a Arg

a1 Lys

fa Leu

Ser Leu Lys Lys

Ala Glu Me
12
Asp Asp Al
140
val Gly Al
155
Gly Thr Th

Asp Asp Va

Pro Prc

Glu

235

LLttgctlca
tttectggete
atcaagcaaa
acgatgatct
aagttcagtt
teccagettge
gecgagoaadg
acaatagcct
aggttaatct
tgtctgataa
cegagggtga
ccaaaagega
tettagagyc
atgaagaaga
atgacgatta
actaa

110
t Leun
5
a Arg

a Gly
r Thr
1 Asp
130
Pro

Gln

sSer
Gly
Thr

175
Ala

- Phe

Ser
240

adgccaaayd
~tchtocttet
cggatcaacc
ggatgaatat
“cttgasaag
aaacgatctt
atggaagact
—aaggcectgac
—ctcaccgac
agatgcatta
agtgtecgaaa
catatttgat
aggagattet
Taactttagc
cictcacceg

60
1290
130
2440
390
380
420
430
540
000
5590
728
780
3490
9990
945
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15

<211> 314
<212> PRT

<213> Populus tremuloides

<400> 41

<210> 42
<211> 954
<212> ADN

Met
Gln
Phe

Ser

o X
o

Phe
Phe
Lys
Ile

Lys
145

Tyr I

Leu

Glu

Phe

Glu
3059

Leu
Phe
Ser
His
Leu
Ile
Trp

130
Zsp

Asp G

Pro
290
LSp

<213> Populus tremuloides

<400> 42

atggegecett
agccaaacag
tctecttett
ggatcaacta
gatgaatatt
cttgaaacaa

Lys
100

n Leu

Gln

Pro

Ser 3

260
Glu

Leu

&la

gtggtgazagg
gcocettgtge
ttcttggric
gaccgthTit
ttcatcaacc
gttttygaggt

Thr
Gly
Ser
Val
His
Glu
35

Ser
Ala
Asn

val

ES 2531376 T3

Gly

Pro

His
Glu
T

_ys

Phe

Gln

5
7

Asp
Lys

Glu

Ala

Glu G2

21%
Ile

Ala

tggtggtagt
tgcttctcaa
aggatcraty
cecgeccatat
tgaaaagaay
tgagaacaaqg

A_a Arg
er Ser
Lys Glu
L=zu Lys

185
Ser

Ser
10
Ser
Lelu
Gly
Asp
Leu
90
Asn

Len

Trp

Lys
170
Glu

Gln

Yal 3

Ala
val
250
Pro

Ser

vr Ser A

Tyr

tctaatccea
cctettgaag
argagttitg
gatcacgaaqg
aggagactta
cttgaacccy

61

Gly Ser Aryg
Ser Thr Arg
Asp Azp Leu
Thr Val Asp
2ys leu Giu
Cln Fro Arg

225
Lys Thr Lys

14¢

Asn Ser Leua

Zeu Lysz Ala

Val

Glu

Ser

Pro
110
GCln
Gln

Lys

Glu

. Gly

190
Lys

=~ Ser

Leu
15
Ser

Met

~he

Leu
255
Leu

Leu
Phe
et
Plie
Tyr
50

Gln
Arg

REla

Glu

Phe

atttgtetgt TTtacttcaa
cttttttcet Tictggctcet
cagatgttca ccaagcaaat
acaacggcga cgatgatttg
ctgttgatcea agttcegttt
aaaggaaaat ccagetggey

00
129
189
249
300
360



10

<210>43
<211> 317
<212> PRT

aaggatctty
tggaagacga
aaggctoact
ctcaccaacy
gatgcattat
gtgtcgaaaa
atgtttgatt
ggtgattctt
aacttgacca
tetgaceege

<213> Populus tremuloides

<400> 43

<210> 44
<211>909
<212> ADN

Met A1

n
\
[
W
[}
=2
o

Jgcttgcagece
aacagctTga
acgacaacct
agttgctect
ctocaagagcc
cttcaacegt
cagacagccc
cacatgtcTt
agagtctoit
cagoaagdtIt

ES 2531376 T3

tcggcaggtt
aaaagattat
cttcaaggag
tzaagagaaa
acccaaaaag
ggectgecay
acattttgcyg
cgegooogac
gectoegtac
tgzagatcat

Gly Gly Gly

Val Leu Val Gln 3er Gln Arg

Glu Ala Phc Pho Leu Scr Gly

Ser Met Mst Ser Phe ala

Pro Phe Phes Arg Pro Tyr

QA5

(S )

o
[43]
e}

sp Glu Tyr Phe His Gln Prc
8

5

Gln Val Gln Phe Leu Glu Arg

100

Pro Glu 2rg Lys Ile Gln Leu

Gln Val

115

ala Tle Trp Phe Gln

130
Cln Leu Clu Lys Asp Tyr Glu

145

Lys Al

135

150

a RAsp Tyr Asp Asn Leu
-

Glu Val 2sn Leu Leu Thr Asn

Gly Ser

Lys Lys

180

z10

Ser Thr Val Ala C

225

Ile Ala Asp

Glu Leu Ser Asp

Met Phe Asp Ser Asp Ser Pro

Leu Leu Glu Ala Gly Asp Ser
2

Asp Leu S
2

Pro Tyr &

290
Ala Ser Phe Z1lu Asp His Ala

1 FPhe Pro Lys Lszu

295

310

gocatatggt
gaggttetge
Aaaggadaaac
gagazaggaa
gcaatagceg
caggaagata
gatggggtac
caatcggatt
gictttccaa
geettttyggt

Gly Gly Gly
10
Gy Pro Cys

r Scr Pro
Val His Gln
His Glu Asp
G_ua Lys Lys
30
Szr Phe Glu
103
—~a Lys Asp
Asn Arg Arg
Va. Leu Cln
Fhe Lys Glu
170
Gou Leu Leu
Lys Asp Ala

200
Ala 3Ser Glu

Glu Asp Ile 3

His Phe Ala
250
Sar His val

Asn Leu

62

ttcaaaaccyg
aatctageta
taaaagctga
gctcagaatt
attcagctte
ttagctecage
attcctcact
tatcacaaga
agcttgaaga
getyggtceata

cegggcaaga
caatggeoctt
ggttaatett
gmctgataaa
agaggghgaa
caaaagtgat
cZtagaggca
Tgaagaagat
~ggtgattac

ctaa

)

2Ala 2la 3er Gln 2ro

Scr Phe Leua Gly Scr

Ala Aen Gly Ser Thr

Arg Rrg Lea Thr Vel

25

Val Glu Asn Lys Leu

Zeu Gly Leu Gln 2ro

Ala 2rg Trp Lys Thr

Ser Ser Tyr Asn Gly

158

Zys Glu Lysz Leu Lys

175

Zeu Lys Gid Lys Glu

190

Zeu Ser Gin Glu Zro
205

o b M
[
= oo

"
[}
el
]
i
g
=
o
-
=
=
N

w
=3
o
8]
i
=
vl
=
o]

Val Ser Lys

255
Asp Gln
270

Ser Lyz Ser Leu Leu

aAsp Tyr 3er Asp 2ro

3CC
Trp Ser
31t

Ser 3

Ser Rzn Fro Asn Leu S

Leu
20

Rsp
Glu

Arg

420
4390
549
030
660
12

780
349
999
954



10

<213> Populus tremuloides

<400> 44

<210> 45
<211> 302
<212> PRT

<213> Populus tremuloides

<400> 45

ES 2531376 T3

tttttetteg aaacgocagy
gecactettea tggigeaaaa
acatgtcttt tttccaacca
ccttaagee atctgaaaay
agagctttga ggeoggacaatl
teggettgea gectececaq
acaaygcaygcl ggaaaccsac
allalbyacaa actccloecto
aaaaalbbygcel tageacagay
caccggatge agaacttgag
tgccaatggt gacacccaaa
acagccoccacg ttecatttttg
cagatttttc ccaagftgaa
ttccaaaact ctaccgagag
atzagecctt ttggtectay

atggcgecty ataaagactg tdgcagttct aaaatgacca
ctecotectt gtgaatetet ctgtattote acezcetttta
tctatgotta attttaggae itgatggagga gacactgtag
catgtcaaas aagaaagtaqg cgatgaggat tatgatgege
aaaaggccge ttacagcectgce tcaagtcerag titcecttgega
aagcticaac cagagaggaa gatgcagett gctaaagzac
gllgcaatal ggtilcaaas cceglagagel cggibcecasga
Lacgactecl Lygagaalcecayg clllygacada clcaaggoely
gagaageaga atblgasaaa cgagottotl bcaclgasey
gaaagtatyy aaadttcaga accatttgat gtcatccatt
catattocty atacagtygte Tgaaaatytt tocgocatty
caagaacaaa gttcagctaa aaatgatgtt ttcaactcag
gagoceccoghy attghttateg igttttcgag tcagaccaec
gaagataatc traccaggag ctttotacoo cchoacgrtact
ccacctgcaa gttcacgtaa tittgaatte tcagcggaag
atttactea
Met Ala Gly Asp Lys Asp Cys GLy Ser 3er Lys Met Thr
1 b 10
Arg Rsn Gly 2rg Leu Pro Pro Cys Glu Ser Teu Cys Tie
2 20
Phe JSer Thr Leu His Gly Rla Lys Ser Met Val Rsn Fhe
3t 4C 45
Gly Gly Rsp Thr Val Asp Met Ser Phe Phe Cln Pro His
20 55 6C
Glu Ser Ser Asp Clu Asp Tyr Asp Ala His Zeu Lyz Fro
85 7o 75
Lys Arg Arg Leu Thr Ale Ala Gin Val Gln Phe Leu Giu
85 20
Glu Als Glu &sn Lys Zeu Glu Pro Glu Arg Lys Met Gin
1Q0 100
Glu Leu Glv Leu Gln Pre &rg G.n Val &la TIle Trp Fhe
115 2 225
Arg Rla ARrg Phe Lys Asn Lys Gln Leu Glu Arg ARsp Tyr
130 135 140
Arg Ile Ser Phe Asp Lys Leu Lys Ala Asp Tyr Rsp Lys
144 150 155
Glu Lys Gln 2Bsnh Leu Lys RBsn G.u Leu Leuw Ser Leu lys
165 170
Leu Ser Arg Clu Glu Ser Met T_u Ser Ser Clu Pro Fhe
180 185
His Ser Pro Rsp Ala Glu Leu GLu Pro Ile Pro Rgp Thr
195 200 205
Asn Val Ser 2la Ile Val Prg Met ¥Wal Thr Pro Lvs Gin
210 215 20
Ser Rla Lys Asn Asp Val Phe Asn Ser Asp Ser Pro Arg
225 230 235
Glu Pro Erg Bsp Cys Tyr Arg Val Phe Glu Ser Rsp Gin

63

Ile
Teu
30

Arg

Val

Lys
Leu

110
Gln

Asp
190
Val

Glu

Pro

Glu
Ser
95

Ala

Asn

Ser
Glu
he

Asp

Leu

Leu
160
Leu

Leu
240
Phe

60
120
180
240
300

420
480
540
600
660
720
780
840
300
3039
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Tyr Phe P

Glu rhe
290

<210> 46
<211> 975
<212> ADN

Gia

[e3)
o

= ra
ot
2]

Ala

245

ES 2531376 T3

250

Glu Asp Asn Lsu Thr Arg Sexr Phs

263

s Leu Tyr Arg Glu Pro

280

Glu Asp Gln Pro Fhe
295

<213> Medicago truncatula

<400> 46

<210> 47
<211> 324
<212> PRT

atggeaccty
ctcccttgta
gagttcaaatt
agacccettct
tgotaccarc
aagegtttty
cttggtttsce
actaaacage
gattatcata
aacaaattga
geaatcaatt
gaeaatccgt
aaticaccta
cLbicticlL
aactlbgacte
gatgacccac
ttctggeoctt

<213> Medicago truncatula

<400> 47

Jeaageboth
cttotgaagt
cagtggtTaa
ttcaacaact
aaraaggaaa
aggtagaaaa
aaccaagaca
ttgaaaaaga
atcttetzea
tcccaagaga
cacctcazaa
cCaaaatgtc
aaagtgazgt
Leataygagee
ataatctztb
atgaaaatIc
attga

Pro Ala Ser

Trp Ser Trp
3CC

tggtggttct
ccttgaatct
ttttgagaat
tgagaaagaa
gaaaaggagy
ceagcttyaa
agttgctata
ttatygcaca
agagaatgac
taaagaaaaa
czacatagat
actccctaat
gettgattet
Lacagallca
gactecttoot
ttgtaatttt

255

Leu Pro Pro Pro

Ser Arg Asn Phe

285
Zle Tyr

aatatgtecac
cotttgggtta
ggTggtggta
gagaattgtyg
cuttcaaghyg
cctgatagga
tggtttcaaa
ttgasagcta
aagttaaaag
gtgaattcag
ccaatggata
atggtectaa
Jatagcccac
gatllclecac
tgclttaccaa
gggtteceoctyg

64

ttttgcttca
acacccchge
gcaacagagt
gtgatgaaga
aacaagtica
aagttcaact
acajaagggce
cctitygatag
aagaggtgaa
aagacaaatc
taatttcaat
aatgtaagca
attgcaatga
aaygaltgaaga
aagtltgaaga
ttgaagatca

aaatcaaaga
“zZcttticaa
ggtaacagat
~-atgaagca
atfrattgaa
~gcaaaagag
aaggttcaaa
TCteaeagat
—Zctctcaag
atcaccagaa
“acaaattca
agaagastgce
~gggaacaat
gyabaatgal
gbbtgoetat
aaccttttgt

60
120
130
244
300
3640
429
439
5410
000
660
720
780
3490
930
960

975
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Met Ala Gly Cly Lys Zeu Phe Gly Gly Ser Asn Met Ser Leu Leu Leu

Gln Asn Glu Arg Leu Pro Cys Thr Ser Glu Vel Leu GZa Ser Leu Trp
2 25 30
hr Pro Ala Ser Phe GLn Gly Ser Asn Ser vVal Val Asn Phe
5 40 45
Glu Asn Gly Gly Gly Ser Asn Arg Val Val Thr Asp Arg Pro Zhe Phe
50 55 Ge
1n Gln Leu Glu Lys Glu Glu Asn Cys Gly Asp Glu Asp Tyr Glu Ala
5 70 75 8O
vs Tyr His Gln Gln Gly bys Lys Arg Arg Leu Jer Ser Glu Gln Val
85 20 95
Gln Phe Leu Glu Lys Ser Phe Glu val Glu Asn Lys Lol Glu 2ro Asp
100 105 110
Arg Lys Val CGln Leu Alea Lys Glu Leu Gly Leu Gln Fro Arg Gln Val
120 225
Zla Ile Trp Phe Gln Asn Arg Arg Ala Arg Phe 2 Thr Lys Gln Leu

Glu Lys Asp Tyr Gly Thr Leu Lys Ala Ser Phe A Ser Leu Lys Asp
145 150 155 160
Asp Tyr Asp Asn Leu Zeu Gln Glu Asn Asp Lys Leu Lys Glu Glu val

165 170 175
Asn Ser Leu Lys Asn Tys Leu I.e Pro Arg Asp Lys Giu Lys Val Asn
180 183 190

Ser Glu Asp Lys Ser Ser Pro GIu Ala Ile Asn Ser Fro His Aan Asn

gl
Ile Asp Pro Met Asp Ile Ile St Ile Thr Asn Ser Gia Asn Gly Serx
z10 215 22¢
Mct Ser Lou Pro Asn Met Val Leu Lys Cye Lyes Gin Glu hsp Rla
3 235 z40
sn Ser Rla Lys Ser Asp Val Leu Asp Ser Asp Ser Fro His Cys Rsn
245 250 255
Asp Gly 2&sn Asn Leu Ser Ser Phe Ile Glu Pro Thr Asp Ser Asp Phe
260 265 270
=1lu Glu Asp Asun Asp Asn Leu Ser His Asa Leu Leu The
280 285
Leu Pro Lys Val Glua Asp Val Cys Tyr Asp Asp 2ro His
e

Ser Glo

=1

oM
oA

[

Leu Pro
Z

o
™~
e
o

Glu As Cys Asn Phe Gly Pha Pro Val Glu As ; Cys
aes 310 315 220
Phe Trp Pro Tyr

™
3
oW
D
e
3]
3
3
3
-
5}
0
I

<210>48
<211> 984
<212> ADN

<213> Phaseolus vulgaris

<400> 48

65
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atggegecty
cteccettget
ttccaacgctt
aggecctttt
ttecatcaac
aactttcass
ggortgoage
aagcagctac
tatgaaactc
aaattgattc
gtcaattcac
accaaactgt
agtgatetse
yLggageels
gadygageala
geeigetals
accttctctt

<210> 49
<211> 327
<212> PRT

<213> Phaseolus vulgaris

<400> 49

@
—
=
B
)
=
Ml
tn
el

geaagetbioa
cctotgaagt
caaaatctat
ttcaagegztt
cgggtaagaa
f.cgagaacaa
caaggcaagt
aaaaagatia
ttcttcaaga
ttagagazaa
coccacaaaga
cactecctat
ttgattcgga
ctgattccie
atctlaglya
atgacectee
tctggeeccta

20
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tectggttoa
ccttgagtet
ggttgatttt
cgagaaggas
aaggaggaota
gettgaacct
cgctatatgg
tggecacattyg
caatgacang
agagaaggag
geetatggat
tetggtaaca
cageccacat
ccatgetttt
azgectllly
tgaaaavoel
ttga

a Gly Gly Lyg Zeu His

Arg Leun Pro Cvs

Ala His Thr Ser Asn Ala Rla

2R

Asp Phe Glu Asn Val Ser Gly

aacatgteac
ctttgggete
gagaatgtta
gataactgty
Acaagogaac
Jaaagdadagyg
ticceaaaco
aaagctagcet
ttaaaagcag
aattcggacy
ttaatttcaa
tgcaagcaag
tgcactgatg
gaaccaygaco
dccelecell
Lgtaeltity

Pro Gly 3Ser
10
Sa2r Ser Glu
25
Ser Phe Gln
40
Gly arg val

66

Lletecteca
acacctctaa
gtgggggcag
atgatgatta
aagttcagtt
teccaacttge
gaagggcaag
atgacagact
aggtgaatte
acaagtcatc
attcaacate
aagatgccaa
ggaaccatce
actcegaclt
gellbattdaa
gettecatgt

dadacgacagy
cgotgettee
ggtgacggat
—gqagogttge
cottgaaaqgy
aaaggagctt
gttcaagaco
caaaggtgac
—ctgcagage
~cctgatget
~gaaaatggy
TIcacgcraaa
coctteatte
cleccaagat
gylblgaagaa
cgdggatcaa

Asn Met Ser Leu Leu Leu

15

val Leu Gii Ser Leu Trp

30

Gly Ser Lys Ser Met Val

45

Thr Zsp Arg Pro Zhe Phe

50
120
180
2990
300
3640
429
480
549
000
650
729
789
3490
900
9560
984
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Gln
63

Phe
Che
Lys
Ile
Lys

145
Tyr

Leu
Asp

A0h
Thr

<210> 50
<211> 957
<212> ADN

<213> Lotus corniculatus

<400> 50

alyyegeeas
agtettttge
tttctegott
ttcttctees
caatcgcaga
gaggtggata
cagccangee
cttgagaagsy
aatcttetea
cttgcaagay
caaaggectt
tgtzaacatyg
tacaggoats
gttgaaccts
ttgcctecat
tcetgtaatt

<210> 51
<211> 318

Hig
Leu
290

Pro

Phe

L=u

» Gln

Gin
115
Phe

Tyr

Glu
Lyz
135

Leu

Ile

Glu
Pro
Arg
100

Lou

Gln

Ser
180

Ser

Il=

FPhe
260

- Bsp

Leu

Glu

Phe

ES 2531376 T3

Lys Glu Asp

Gly Lys Lys !

25
Azsn Phe Glu

hla Zya Glu
Asn Arg Arg

135
Thr Zeu Lys

Leu Gln Glu 2

val Thr Cys
230

Aszp Ser Asp

245

val Glu Prc

Phe Ser Gln

Pro Cys Leu

Asn Pre Cys

Trp Pro Tyr
325

ggayyggle.l Lagegyrggl
ttcagaatca accteotgat
caagatccat ggtgagcttc
cgtttgacct cgatgagaac
agaagcgecg Lotctetgtt
acaagctoga acclhgacagqg
aagtocgoaat ctggttcoag
attatgaTtzc tctgcatagt
aggagaaaga catgttaaaa
agaatttgaa acaagttgaa
tacttgatIic agtitcagag
aggatatcag ttcagccagg
gatatggagt taactcagca
atcaatcgga tatgtcacay
acatgttTic csaacttgga
toggattice ggaggaagat

Lcua
120
Ala

Leu

A_a
2C0
Thr

L

"
]

Z Glu

105
Gly

Arg

Ser

185
Val

Ser

Leu
20
Asn

Leu

Phe

Lys _

170
Asp

Asn

Clu A

Glu
His
250
Ser
Glu

val

Gly

telygelgele
tettetetet
gcagataata
ggcgatgagy
gaccaagrttc
aaaaccaaga
aaccgceogty
agctttgaga
gotgaggtgg
agrngaaacaa
dgtgsagaat
agigagagtt
gtgctagadga
gatgaggaay
gatatggatt
catgcccttt

67

Glu

Phe
315

clycaaalgl
tectetetac
aattagggca
tcatggacga
agtttctgga
ttgccaagga
cacggtggaa
gtctcaaate
caagtcteac
agggattggt
ctaaagtcte
tggattctga
catgtgatte
acaacctgac
actccgaccce
gotecatggte

Pro
Thr
14¢
Arg
Lys

Glu

Pro

[
L
[}

Thr I

His
RAsn
Glu

306
His

Arg
25
Lvs

Leu

Lea
285
Ala

Val

Pro
110
Gln

Lys

Glu

5 Glu

190
Lys

Lys

[47]
]
it

Gly
Phe
270

Ser

Cys

Glu A

Gly
Val
95

Glu

Vel

Leu

Ale
Asn
255
Glu
Glu

Tyr

Cys
EO

Gl
Arg
Ala

Glu

Asp
160
Rsn

Gln
320

LLeegatace
cochgettet
aacgeggteg
g-actttecac
Jaagagcttc
cottggttty
gacgaaacaqg
caactatgat
~gagaaggtyg
“Jaaccacco
gttggygget
—agecccacgt
Toettatagtyg
caagacoccty
gcctcagagt
~Cactga

60
129
130
249

360
4720
430
540
030
5560
72

789
340
9090
957
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<212> PRT

<213> Lotus corniculatus

<400> 51

<210> 52
<211> 2194
<212> ADN

Met
Val
Leu
Ser

Phe

o
i

Gln

Glu

Phe
Tyr
145

Asn

Thr

Leu

Gly
305

<213> Oryza sativa

<400> 52

aatccgaaaa
aaatetaaaa
catcceaccta
tttccttagt
tctotcatga
aaaaaestctt

Ser
Phe
Phie
50

Esp

Ser

Cln
130
Esp

Leu

Glu

Glu
2lo
Ile

ATy

~ Ser

Asp
Gly
290
Phe

Cly
Thr

20
Ser

Phe
100
Lys
Arg
Leu
Lys

Val
180
Leu

Zlu

Cly
Val
260
Leu

et

Glu

gtttectgcac
tgagacctta
crbtagtgge
aattaagtgg
agttaaatta
tctagetgasa

Asn
Glu
Lys
85

Glu
Azp
Arg

dis

Glu =

165
Leu

Val

Glu

Ala

Iyr
245
Val

ES 2531376 T3

Arg
230
Gly

Glu

Tyr

ASp
310

Phe

Leu

Ala §

Ary
Proc

Lys
215

Ser G

Pro
Thr
Ser

295
His

cgttttcace
tatatgtagc
aatcgygota
gaaaaltgaaa
Ttegaggtay
ctcaatyggt

Asn

Lau
=0

Ire

Fha

Gly
Gln
25

Phe

Gln

: Glu

Ser
Lys
105
Gln
Lys
Glu
Leu
Asn
185
Gln

Ser

Gln
265
Leu

Pro

Leu

Cly
10
Asn

el

Thr

Val
20
Leu

Pro

Thr

Ser _

Lys
170
Leu
Arg
Val
Leu
la
250
3er
Pro

Pro

Trp

cocetaactas
gctgatasct
aataaaaszag
tcattattge
ccazaattgt
aadagagagad

68

Ser
Gln
Gly
ALy
Met
Th

Asp

Glu

caatataqgqg
agaactatgc
agtcgctaca
ttagaatata
catcaaactc
atttttttta

2la

Pro

Ser
&C

ro3s]

Gln

Pro ;

Cln
Gln
14GC
Lys

Glu

= Gln o

Ala
Ero
Aryg
45

Fue

Giu

Val

Val
25
Lea

Ser

Val

Met
285
Ser

p Ser

Pro
Asp
Ser

Phe

Arg
110
Ala
Glu

Asn

Glu
190

Asp 3

Lys
Ser
Thr

Gln

2t
P

Phe
Cys

Tyr

Ala
15
Ser

Mel

Ser

- 2he

2he
95
Lys

Ile

His
2ro
Cys
255
ASD
Ser

Asn

Ala
His
&0

Leu

Thx

va 1
Glu
Arg
240

Azp

Glu

aacagtgtgct
aagaaaaact
ctagtttcgt
cgttcacatc
ttcttgaata
aaaaaataga

60
129
189
249
300
360



atgzagatat
ttgtgcattc
ttagtaatta
gtacttacse
tcaactacca
tgaattcaag
aatittacas
aaacadacaa
acagagtogc
tcegeaacaa
aaccaaccat
ggaggcatcc
cgaccgectt
acciccteet
tgtgtactac
tggatttesy
atggttttca
gogattttgt
gtaataaast
gaetatecttt
gatgagatty
tacagtactc
cocctgttett
actttcetegt
agctgtactt
atttcteate
gattattttt
clylccteaa
acctgtacaa
aagctgtaat
ttaggtgtazce

tctgaacg:ta
gtcatatcge
aagacaa=tg
acacactTzg
acacatczct
cactecacca
aatagecatga
ttttgctegt
tgcccacaga
cctittaaca
coctocttcTo
aagccaagaa
ctogatcocat
cacaggg-at
gggcgttgat
atagaggggt
atcgtctgga
gagtaccTTt
acggttgzmTt
gtttatteee
aatgattgat
cccateacga
ccgatttget
tcagtteaat
cagttaataqg
tcecattttia
tttattaget
Lttltglioie
gtttettzt
cgggatagTt
ttgccacTTt

ES 2531376 T3

ttggcaaaga
acatcattaa
acttattttt
tgotcatgty
astatcactec
Lcaccagace
acagtatgaa
gegegageyge
acaacccaca
geaggetttg
ccatctataa
gajgggagagc
atcttcoygt
gtgectocct
cttaggaaag
tcttgatgtt
qagctctatyg
tgtttgaggt
ggtcctogat
tattgaacaa
tcttaagee

aattcatgga
ttagtcocag
geattgatty
ctaataccece
attatatgaa
ctcaccoctt
azablcacal
ggttattoc

atactgcttyg
caccagoaas

tTtaaacata
ggacetgtct
attatttate
catgtgtgag
gcctatttaa
acttttaata
acgaactatt
caatctcecca
aaaaacgatg
cggceaggayg
attcctececce
accazggaca
cgagttcitg
teggttgtte
gggatctgta
geatgttate
gaaatgaaat
aaaatcadadg
tectgagtagtyg
aaataatcea
gtccaaaatt
aacagttata
aatttttitt
ctacaaataa
tatagtttag
atgaactgta
cattattctyg
cgallalcla
tgactgctty
ticttatgat
gTtc

69

taattatata
tactccatcco
ttttttcgat
tgcacctect
tacatttagy
atatctaaaa
taggtttttc
tattgggcac
atctaacgga
agaggaggag
cctttteeee
cgcgactage
gtcocgatetet
ttggatttat
tctytgatga
gyttcggttt
gytttaggga
caccggtgat
atgcttetey
actttgaaga
tegecagetgg
atcctecagga
cccaaatate
tgcttttata
tcaggagaaqg
geataagcay
azctgaaagt
Lgcattalce
attacagaaa
tcatttectt

attttatagt
caatttttat
~agatgcaag
caatacacgt
agcaatatc
Tacaaaaaat
acatacaaaa
acaggcaaca
Jggacagcaad
aggcaaagaa
~ctctatata
agaagccogag
~ccetecteo
gttctaggt
TTcectgttct
gattagtagt
Toggaatett
TTntgottgygt
attigacgaa
cggtecegtt
cttgtttaga
acaggggatt
~laaaaagte
gegttatect
aacttatcey
Tattcatttyg
ciggcatgaa
ebbgtatoel
gaaatttatyg
zgtgcagtte

1920
1989
20490
2100
2160
2134



10

15

20

25

30

35

40

45

50

ES 2531376 T3

REIVINDICACIONES

1. Procedimiento para incrementar el rendimiento en plantas cultivadas en condiciones de disponibilidad reducida de
nutrientes, en relacion con las correspondientes plantas silvestres, que comprende modular la expresion en una
planta de una secuencia de &acido nucleico que codifica un polipéptido hox5 de cremallera de leucina de
homeodominio (HDZip) de clase | u homodlogo del mismo, y opcionalmente seleccionar las plantas que tienen mayor
rendimiento, en el que dicha secuencia de acido nucleico que codifica dicho polipéptido hox5 de cremallera de
leucina de homeodominio (HDZip) de clase | u homodlogo del mismo se selecciona del grupo que consiste en:

a) una secuencia de acido nucleico representada por la SEC ID N° 1;

b) una secuencia de acido nucleico que codifica un polipéptido representada por la SEC ID N° 2,

c) una secuencia de acido nucleico que es capaz de hibridar en condiciones rigurosas con una secuencia de
acido nucleico representada por la SEC ID N° 1y

d) una secuencia de acido nucleico que codifica un polipéptido que tiene una identidad de secuencia de al menos
un 70 % con un polipéptido, representada por la SEC ID N° 2.

2. El procedimiento de la reivindicacion 1, en el que dicho polipéptido HDZip hox5 de clase | o un homologo del
mismo, comprende de N-terminal a C-terminal: (i) un homeodominio de clase I; y (ii) una cremallera de leucina con
mas de 5 héptadas.

3. El procedimiento de la reivindicacion 2, en el que dicho polipéptido HDZip hox5 de clase | o un homdlogo del
mismo, comprende ademas uno o ambos de los siguientes: (i) al menos un residuo de Trp en los ultimos 10
aminoacidos del C-terminal de dicho polipéptido; y (ii) un motivo de aminoacidos RPFF, en el que R es Arg, Pro Py
F Phe, y dentro de este motivo, permitiendo que uno o mas cambio(s) conservador (s) en cualquier posicién, y / o
uno o dos cambio(S) no conservador (s) en cualquier posicion.

4. El procedimiento de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 3, en el que dicha secuencia de acido
nucleico HDZip hox5 de clase | es de origen vegetal, preferiblemente de una planta monocotiledénea, mas
preferiblemente de la familia Poaceae, mas preferiblemente del género Oryza, mas preferiblemente de Oryza sativa .

5. Procedimiento de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 5, en el que dicha secuencia de acido
nucleico codifica un ortélogo o paralogo del polipéptido HDZip hox5 de clase | de la SEC ID N° 2.

6. Procedimiento de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 5, en el que dicha modulacion de la
expresion es una expresion incrementada en una planta de una secuencia de acido nucleico que codifica el
polipéptido hox5 de cremallera de leucina de homeodominio (HDZip) de clase | o un homdélogo del mismo.

7. Procedimiento de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 6, en el que dicha expresiéon es
modulada mediante la introduccion de una modificacion genética, preferiblemente introduciendo y expresando en
una planta una secuencia de acido nucleico que codifica el polipéptido HDZip hox5 de clase | o un homaélogo del
mismo.

8. Procedimiento de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 7, en el que dicha secuencia de acido
nucleico HDZip hox5 de clase | esta unido operativamente a un promotor constitutivo.

9. Procedimiento de acuerdo con la reivindicacion 8, en el que dicho promotor es un promotor GOS2, mas
preferentemente el promotor constitutivo es un promotor GOS2 de arroz, mas preferentemente el promotor
constitutivo esta representado por una secuencia de acido nucleico sustancialmente similar a la SEC ID N° 33 o SEC
ID N° 52, lo mas preferentemente, el promotor constitutivo es como esta representado mediante la SEC ID N° 33 o
SEC ID N° 52,

10. Procedimiento de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 9, en el que dicho rendimiento
aumentado es uno o mas de: aumento del rendimiento total de semillas por planta, aumento en el nimero de
semillas llenas, aumento de la tasa de llenado de semillas, mayor nimero de flores por panicula, o mayor indice de
cosecha.

11. Procedimiento de acuerdo con una de las reivindicaciones 1 a 10, en el que dicha disponibilidad reducida de
nutrientes es disponibilidad reducida de nitrégeno.

12. Procedimiento para aumentar el indice de verdor en las plantas cultivadas en condiciones de disponibilidad
reducida de nutrientes, en relacion a las correspondientes plantas silvestres, en el que el procedimiento comprende
introducir y expresar en una planta una secuencia de acido nucleico que codifica un polipéptido HDZip hox5 de clase
| 0 un homdlogo del mismo como se define en la reivindicacion 1.

13. El uso de una construccion que comprende:

(i) una secuencia de acido nucleico de HDZip hox5 de clase | que codifica un polipéptido hox5 de cremallera de
leucina de homeodominio (HDZip) de clase | como se define en la reivindicacion 1;
(i) una o mas secuencias de control capaces de dirigir la expresion de la secuencia de acido nucleico de (i); v,
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opcionalmente
(iii) Una secuencia de terminacién de transcripcion.

en un procedimiento de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 12.

14. Procedimiento para la produccion de una planta transgénica que tiene un mayor rendimiento en condiciones de
disponibilidad reducida de nutrientes reducida, en relacion a las plantas silvestres correspondientes, en el que el
procedimiento comprende:

(i) introducir y expresar en una planta, parte de planta o célula de planta una secuencia de acido nucleico HDZip
hox5 de clase | que codifica un polipéptido hox5 de cremallera de leucina de homeodominio (HDZip) de clase | o
un homologo del mismo como se define en la reivindicacion 1,

(i) cultivar la célula vegetal en condiciones que estimulan el crecimiento y desarrollo de la planta.

15. Procedimiento de acuerdo con la reivindicacion 14, en el que dicho rendimiento aumentado es uno o mas de:
aumento del rendimiento total de semillas por planta, aumento en el nimero de semillas llenas, aumento de la tasa
de llenado de semillas, mayor numero de flores por panicula, o mayor indice de cosecha.

16. Uso de una secuencia de acido nucleico/gen de HDZip hox5 de clase | que codifica un polipéptido hox5 de
cremallera de leucina de homeodominio (HDZip) de clase | u homodlogo del mismo como se define en la
reivindicacion 1 en el aumento del rendimiento en las plantas cultivadas en condiciones de disponibilidad reducida
de nutrientes, en relacion a las correspondientes plantas silvestres.

17. Uso de acuerdo con la reivindicacion 16, en el que dicho rendimiento aumentado es uno o mas de: aumento del
rendimiento total de semillas por planta, aumento en el nimero de semillas llenas, aumento de la tasa de llenado de
semillas, mayor numero de flores por panicula, o mayor indice de cosecha.
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(183)] NELLLKEKEKG=-=========——e=- SSELSDKDALSQEPPKKAIADSAS
(174)] ELLSREESME--========—==== SSEPFDVIHS-PDAELEPIPDTVS
(180)| SHLILRDKEKE--—-——-———-—= NSDDKSS-PDAVNSP——--HKEPMDLIS
(178)| EVLARENLKQ--———————————=———=—— VESETKGLVEPPQRPLLDSVS
(171)] NREPTESINLN---===—=————————— KETEGSSSNRSENSSEIKLDMS
(181)] SKHEOSCNDQKFQAN-—=—=—=—=—==~ SSKLQKDDODLOLLMMSATKVDCA
(145)] ALGDEEAAAS — === —=————————- FTSVKEEPAASDGPPARGFGSSDS
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(201)) EFLQ KE
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(189) TSNP -ewecm e e SSESKDHLDYDCIINNNDVGIG
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{251) KED S G SVvDD
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301 350
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RQ--————=—-—- LVDSVDSYFPGD----DYGQCIG————-—- PVDGVQS
PQ-———-———-—~ LLDSCDSYFP---— - -SIVPI
VVVE-~---—- DVTEGANDRLSCESAYFADAAEAYERDCAGHYALS--SE
PQQL~-——==~~~ LDDSGDSYFEND-~~~EEYDCAA=~————-— ASLAAA
PHYSD---EVYSSFMEPVDRSYVFEPAQS-~- DISQD
PHCTS----=---- FVEPADSSHAFEPEDHSE---~-—-—--———~ DFSQD
PQ-———-———-—- LVDSGNSYFPSD-—---EYSRGIG--—--—- PFDGVQS
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————————————————————————————————————— DFTGHGALS—-SE
ALLG-SGCGLAGVVDSSVDSYCFPGGAGGDEYHEC---VVGPVAGG-IQS
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PHYAD---GVHSSLLEAGDSSYVFEPDQS———-—--—-——==--- DLSQD
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KEDDGSDEGG-=—===—=~ CYFTEALAAEEEE-—=—=—m== === = =—mm A
EEDDMGNNLFLPS--YHVFSKTEDGSYSDQPSNSSYF~--===~~ GFPVE
EEDNLSENLLMTFPSSCCLPKVEEHCYDGPPENSCNF----——-- GFQVE
EDEDGSDNCG---—-~—=~ SYFSDVFATTEQG------—===-=-=-=---
EEDDGSDDHGSCH--——-~ GYFSNVFVAEEQHHEQ---—------— GE-E
DDENFSKNMLSTAN--~LLGKDADDDYPATSSNLS YFG-====—=~- FPVE
EEDNDNLSHNLLTLP--CLPKVEDVCYDDPHENSCNE======== GFPVE
EEDDGAGSDEGCS---~-~ YYADDAGVLFADHGHHHHHOHADDDEEDGOQ
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EEDDGAGSDEGCS---—-- YYPDDAAVEFAAAQGHGHHRT DDDDQODDGQ
SDDDGAGSDEGCS~~——-— YYADEAAAMAMAFFAGHATHHHADEDEDAGQ
EEDNFSKSLLPP----YVFPKLEDDDYSDPPAS -~ === == ===~ FE
EEDNLSKSLLPP-~--YVEPKLEDGDYSDPPAS—= == === =======~ FE
EEDNLTRSFLPP-------- PYFPKLYREPPASSRNF----=~== EFSAE
EEDNLSESLLTLP---~-CLPKVEEACYDDPPENPCNE === ===== GFHVE
EEDNLTKTLLPPY----MFSKLGDMDYSDPPESSCNF-—-—--—- GFPEE
QKIDQMVKEES------~--- LSNMFCGMDDQAG= - =~===========
RDLRLECNFRP---~~—-~ KVEENVSQADEPCNYLFYN---~-— NLETGP
EEDETGFLDDDEP---~~-—~ CGGFFADDQPPP === === === LSSHW
SPESSSMNCFQYQKSYHVKMEEHNFLSADEACN============ FFSDE
PPPHAGAGFTSSE---—-- PAADHQSFNFHSSWPSS==mvnm—= TEQTCS
EED D E
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Colade Trp
414
Zeama_hox5 (263) WTSMFWN————
Aqufo_hox5 (273) TLGWWDWA--=----
Arath ATHBl (265) FWGWP==——=—=
Orysa_hox5 (340} UGSWTAWFWS----

Crapl CPHB-5 (278) HFAWCIWS------
Dauca_CHB3 (312) QHTFGFWGTEL---
Glyma_HD157 (337)
GOshi_HoxS (263) LGLWAWX——-=——=
Lyces_hox5 {279) HIGWFWS—-—--—----
Lyces_vaHOX1 (315) QOGFGFWTY-----
Medtr_ HOX16_ 1 (316) OOTFCFWPY==~==~
Orysa_hoxl6 (336) ISCWWMWN------—
Sacof_hox5 (265)
Sorbi_hox5 (266)
Triae_hoxlé {(334) IS-YWMWN--——--
Zeama hox16 (324) IS-WWMWN------
Poptr HOX16_1 (306)
Poptr HOX16 2 {309) HAFWCWSY-—----
Poptr HOX16 3 (294) [QPFWSWIY=--=-
Phavu_hox16 (319) HOTFCFWPY-----
Lotco HOX16 (310) QHALWSWSY-----
Medtr_HOX desconocido (273) --FWPWLEQQHFN
Piclg_hox desconocido (2%9) LLWDYNWSSGL---
Orysa_hox4 (270) AEPTEHWN------
Medtr HOX desconocido 3 [289) PTLQWYCPDQWS
Orysa_hox6 (240) {TPWWEFESE----

(401) W

Consenso
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Terminador

pGOS2::HOX5

~ Origen de replicacion

Casete bacteriano

seleccionable

L Marcador bacteriano
Casete seleccionable ' seleccionable
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SECID N2 1secuenciade ADNcde Oryza sativa Orysa hox5 XM 482406.1
ATGGATCCCGGCCGCGTCGTGTTCGACTCCGGCGTGGCGCGGCGGEGCETGCCCCGGUGGLGLGCAG
ATGCTTCTCTTCGGCGGCGGCGGCAGCGCCAACAGCGGCGGCTTCTTCCGAGGCGTGCCGGCGGTG
GTGCTGGGGATGGATGAATCGCGGTCGTCGTCGTCGGCGECEEGEELGEGEGLGAAGCGGCCGTTC
TTCACGACGCACGAGGAGCTCCTGGAGGAGGAGTACTACGACGAGCAGGCGCCGGAGAAGAAGCGG
CGGCTGACGGCGGAGCAGGTGCAGATGCTGGAGCGGAGC TTCGAGGAGGAGAACAAGCTGGAGCCG
GAGCGGAAGACGGAGCTCGCCCGCCGCCTCGGCATGGCCCCCUGGCAGGTCGCCGTCTGGTTCCAG
ARCCGCCGCGCCCGCTGGAAGACCAAGCAGCTCGAGCACGACTTCGACCGCCTCAAGGCCGCCTAC
GACGCCCTCGCCGCCGACCACCATGCCCTCCTCTCCGACAACGACCGCCTCCGCGCGCAGGTAATC
TCATTAACCGAGAAGCTGCAAGACAAGGAGACGTCGCCGTCGTCGGCGACCATCACCACCGCGGCG
CAGGAGGTCGACCAGCCGGACGAACACACGGAGGCCGCGTCAACCACCGGCTTCGCCACCGTCGAC
GGCGCATTGGCGGCGCCACCGCCCGGUCACCAGCAGCCGCCGCATAAAGATGATCTTGTCGAGCAGT
GGCGGCACCAACGACGACGGCGATGGCGGLCGCGGECCGTGETGGTCTTCGACGTCACCGAGGGCGCT
AACGACCGCCTCAGCTGCGAGTCGGCGTACTTCGCCGACGCCGCGGAGGCGTACGAGCGCGACTGC
GCCGGGCACTACGCCCTCTCGTCGGAGGAGGAGGACGGCGGCGECEGTCAGCGACGAGGGCTGCAGC
TTCGACCTCCCCGACGCCGCCGCCGCLGCCGCCGCCATGTTCGGCGCCGCCGGAGTTGTGCACCAC
GACGCCGCGGACGACGAGGAGGCGCAGCTCGGCAGCTGGACCGCCTGGTTCTGGAGCTGA

SECIDN? 2 secuencia de aminoéacidos traducidos  Oryza sativa Orysa_hox5
sequence
MDPGRVVEFDSGVARRACPGGAQMLLEGGGGSANSGGFFRGVPAAVLGMDESRSSSSAAGAGAKRPE
FTTHEELLEEEYYDEQAPEKKRRLTAECVOMLERSFEEENKLEPERKTELARRLGMAPRQVAVWEQ
NRRARWKTKQLENDFDRLEAAYDALAADIHATLLSDNDRLRAQVISLTEKLODKETSPSSATITTAA
QEVDQPDEHTEAASTTGFATVDGALAAPPPGHQOPPHEDDLVSSGGTNDDGDGGAAVVVEDVTEGA
NDRLSCESAYFADAAEAYERDCAGHYALSSEEEDGGAVSDEGCSFDLPDAAAAAAAMEGAAGVVHH
DAADDEEAQLGSWTAWEWS

SECIDNe 3 secuenciade ADNcde Oryza sativa Orysa hox1l6é XM 467603.1
ATGGAGTCCGGCCGGCTCATCTTCAGCACGGCGGGCTCCGGCGCCGGGCAGATGCTCTTCTTGGAC
TGCGGCGCTGGCEECGEGLGGCETCEGCGECGEGECCATGTTCCATCGAGGGGCGAGACCGGTGCTC
GGCATGGAGGAAGGAGGGCGCGGCGTCAAGCGGCCCTTCTTCACCACCCCCGACGAGCTCCTCGAA
GAGGAGTACTACGACGAGCAGCTCCCGGAGAAGAAGCGGCGCCTCACGCCGGAGCAGGTGCATCTG
CTGGAGAGGAGCTTCGAGGAGGAGAACAAGCTGGAGCCGGAGCGGAAGACGGAGCTGGLCGCGGAAG
CTAGGGCTGCAGCCGCGGCAGGTCGCCGTGTGGTTCCAGAACCGCCGCGCGCGCTGGARGACCARG
CAGCTCGAGCGCGACTTCGACCGCCTCARGGCGTCGTTCGACGCCCTCCGCGCCGACCACGACGCC
CTCCTCCAGGACAACCACCGCCTCCACTCTCAGGTCATGTCGTTGACCGAGAAGCTGCAAGAGAAG
GAGACGACGACCGAGGGCAGCGCCGGCGCEGLCETTGACGTCCCGGGCTTGCCTGCGGTUGGCCGAC
GTGAAGGTCGCCGTCCCGGACGCCGAGGAACCGGCGCTGGAGGAGGCGGECGGECGGCGTTICGAGGAG
CAGCAGGAGCAGCAGGTGAAGGCCGAGGACAGGCTGAGCACGGGCAGCGGLGGGAGCGLGGTGGTG
GACACGGACGCGCAACTGGTGGTCGGETGCGGCCEGCAAGCATCTCGCCGCCGTGGACAGCAGCGT
GGAGTCGTACTTCCCGGGECGGECGACGAGTACCACGACTGCGTGATGGGCCCCATGGACCACGCCGE
GGGGGGCATCCAGTCGGAGGAGGACGACGGLCGCCGGCAGCGACGAGGGCTGCAGCTACTACGCCGA
CGACGCCGGCGTCCTCTTCGCCGACCACGGCCACCACCACCACCACCAACACGCGGACGACGACGA
GGAGGACGGCCAGCAGATCAGCTGCTGGTGGATCTGGAACTAGATTTCTCGCGCGCGCGCGTCGTC
GTGCATTCAATTCTCGTGTTAAAARRAATCGTTCTCTTTTTCATTTTTCCGCTTCTTTGTCTGTAAT
GTTGAGTTTCGRATICGGCTATGAGAAGGAAGGAGGTGTATGCATGTGCATGGTATGGTAGGGTAACA
CATCGGTGA

FIGURA 4 (continuacion)
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SECID N2 4 secuencia de aminoéacidos traducidos Oryza sativa Orysa hoxlé

MESGRLIFSTAGSGAGOMLFLDCGAGGGGVGGGAMFHRGARPVLGMEEGGRGVKRPFFTTPDELLE
EEYYDEQLPEKKRRLTPEQVHLLERSFEEENKLEPERKTE LARKLGLOPROVAVWFONRRARWKTK
QLERDFDRLKASFDALRADHDALLODNHRLHSQVMSLTEKLQEKET T TEGSAGAAVDVPGLPAAAD
VKVAVPDAEEPALEEAAAAFEEQQEQQVKAEDRLSTGSGGSAVVDTDAQLVVGCGROHLAAVDSSY
ESYFPGGDEYHDCVMGPMDHAAGGIQSEEDDGAGSDEGCS Y YADDAGVLFADHGHHHHHQHADDDE
EDGQOQT SCWWMWN

SECIDN® 5 Contig. de la secuencia de ADNcde Zea mays Zeama_hox5
de esencialmente C0458693 & DV02401le6

ATGGATCCGAGCGCGGTCAGTTTCGACTCTGGCGGECECGELCEGLGEGECEGECGGLGCGCAGATGCTG
CTICTTCGGCGGCGGAGGCAGCGUCAACAGURAACGGCTTCTTCCGAGGTGTTCCGATGGCGGETCCTG
GGCATGGACGACGCGACGCGCGTGGGCAAGCGGCCCTTCTTCACGACACACGAGGAGCTCCTAGAG
GAGGAGTACTACGACGAGCAGGCGCCGGAGAAGARGCGCCGACTGACGGCGGAGCAGGTGCAGCTG
CTGGAGCGGAGCTTCGAAGAAGAGAACARGCTGGAGCCGGAGCGCAAGACCGAGCTGGCTCGCCGT
CTGGGGATGGCGCCCCGCCAGGTAGCTGTITTGGTTCCAGAACCGCCGCGCGCGCTGGAAGACCAAG
CAACTCGACACCGACTATGACCGCCTCAAGGCTGCTTACGACGCACTCGCCGCCGACCACCAGGEC
CTCCTGGCCGACAACGATAACCTCCGGGCACAGGTGATCTCCCTGACGGAGAAGCTGCARGGCARAG
GAGACATCCCCGTCGGCAACCACTGCTGCCCARGAGGTCGACCAGCCAGACGAACACACCGCTGTG
TCAGGCACGGAAGAACTGCTGGCGCAGCAGCTCAAGGACAACCTCCACAGCAGCGGCGACTGCACT
GGCCATGGCACCCTCTICTTCGGAAGAAGACGACGGTGGCGTGGTCAGTCGACGAGGGCTGCAGCTTC
GCTCTCCCGGATGCCATGTTCGCTGCCGEGTTCACCCACCATGGCGCCGCAGGAGGTGCAGCTGGCC
AACTGGACATCCATGTITCTGGARCTGA

SECIDN2 6 secuencia de aminoacidos traducidos Zea mays Zeama_ hox5
MDESAVSFDSGGARRGGGAQMLLEGGGGSANSNGE FRGVPMAVLGMDDATRVGKRPEFTTHEELLE
EEYYDEQAPEKKRRLTAEQVOLLERSFEEENKLEPERKTELARRLCMAPROVAVWEFONRRARWKTEK
QLETDYDRLKAAYDATLAADHOGLLADNDNLRAQVISLTEKLQGKETSPSATTAAQEVDOPDEHTAY
SGITEELLAQOQLKDNLHSSGDCTGHGTLSSEEDDGGVY SDEGCSFALPDAMEAAGE THHGAEEVOLA
NWTSMEWN

SECID N2 7 secuenciade ADNcde Zea mays Zeama_hoxl6é AY105265

ATGGAGTCTGGACGGCTCATCTTCAACGCGCCGGGCTCTGGCGCCGGGCAGATGCTCTTCCTCGAC
TGCGGCGCAGGCGGLGGTCCCGELGGLGECTTGTTCCATCGAGGCGGGAGACCGATGCTTGGCCTT
GAAGAAGGGCGCGGCGTAAAACGGCCCTICTTCACCTCGCCCGACGAGCTCCTCGAGGAAGAGTAC
TACGACGAGCAGCTGCCGGAGAAGAAGCGCCGCCTCACCCCAGAGCAGGTGCTTCTGCTGGAGAGG
AGCTTCGAGGAGGAGAACAAGCTGGAGCCGGAGCGCAAGACGGAGCTGGCGCGCAAGCTGGGCCTG
CAGCCTCGCCAGGTGGCCGTCTGGTTCCAGRACCGCCGCGCCCGGTGGAAGACCAAGCAGCTCGAG
CGCGACTTCGACCGCCTCAAGGCCTCCTTCGACGUTCTCCGAGCGGACCACGACGCCCTCCTCCAG
GACARCAACCGCCTCCGCTCACAGGTTGTIGTCGTTGACCGAGAAGCTGCAAGAGAAGGAGGATGCG
ACGGAGGGCGGCGCCACCGCTGACACCGCCGCGCCGGCGGTGGACGTCGAGGCTTCCCTGGCCGAC
GACGTCGAGGAGCCAGCAGAGCCTGCGGCGACGTTCGAGGTGCTGCAGGAGGTGAAGTCCGAGGAC
AGGCTGAGCACCGGCAGCGGCGGGAGCGCGGTGGTGGACGCGGACGCGCTGCTGTACGGCAGGTTC
GCCGCGGCAGTTGATAGCAGCGTGGAGTCGTACTTCCCCGGCGGCGAGGACCACTACCACGACTGC
GGGACGATGGGCCCLCGTGAATCATGGCGCCEGAGGAGGCATCCAGTCGGACGACGACGGLCGELLGGEL
AGCGACGAGGGGTGCAGCTACTACGCCGACGAAGCCGCCGLCGCCGCCGCCGUGTTCTTCGCCGGA
CACGCCACCCACCACCACGCGGACGAGGACGAGGACGCCGGCCAGATCAGCTGGTGGATGTGGAAC

TAG
FIGURA 4 (continuacio6n)
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SECIDN® 8 secuencia de aminoécidos traducidos Zea mays Zeama_hox16

MESGRLIFNAPGSGAGQMLFLDCGAGGGPGGGLFHRGGRPMLGLEEGRGVKRPFFTSPDELLEEEY
YDEQLPEKKRRLTPEQVLLLERSFEEENKLEPERKTELARKLGLOPROVAVWEONRRARWKTKQLE
RDFDRLEASFDALRADHDALLODNNRLRSQVVSLTEKLOQEKEDATEGGATADTAAPAVDVEASLAD
DVEEPAEPAATIEVLOEVEKSEDRLSTGSGGSAVVDADALLYGRFAAAVDSSVESYFPGGEDHYHDC
GTMGPVNHGAGGGIQSDDDGAGSDEGCSYYADEAAAAAAAFFAGHATHHHADEDEDAGQ T SWWMWN

SECID N2 9 Contig. de la secuencia de ADNc de Saccharum officinarum Sacof hox5
de esencialmente CA088615, CAl115362 & CA142506
ATGGATCCGAGCGCGGTCAGTTTCAACTCCGGCGGCGCGLGGCGGGEECEGCEGGCGGCACGCAGATG
CTGCTCTTCGGCGGCGGAGGCAGCGCCAACAGCAACGGCTTICTTCCGAGGTGTTCCGATGGCGGTC
CTGGGCATGGACGACGCGACGCGCGTGGGCAAGCGGCCCTTCTTCACCACACACGAGGAGCTCCTG
GAGGAGGAGTACTACGACGAGCAGGCGCCCGAGAAGAAGCGCCGTCTGACGGCGGAGCAGGTGCAG
CTGCTGGAGCGGAGCTTCGAGGAAGAGARCAAGCTGGAGCCCGAGCGCAAGACCGAGCTGGCTCGC
CGCCTCGGGATGGCECCCCGCCAGGTGGCCGTCTGGTTCCAGRAACCGCCGCGLGLGCTGGAAGALCC
AAGCAGCTCGAGACCGACTATGACCACCTCAAGGCTGCCTACGACGCGCTCGCCGCCGACCACCAG
GGECCTCCTGEGCCGACAACGATAGCCTCCEEGCACAGGTGGETCTCCCTAACAGAGAAGCTGCAAGGC
AAGGAGACATCCCCGETCGGCCACCACTGCTGCCCAAGAGGTCCACCAGCCAGACGAACACACCGLG
GCGTCAGGCACTGAGAAACTGCTGGCGCAGCAGCTCAAGGACCGACCTCCACAGCAGCGGCGACTGC
ACTGGCCATGGTGCCCTCTCCTCAGAGGAAGAAGATGGTGGTGTGGTCAGTGACGAGGGCAGCTTT
GATCTCCCGGATGCCATGTTTGCTGCCGGGGTCACCCACCATGGCGCCGACGCCGAGGAGGCACAG
CTGGCCAACTGGACATCCTGGTTCTGGAACTGA

SECIDN? 10 secuencia de aminoacidos traducidos Saccharum officinarum Sacof hox5

MDPSAVSFNSGGARRGGCGTOMLLFGCGGSANSNGFFRGVPMAVLGMDDATRVGKRPFEFTTHEELL
EEEYYDEQAPEKKRRLTAEQVQLLERSFEEENKLEPERKTELARRLGMAPROVAVWEQONRRARNKT
KQLETDYDHLKAAYDATAADHQGLLADNDSLRAQVVSLTEKLOQGKETSPSATTAAQEVDQPDEHTA
ASGTEKLLAQQLKDDLHSSGDCTGHGALSSEEEDGGVVSDEGSFDLPDAMEAAGVTHHGADAEEAD
LANWTSWEWN

SECIDN? 11 Sorghum bicolor Sorbi hox5 BE363386,CD432381
ATGGATCCGAGCGCGGETCAGTTTCGACTCCGGCGGCGCGLGGCGGGGCGGLEGCEGGCGGCGGLGLG
CAGATGCTGCTCTTCGGCGGUGGAGGCAGCGCCAACAGCAACGGCTTCTTCCGAGGTGTTCCGATG
GCGGTCCTGGGCATGGACGACGCGACGLGCGTGGGCAAGCGGCCTTTCTTCACCACGCACGAGGAG
CTCCTGGAGGAGGAGTACTACGACGAGCAGGCGCCCGAGAAGAAGCGCCGTICTGACGGCGGAGCAG
GTGCAGCTGCTGGAGCGGAGCTTCGAGGAAGAGAACAAGCTGGAGCCGGAGCGCAAGACCGAGCTG
GCTCGCCGCCTCGGGATGGCGCCTCGCCAGGTGGCCGTCTGGTTCCAGAACCGCCGCGCGCGCTGG
AAGACTAAGCAGCTCGAGACCGACTATGACCGCCTCAAGGCTGCCTACGACGCGCTCGCCGCCGAC
CACCAGGGCCTCCTGGCCGACAACGATAGCCTCCGGGCACAGGTGATCTCCCTAACGGATAAGCTG
CAACGCAAGGAGACATCCCCGTCGGCGACCACTGCTGCCCAAGAGGTCGACCAGCCAGACGAACAC
ACCGCTGCGTCAGGCACTGAGAAACTGCTGGTGCAGCAGCTCAAGGACGACCTCCACAGCAGCGGC
GACTTCACTGGCCATGGTGCCCTCTCTTCAGAGGAAGAGGATGGTGGTGTGGTCAGCGACGAGGGC
TGCAGCTTTGATCTCCCGGATGCCATGTTCGCTGCCGGGGTCACCCACCATGGCGCCGAGGAGGLG
CAGCTGGCCAACTGGACATCCTGGTTCTGGAACTGA
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SECIDNe 12 Secuencia de aminoacidos traducidos Sorghum bicolor Sorbi_hox5

MDPSAVSFDSGGARRGGGGGGAQMLLEGGGGSANSNGEFFRGVPMAVLGMDDATRVGKRPFFTTHEE
LLEEEYYDEQAPEKKRRLTAEQVQLLERSFEEENKLEPERKTELARRLGMAPRQVAVWEQNRRARW
KTKQLETDYDRLEAAYDALAADHQGLLADNDSLRAQVISLTDKLORKETSPSATTAAQEVDQPDEH
TAASGTERKLLVQOLKDDLHSSGDFTGHGALSSEEEDGGVVSDEGCSFDLEPDAMFAAGVTHHGAEEA
QLANWTSWEWN

SECIDN? 13 Triticum aestivum Triae hoxl6 DR735359,DR741379,

CD916488
ATGGAGCCCGGCCGGCTCATCTTCAACACGTCGGGCTCCGGCAACGGACAGATGCTCTTCATGGAC
TGCGGCGCGGGECGGCATCGCCGGCGCGGCCGGCATGTTCCATCGAGGGGTGAGACCGGTCCTCGGT
GGCATGGAAGAAGGGCGCGGCGTGAAGCGGCCCTTCTTCACCTCGCCGGATGACATGCTCGAGGAG
GAGTACTACGACGAGCAGCTCCCGGAGAAGAAGCGGCGCCTCACCCCGGAGCAGGTCCACCTGCTG
GAGAGGAGCTTCGAGGAGGAGAACAAGCTGGAGCCGGAGAGGAAGACGGAGCTGGCCCGCAAGCTC
GGGCTGCAGCCACGCCAGGTGGCCGTCTGGTTCCAGAACCGCCGCGCCCGGTGGRAAGACAAAGACG
CTGGAGCGCGACTTCGACCGCCTCAAGGCGTCCTTCGACGCCCTCCGGGCCGACCACGACGCCCTC
CTCCAGGACAACCACCGGCTCCGGTCACAGGTGGTAACGTTGACCGAGAAGATGCAAGATAAGGAG
GCGCCGGAAGGCAGCTTCGGTGCAGCCGCCGACGCCTCGGAGCCGGAGCAGGCGGCGGLGGAGGLG
AAGGCTTCCTTGGCCGACGCCGAGGAGCAGGCCGCGGCAGCGGAGGCGTTCGAGGTGGTGCAGCAG
CAGCTGCACGTGAAGGACGAGGAGAGGLTGAGCCUGGLEAGLGGEUGEEAGCGELCGEETGLTGGALCGLG
AGGGACGCGCTGCTCGGGAGCGCGATGCGGCCTCGCCGEUCTGCTGCGACAGCAGCGTGGACTCGTAC
TGCTICCCGGGGEELGCCEECGGCEACGAGTACCACGAGTGCGTGGTGGGCCCCGTGGLGGEGECGET
ATCCAGTCGGAGGAGGACGACGGCGCGGGCAGCGACGAGGGCTGCAGCTACTACCCCGACGACGCC
GCCGTCTICTTCGCCGCCGCGCAAGGGCACGGCCACCATCGCACGGACGACGACGATCAGCAGGAC
GACGGCCAGATCAGCTACTGGATGTGGAACTAG

SECIDN2 14 Secuencia de aminoacidos traducidos Triticum aestivum Triae_hox16

MEPGRLIFNTSGSGNGOMLFMDCGAGGIAGAAGMFHRGVRPVLGGMEEGRGVKERPEFEFTSPDDMLEE
EYYDEQLPEKKRRLTPEQVHLLERSFEEENKLEPERKTELARKLGLOPRQVAVWEQONRRARWKTKT
LERDFDRLEASFDALRADHDALLODNHRLRSQVVTLTEKMODKEAPEGSFGAARADASEPEQAAAERA
KASLADAEEQAAAAREAFEVVQOOLHVKDEERLSPGSGGSAVLDARDALLGSGCGLAGVVDSSVDSY
CI'PGGAGGDEYHECVVGPVAGGIQSEEDDGAGSDEGCSYY PDDAAVIFAAAQGHGHHRTDDDDQQD
DGQISYWMWN

SEC ID N2 15  secuenciade ADNcde Arabidopsis thaliana Arath ATHB1

ATGGAATCCAATTCGTTTTTCTTCGATCCATCTGCTTCACACGGCAACAGCATGTTCTTCCTTGGG
AATCTCRAATCCCGTCGTCCAAGGAGGAGGAGCAAGATCGATGATGAACATGGAGGARACTTCGAAG
CGAAGGCCCTTCTTTAGCTCCCCTGAGGATCTCTACGACGATGACTTTTACGACGACCAGTTGCCT
GAAARGAAGCGTCGCCTCACTACCGAACAAGTGCATCTGCTGGAGAAAAGCTTCGAGACAGAGAAC
AAGCTAGAGCCTGAACGCAAGACTCAGCTTGCCAAGAAGCTTGGTCTACAGCCAAGGCAAGTGGCT
GTCTGGTTTCAGAATCGCCGAGCTCGTTGGARARACAARACAGCTTGAGAGAGACTACGATCTTCTC
AAGTCCACTTACGACCAACTTCTTTCTAACTACGACTCCATCGTCATGGACAACGATAAGCTCAGA
TCCGAGGTTACTTCCCTGACCGAAAAGCTTCAGGGCAAACAAGAGACAGCTAATGAACCACCTGGT
CAAGTGCCCGAACCAAACCAACTTGATCCGGTTTACATTAATGCGGCAGCAATCARAACCGAGGAC
CGGTTAAGTTCAGCGGAGCGCTTGGGAGCGCGGTACTAGACCACCACGCACCTCARCTACTAGACAGC
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TGTGACTCTTACTTCCCAAGCATCGTACCCATCCAAGACARCAGCAACGCCAGTGATCATGACAAT
GACCGGAGCTGTTTCGCCCGACGTCTTTGTGCCCACCACTTCACCGTCGCACGATCATCACGGTGAA
TCATTGGCTTTCTGGGGATGGCCTTA

SEC ID N2 16 Secuencia de aminodcidos traducidos Arabidopsis thaliana Arath ATHR1

MESNSFFFDPSASHGNSMEFLGNLNPVVQGGGARSMMNMEET SKRRPEFFSSPEDLYDDDEYDDQLP
EKKRRLTTEQVHLLERSFETENKLEPERKTQLAKKLGLOPROVAVWFONRRARWKTKOLERDYDLL
KSTYDOLLSNYDSIVMDNDKLRSEVTSLTEKLOGEKQETANEPPGOVPEPNQLDPVYINAAATKTED
RLSSGSVGSAVLDDDAPQLLDSCDSYEFPSIVPIQDNSNASDHDNDRSCEFADVEVPTTSPSHDHHGE
SLAFWGWP

SEC ID N2 17 secuencia de ADNc de Daucus carota Dauca CHB3 D26575
ATGGCGGGTCGGAGGGTGTTCTATGGGGAGGGAGCCAATACGACGTCGGCTAGCCTGTTGTTTCAT
AGTCAAAGACCTGAGCCTTITCTTTCTTTCTGCACCTTCTCCTTCTCTAATTGGTTCAAAATCCATG
GTTAGCTTTCAAGATGCTAAGCGAAAARATCCCTACGATGGGTTCTTTATGCGGTCATATGATGAA
GAAGAAATTGGGGATGAAGAATATGATGAATACTTTCAGCAGCCTGAGAAGAAGAGGAGGCTCAAG
GCTGATCAAATCCAGTTTCTTGAGAAAACTTTTGAGACTGATAACAAGCTTGAGCCTCGAAAGALDA
GTTCAGCTTGCAAAAGAACTCGGCTTGCAGCCAAGACAGGTTGCGATATGGTTTCAGAACCGTCGA
GCACGGTGGAAGACCAAARCACTAGAARARAGATTATGATGTATTGCAAAATAGCTACAACAGCCTC
AAGGCTGACTATGACAATCTACTTGCCGAGAAAGAAAAACTTAAAGCCGAGGTTICTCGACCTGACA
GACAAGCTACTTCTCAAAGAAGATAAGGGGAGCAAGACAGTAGTTTTTGATAAGCARAAGGTGTCT
GCAGCATTCCAACAAGAACGTGTTAGTAATGACATATCTGTGGGTGAAGTACTCAGTAACTCAGTT
ATGGACTGCAAGCAAGAAGATCATAACTCTGTGAAAAGTGATGCAGTTGATTCTGACAGTCCACAC
TACAGTGATGAAGTCTACTCCAGTTTTATGGAGCCAGTGGATCGCTCTTATGTTTTTGAACCTGCT
CAGTCGGATATATCTCAAGATGAAGAAGATGACATGGGGAACAACTTATTTCTCCCATCATATCAT
GTTTTCTCAAAGACTGAAGACGGTAGTTACTCCGACCAGCCTTCGAACTCTTCGTACTTTGGCTTC
CCAGTTGAAGATCATACGTTTGGCTTTTGGGGTACTGAATTATAA

SEC ID N2 18 Secuencia de aminoacidos traducidos Daucus carota Dauca CHB3

MAGRRVEYGEGANTTSASLLFHSQRPEPFFLSAPSESLIGSKSMVSFQODAKRKNPYDGEFMRSYDE
EEIGDEEYDEYFQQPEKKRRLKADQIQFLEKSFETDNKLEPERKVQLAKELGLOPRQV
ATWEFONRRARWKTKTLEKDYDVLONSYNSLKADYDNLLAEKEKLKAEVLDLTDKLLLKEDKG
SKTVVFDKQKVSAAFDOERVSNDISVGEVLSNSVMDCKOEDHNSVKSDAVDSDSPHY SDEVYSSEM
EPVDRSYVFEPAQSDISQODEEDDMGNNLELPSYHVESKTEDGSY SDOPSNSSYFGFPVEDHTEFGEW
GTEL

SECIDN? 19 secuenciade ADNcde Glycine max Glyma_ HD157 AF184278
ATGGCGAGTGGCAAGCTTTATGCGGGTTCARACATGTCACTTCTCCTCCAAAACGAAAGGCTCCCT
TGCTCCTCTGAAGTCCTTGAGTCTCTTTGGGCTCAGACCTCTAACCCTGCTTCCTTCCAAGGTTCA
ARACCCGTGGTTGATTTTGAGAATGTAAGTGGGAGCAGGATGACGGATAGGCCTTTCTTTCAAGCS
TTGGAGAAGGAAGAGAACTGTGATGAGGATTACGAGGGGTGTTTCCACCAACCGGGGAAGAARAAGH
AGGCTCACAAGCGAACAAGTTCAGTTCCTTGAAAGGAACTTTGAGGTAGAGAACAAGCTTGAACCC
GAAAGGAAAGTCCAACTTGCAAAAGAGCTTGGCTTGCAGCCAAGGCAAGTTGCTATATGGTTCCAA
AACCGAAGGGCAAGGTTCAAGACCAAGCAGCTAGAAAAAGACTATGGCGTGTTGAAAGCTAGTTAT
GACAGACTCAAAAGTGACTATGARAGTCTTCGTTCARAGAGARTGACAAGTTAARAGCAGAGGTGAAT
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TCTCTGGAGAGCAAATTGATTCTTAGAGATAAAGAGAAGGAGGAGAATTCGGATGACAAGTCATCT
CCTGATGATGCTGTCAATTCTTCTTCACCCCACAACAACAAGGAGCCTATGGATTTATTAATTATT
TCAAAAAATGCAACAACAACAACAACATCTGAAAATGGGACCAAAGTGTTGTCACCACTCCCACTC
CCTATTATGGTAACATGCTGCAAGCAAGAAGATGCCAACTCAGCCAAAAGTGATGTCCTTGATTCG
GATAGCCCACATTGCACTTCATTCGTGGAGCCTGCTGATTCCTCTCATGCCTTTGAACCAGAAGAC
CACTCAGAAGACTTCTCCCAAGATGAAGAGGATAACCTTAGTGAAAACCTTTTGATGACCTTCCCT
TCTTCTTGTTGCTTACCTAAGGTTGAAGAACACTGCTATGACGGCCCTCCTGAAAACTCTTGTAAT
TTTGGCTTCCAGGTTGAGGATCAAACCTTCTGTTTCTGGCCCTATTGA

SEC ID N° 20 Secuencia de aminoacidos traducidos de Glycine maiz Glyma_HD157

MASGKLYAGSNMSLLLONERLPCSSEVLESLWAQTSNPASFOQGSKPVVDEFENVS5GSRMTDRPEFQA
LEKEENCDEDYEGCFHQPGKKRRLTSEQVQFLERNFEVENKLEPERKVQLAKELGLQPROVAIWEQ
NRRARFKTKQLEKDYGVLKASYDRLKSDYESLVOENDKLKAEVNSLESKLILRDKEKEENSDDKS S
PDDAVNS SSPHNNKEPMDLLIISKNATTTTTSENGTRVLSPLPLPIMVTCCKOEDANSAKSDVLDS
DSPHCTSEVEPADSSHAFEPEDHSEDFSQDEEDNLSENLLMTFPSSCCLPKVEEHCYDGPPENSCN
FGFQVEDQTFCEWPY

SEC ID N° 21 Craterostigma plantagineum CPHB-5
AF443621

ATGAACTCTGCTCGGATTTTCTTCGACCCATCTTCCCACGGCAACATGCTGCAGTTTCTTGGGAAC
GCCGGCGGCGATTCATCCGTTTTCCGAGGAACAAGATCGTCGTCGGTGCTGAACATGGAGGAGAGC
TCGTTAAAACGACAGATTTTCAGCGGCGGCGGCGGCGATGAATTCTACGACGAGGAATACTACGAC
GAGCAGTTGTTGCCTGAGAAGAAGCGCCGACTCACCGCCGAGCAGGTTCACTTGCTTGAGAAGAGC
TTCGAGGCTGAGAACAAGCTTGAGCCTGAGCGAAAGGCTGAGCTGGCGAAGAAGCTCGGATTGCAG
CCGAGGCAAGTCGCCATTTGGTTCCAAAACCGCCGAGCACGGTGGAAGACTAAGCAGTTAGAGAGG
GACTACGACAAGCTTAAGTCTTCCTATGATTCTCTTCTCTCAACCTACGACTCTATTCGCCAGGAA
AACGACAAGCTCAAAGCCGAGCTCCTTTCCCTGAACGAGAAATTGCAACCCARAGACGACGACGAC
CCATCGGCCGARATAGGTCGRAAATCTCAGTTCATCGTCGCCGCCTGTCGACGCGGCTGAGCCGCCG
TGCCTGAAGCTGACGGTGAAGGTGGAGGACCGCCTGAGCACGGGGAGCAACGGCAGCGCAGTAATG
GACGGCGACGGACCTCAGCAGCTCCTCGACGACAGCGGCGACTCGTACTTCGAGAACGACGAGGAA
TACGACTGCGCCGCCGCAAGTTTGGCTGCTGCGAAGGAGGACGACGGCAGCGATGAGGGCGGGTGT
TACTTCACCGAGGCTCTCGCGGCGGAGGAGGAGGAGGCGCCGTTTGCTTGGTGTATTTGGTCTTAA

SEC ID N° 22 Secuencia de aminoacidos traducidos de Craterostigma plantagineum CPHB-5

MNSARIFFDPSSHGNMLOFLGNAGGDSSVFRGTRSSSVLNMEESSLKRQIFSGGGGDEFYDEEYYD
EQLLPEKKRRLTAEQVHLLEKSFEAENKLE PERKAELAKKLGLOPROVAIWFONRRARWKTKOLER
DYDKLKSSYDSLLSTYDSTRQENDKLKAELLSINEKLOPKDDDDPSARETGRNLSSSSPPVDAAEPP

CLELTVKVEDRLSTGSNGSAVMDGDGPQOLLDDSGDSYFENDEEYDCAAASLAAAKEDDGSDEGGC
YFTEALAAEEEEAPFAWCIWS

SEC ID N° 23 Secuencia de ADNc de Gossypium hirsutum Goshi_hox5 DR465649, CD486134

ATGGAGTCTGGCCGTCTTTTTTTCAATCCCTCCACTACCCACCGCAACATGTTGCTTCTCGGGAAC
ACTGARCCCATCTTTCGAGGGGCAAGRACAATGGTTAGCATGGAGGARAACCCAARGARAGCGACTG
TTCTTCAGCTCGCCGGAGGATTTGTACGACGAAGAGTACTACGACGAGCAGTTGCCCGAGAAARAG
CGTCGCCTTACGTCGGAGCAGGTGTATCTGCTAGAGAAGAGCTTTGAGGCAGAGARACAAGCTGGAG
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CCGGAGAGGAAGAGCCAGTTGGCCAAGAAGTTAGGACTGCAACCAAGGCAGGTGGCGGTATGGTTC
CAGAACCGCCGTGCAAGGTGGAAGACAAAGCAGCTTGAAAGGGACTATGACCTCCTCAAATCTTCC
TTTGATTCCCTTCAGTCCAATTATGACACTATTCTCAAAGARRATGAGAAGCTCAAATCTGAGGTA
GCTTCCTTGACTGAAAAACTACAAGCCARAAGATGTGGCAACAGAAGCAATAGCAGGTGAAAAGGAT
GAAGGGTTAGCAGCTGAGATGGCCTCCGCCCTCCAATTCAGTATGAAGGTGGAGGACCGTCTTAGT
AGCGGCAGTGTCGGAAGCGCGGTGGETGGATGAGGATGCCCCACAGCTGGTGGACAGCGGCAATTCC
TACTTTCCAAGCGATGAATACTCCAGAGGCATTGGCCCTTTCGATGGGGTTCAGTCGGAAGATGAG
GATGGCAGTGATAATTGCGGGAGTTACTTCTCCGATGTGTTCGCAACCACAGAGCAGGGAGCATTA
GGATTGTGGGCCTGGNTCTAA

SEC ID N° 24 Secuencia de aminoacidos traducidos de Gossypium hirsutum Goshi_hox5

MESGRLEFENPSTTHRNMLLLGNTEPIFRGARTMVSMEENPKKRLEFSSPEDLYDEEYYDEQLPEKK
RRLTSEQVYLLEKSFEAENKLEPERKSQLAKKLGLOPROVAVWEFONRRARWKTKOLERDYDLLKSS
FDSLOSNYDTILKENEKLKSEVASLTEKLOQAKDVATEATAGEKDEGLAAEMASALOFSMKVEDRLS
SGSVGSAVVDEDAPQLVDSGNSYFPSDEYSRGIGPFDGVQSEDEDGSDNCGSYFSDVFATTEQGAL
GLWAWX

SEC ID N° 25 Secuencia de ADNc de Lycopersicum esculetum Lyces_hox5 BT014213.1

ATGGGATCTGGGCATATATTTTTCGACCCGTCGTCGTGTCACGGCAACATGCTGTTCCTTGGGAGC
GGAGATCCTGTTTTCCGAGGACCAAGATCGACGATGATGAAGATGGAGGACTCCTCGAAGAGGCGA
CCCTTCTTTAGCTCGCCGGAGGATCTATATGACGAGGAATACTACGACGAGCAGTCACCGGAGAAG
AAGCGCCGTCTCACTCCTGAGCAGGTGCACTTGTTGGAGAAGAGCTTTGAGACAGAAAACAAGCTG
GAGCCCGAGCGCAAAACCCAGCTGGCCTANAAGCTGGGGCTGCAGCCCAGACAGGTGGCTGTATGG
TTCCAARACCGCCGTGCCCGGTGGAAGACCAAGCAGCTCGAGAGGGATTATGATCAGCTCAAATCC
TCTTATGACTCCCTTCTCTCTGATTTTGACTCCGTTCGCAAAGATAACGATAAGCTCAAATCTGAG
GTTGTTTCATTGATGGAAAAGTTACAGGGGARAGTGGTTGGAGGAGCAGGGGGAAATGAAAAATCT
GACATCTTGGAGGTGGATGCTATGACGATCCTTCAAGTGAAGGTGAAGGCTGGGGACCGGTTGAGC
AGTGGCAGTGGTGGGAGCGCGGTGGTAGATGAGCATAGTTCACAGCTGGTGGACAGTGGGGACTCA
TATTTTCACACTGATCATGAGGAGTATCCAGGGCCTGGAGGATGCAATGTTCCTCCACCCATGGAT
GGTTTACAATCGGAGGAAGATGATGGTAGTGATGATCATGGCAGTTGCCATGGCTACTTCTCTAAC
GTCTTTGTGGCAGAAGAGCAGCACCATGAACAAGGAGAAGAGCCTATTGGATGGTTCTGGTCTTAA

SEC ID N° 26 Secuencia de aminoacidos traducidos de Lycopersicum esculetum Lyces_hox5

MGSGHIFFDPSSCHGNMLEFLGSGDPVFRGPRSTMMKMEDS SKRRPFESSPEDLYDEREYYDEQSPEK
KRRLTPEQVHLLEKSFETENKLEPERKTQLAXKLGLOPROVAVWEQNRRARWKTKQLERDYDQLKS
SYDSLLSDFDSVREKDNDKLESEVVSLMEKLOQGKVVGGAGGNEKSDILEVDAMT ILOVEKVKAGDRLS
SGSGGSAVVDEHSSQLVDSGDSYFHTDHEEY PGPGGCNVPPPMDGLOSEEDDGSDDHGSCHGYFSN
VEVAEEQHHEQGEEPIGWEWS

SEC ID N° 27 Secuencia de ADNc de de Lycopersicum esculetum VaHOX1 X94947

ATGGCTCCAGGGATTCTCTATGGTGGTTCTTCTAATTTCGATGGCGTTTTTACTCAARAACAGAGA
GACGTGTTTTCTTCATCTACTGCACCGARAAGGGCATCTTGGTTCCCTTTTTGCCCCTGCCTCTTCT
TCTTCTAATTTCTTGGGATCCAGTTCTATGGTGAGTTTTCGCGGTGTTAATGGAGGGAAGAGATCA
TTCTTTGATTCGTTCGATCAGGATGACAATGAAGCTGATGAATTGGGGGAATATCTTCATCAAGCG
GAGAAGAAGAGGCGACTTACTGACAACCAAGTTCAGTTTCTTGAGAAGAGTTTTGGGGAAGAGAAC
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ARACTTGAACCAGAARGAAAAGTTCAGCTTGCTARAAGAACTTGGTCTGCAGCCTCGCCAAATTGCA
ATTTGGTTTCAGAATCGTCGTGCGCGATGGAAGACTAAGCAGCTCGAGAAAGATTATGATGAATTG
AGGAATAGATACGATACTCTGAAATCAAATTACAATAATCTTCTCAAGGAAAAAGAAGATCTTCGA
ACTGAAGTTTTCCGTCTCACCGGTAAGCTGTTTATCAAAGAGAAAGGAAATGGGCAATTGGATTTG
CGCGATGAACACAAACACTCCAATGCATTGGCAARAGAAACCGTGGTTGATCCAATGTCCAATGTA
CCAGCTCTGGTTGTTAAGCACCAGCAGGAAGATTTAAGCTCTGCTAAGAGTGATGTTTTCGACTCA
GAAAGCCCACGTTACACCAGTAGAATGCATTCCTCAGTCGTAGATCAGGATGATTCTGCTCGCGCA
TTTGAAACTGATCAGTCGGATTCATCTCAGGATGATGATGAARACTTCAGCAAGAATATGCTTTCT
ACTGCCAACCTACTTGGCAAAGACGCGGATGATGATTATCCCGCGACATCATCAAATTTGAGTTAC
TTTGGATTTCCAGTTGAAGACCAAGGTTTTGGTTTCTGGACTTATTAA

SEC ID N° 28 Secuencia de aminoacidos traducidos de Lycopersicum esculetum VaHOX1 X94947

MAPGILYGGSSNEDGVETQKORDVESSSTAPKGHLGSLFAPASSSSNELGSSSMVSFRGVNGGKRS
FEDSFDODDNEADELGEYLHQAEKKRRLTDNQVOFLEKSFGEENKLEPERKVOLAKELGLOPRQTA
IWFQNRRARWKTKQLEKDYDELRNRYDTLKSNYNNLLKEKEDLRTEVEFRLTGKLEIKEKGNGQLDL
RDEHKHSNALAKETVVDPMSNVPALVVKHQOEDLSSAKSDVEDSESPRYTSRMHSSVVDODDSARA
FETDQSDSSQDDDENFSKNMLSTANLLGKDADDDYPATSSNLSYEFGEPVEDQGFGEWTY

SEC ID N° 29 Secuencia de ADNc de Medicago sativa Medsa_hox16 CB892031, CA858059

ATGGCGGGTGGGAGAGTTTTTTCAAATGGTCCTGCAAATATTTCAAATATAAATATGAATATTTTG
CTTCAGAATCAACAACAAACTCCTCGTGGAAACTCTTCTCAACAACCTCTTGATTCTCTTTTCCTT
TCTTCTTCTGCTTCTTTCTTTGGTTCAAGATCTATGGTGAGTTTTGAAGATGTTCAAGGAAGGAAA
AGGCGCAACAGGTCTTTCTTTGGAGGATTTGATCTTGACGARRACGGAGAGGATGAGATGGATGAG
TACTTTCATCAATCCGAGAAGAAACGGCGTCTCTCAGTGGATCAAGTTCAGTTTCTTGAGAARAGC
TTTGAGGAGGACAACAAACTTGAACCAGAGAGGAARACCAAGCTAGCTAAAGACCTTGGTTTGCAG
CCACGGCAAGTTGCTATTTGGTTTCAAAACCGTCGTGCAAGGTGGAAGACTARACAGCTTGAGAAG
GATTATGATTCTCTTAATGATGGTTATGAGTCTCTTAAGACAGAGTATGACAACCTTCTCAAAGAG
AARGATAGGTTACAATCTGAGGTGGCAAGCCTAACTGAAAAGGTACTTGAAAGAGAGARACAAGAG
GGAAAATTCAAACAAGGTGAAAGTGAAACAAAGGAATTCTTGAAGGAACCAACAATTAATAAGCCT
TTGGTTGATTCAGTTTCTGAGGGTGAAGGATCCAAATTGTCAATTGTTGAGGCTTCTAATAATAAT
AATAATAATARCAAACTTGAAGATATTAGTTCAGCAAGGAGTGACATATTGGATTGTGAAAGTCCA
CGCTACACTGATGGAGTGTTAGAGACATGTGATTCTTCCTATGTATTTGAACCTGAATATCAATCG
GACCTATCACAAGATGAAGAAGATCACAATTTATTGCCTCCTTACATCTTTACAARAACTTGAAGAT
GTGAATTACTCCGACCCGCCACATAATTCAACAAGTTATGGATTTCAAGAGGAAGATCATCATCAA

GCTCTTTGGCCTTGGTCTTATTAG
SEC ID N° 30 Secuencia de aminoacidos traducidos de Medicago sativa Medsa_hox16

MAGGRVFSNGPANISNINMNILLONQQOTPRGNSSQQPLDSLELSSSASFFGSRSMVSFEDVQOGRK
RRNRSFEFGGFDLDENGEDEMDEY FHOSEKKRRLSVDQVOFLEKSFEEDNKLEPERKTKLAKDLGLQ
PROVAIWFONRRARWKTKQLEKDYDSLNDGYESLKTEYDNLLKEKDRLOSEVASLTEKVLEREKQE
GKFKQGESETKEFLKEPTINKPLVDSVSEGEGSKLSIVEASNNNNNNNKLEDISSARSDILDCESP
RYTDGVLETCDSSYVFEPEYQSDLSQDEEDHNLLPPYIFTKLEDVNYSDPPHNSTSYGFQEEDHHQ
ALWPWSY
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SEC ID N° 31 Secuencia de ADNc de Aquilegia formosa x Aqulegia pubescens Aqufo_hox5 DT58247

ATGGATTCAACAACAAGCCGTCTTTTCTTTGATGGTTCCTGCCATGGGAACATGTTGCTTTTAGGG
AGTGGAGATCCCGTTCTTCGAGGTTCAAGATCATTCATTAATATGGAAGATTCTTTGAARARAGACGT
CCTTTTTATAGTTCAACAGATGAACTAATTGAAGAGGAGTTTTATGATGAACAGCTACCTGAAAAG
ARACGTCGTCTTACTTCTGAGCAGGTTCATCTATTGCGAGAAGAGCTTTGAGACAGAGAACAAGCTG
GAACCAGATCGTAAGACCCAGCTTGCTAAGAAGCTTGGGTTGCAACCGAGACAAGTTGCAGTTTGG
TTTCAGAATAGACGAGCTCGTTGGAAGACTAAGCAACTAGAGAGAGATTATGATCTTCTTARAAGCT
TCTTATGATTCCCTTCGTTCTGATTACGATGACATTGTTAAAGAGAATGAGAAGCTCARAATCTGAG
GTGGTTTCCTTAACTGGGAAGTTGCAGGTCAAGGAGGGAGCTGGGATGGAGTTAAATCAGATATCT
GACCCACCACTCTCCACTGAAGAAAATGTTGATGTAACTACGATGCAATTTAATGTTAAGGTTGAG
GATCGCTTGAGCTCTGGCAGTGGGGTAAGTGCTGTGGTTGATGAGGAATGTCGACAGCTTGTTGAC
AGTGTTGATTCCTATTTCCCTGGCGATGACTATGGTCAATGCATAGGCCCAGTAGATGGAGTCCAG
TCAGAAGAAGATGACATTAGTGACGACAGCCGGAGCTATTTCTCAGATGTCTTTCCAGCTGCACCA
GAGCAGAACCACCAGGAGAGTGAGACATTGGGTTGGTGGGACTGGGCTTAA

SEC ID N° 32 Secuencia de aminoacidos traducidos de Aquilegia formosa x Aqulegia pubescens Aqufo_hox5

MDSTTSRLEFFDGSCHGNMLLLGSGDPVLRGSRSEFINMEDSLKRRPEFYSSTDELIEEEFYDEQLPEK
KRRLTSEQVHLLEKSFETENKLEPDRKTQLAKKLGLOPROVAVWEONRRARWKTKOLERDY DLLKA
SYDSLRSDYDDIVKENEKLKSEVVSLTGKLOVKEGAGMELNQISDPPLSTEENVDVTTMOFNVKVE
DRLSSGSGVSAVVDEECRQLVDSVDSYEFPGDDYGQCIGPVDGVQSEEDDISDDSRSYESDVEPAAP
EQNHQESETLGWWDWA

SEC ID N° 33 Promotor GOS2 de Oryza sativa

AATCCGAAAAGTTTCTGCACCGTTTTCACCCCCTAACTAACAATATAGGGAACGTGTGCTAAATAT
AARAATGAGACCTTATATATGTAGCGCTGATAACTAGAACTATGCAAGAAAAACTCATCCACCTACT
TTAGTGGCAATCGGGCTAAATAAAARAAGAGTCGCTACACTAGTTTCGTTTTCCTTAGTAATTAAGT
GGGAAAATGARAATCATTATTGCTTAGAATATACGTTCACATCTCTGTCATGAAGTTAAATTATTCG
AGGTAGCCATAATTGTCATCAAACTCTTCTTGAATAAAAAAATCTTTCTAGCTGAACTCAATGGGT
ARAGAGAGAGATTTTTTTTAARRARATAGAATGAAGATATTCTGAACGTATTGGCAAAGATTTAAA
CATATAATTATATAATTTTATAGTTTGTGCATTCGTCATATCGCACATCATTAAGGACATGTCTTA
CTCCATCCCAATTTTTATTTAGTAATTAAAGACAATTGACTTATTTTTATTATTTATCTTTTTTCG
ATTAGATGCAAGGTACTTACGCACACACTTITGTGCTCATGTGCATGTGTGAGTGCACCTCCTCAAT
ACACGTTCAACTAGCAACACATCTCTAATATCACTCGCCTATTTAATACATTTAGGTAGCAATATC
TGAATTCAAGCACTCCACCATCACCAGACCACTTTTAATAATATCTARAATACAAAARATARTTTT
ACAGAATAGCATGAAAAGTATGAAACGAACTATTTAGGTTTTTCACATACAAAARARARAAAGAATT
TTGCTCGTGCGCGAGCGCCAATCTCCCATATTGGGCACACAGGCAACAACAGAGTGGCTGCCCACA
GAACAACCCACAAAAAACGATGATCTAACGGAGGACAGCAAGTCCGCAACAACCTTTTAACAGCAG
GCTTTGCGGCCAGGAGAGAGGAGGAGAGGCAAAGAAAACCAAGCATCCTCCTCCTCCCATCTATAA
ATTCCTCCCCCCTTTTCCCCTCTCTATATAGGAGGCATCCAAGCCAAGAAGAGGGAGAGCACCAAG
GACACGCGACTAGCAGAAGCCGAGCGACCGCCTTCTTCGATCCATATCTTCCGGTCGAGTTCTTGG
TCGATCTCTTCCCTCCTCCACCTCCTCCTCACAGGGTATGTGCCCTTCGGTTGTTCTTGGATTTAT
TGTTCTAGGTTGTGTAGTACGGGCGTTGATGTTAGGAAAGGGGATCTGTATCTGTGATGATTCCTG
TTCTTGGATTTGGGATAGAGGGGTTCTTGATGTTGCATGTTATCGGTTCGGTTTGATTAGTAGTAT
GGTTTTCAATCGTCTGGAGAGCTCTATGGARATGAAATGGTTTAGGGTACGGAATCTTGCGATTTT
GTGAGTACCTTTTGTTTGAGGTRAARATCAGAGCACCGGTGATTTTGCTTGGTGTAATAAAAGTACG
GTITGTTTGGTCCTCGATTCTGGTAGTGATGCTTCTCGATTTGACGAAGCTATCCTTTGTTTATTCC
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CTATTGAACAARAATAATCCAACTTTGAAGACGGTCCCGTTGATGAGATTGAATGATTGATTCTTA
AGCCTGTCCAARATTTCGCAGCTGGCTTGTTTAGATACAGTAGTCCCCATCACGAAATTCATGGAA
ACACTTATAATCCTCAGGAACAGGGGATTCCCTGTTCTTCCGATTTGCTTTAGTCCCAGAATTTTT
TTTCCCAAATATCTTAAARAGTCACTTTCTGGTTCAGTTCAATGAATTGATTGCTACAAATAATGC
TTTTATAGCGTTATCCTAGCTGTAGTTCAGTTAATAGGTAATACCCCTATAGTTTAGTCAGGAGAA
GAACTTATCCGATTTCTGATCTCCATTTTTAATTATATGAAATGAACTGTAGCATAAGCAGTATTC
ATTTGGATTATTTTTTTTATTAGCTCTCACCCCTTCATTATTCTGAGCTGAAAGTCTGGCATGAAC
TGTCCTCAATTTTGTTTTCAAATTCACATCGATTATCTATGCATTATCCTCTTGTATCTACCTGTA
GAAGTTTCTTTTTGGTTATTCCTTGACTGCTTGATTACAGARAGARATTTATGAAGCTGTAATCGG
GATAGTTATACTGCTTGTTCTTATGATTCATTTCCTTTGTGCAGTTCTTGGTGTAGCTTGCCACTT
TCACCAGCAAAGTTC

SEC ID N° 34 Cebador prm6000
GGGGACAAGTTTGTACAAAAAAGCAGGCTTAAACAATGGATCCCGGCCG
SEC ID N° 35 Cebador prm6001

GGGGACCAC TTTGT_HCAAGAAAGC TGGGTGATCAGCTCCAGAACCAGG

SEC ID N° 36 Secuencia de ADNc de Oryza sativa Orysa_hox4 AD145728

ATGAAGCGACCCGGCGGTGCCGGCGGCGGCGGAGGCAGCCCATCGCTCGTCACGATGGCTAATTCT
AGTGATGATGGATATGGAGGGGTTGGGATGGAGGCGGAGGGGGACGTGGAGGAGGAGATGATGGCG
TGCGGCGGCGGCGGGGAGAAGAAGCGGCGGCTGAGCGTGGAGCAGGTTCGCGCGCTGGAGCGGAGC
TTCGAGGTGGAGAACAAGCTTGAGCCTGAGCGGAAGGCGCGGCTGGCGCGCGACCTCGGCCTGCAG
CCGCGCCAGGTCGCCGTCTGGTTCCAGAACCGCCGCGCGCGGTGGAAGACCAAGCAGCTCGAGCGC
GACTACGCCGCGCTCCGCCATTCCTACGACTCCCTGCGCCTCGATCACGACGCGCTCCGCCGCGAC
AAGGACGCCCTCCTCGCCGAGATCAAGGAGCTGAAGGCGAAGCTCGGGGACGAGGAGGCGGCGGLG
AGCTTCACGTCGGTGAAGGAGGAGCCGGCGGCCTCCGACGGGLCCACCGGCGGCGGGATTTGGGTCG
TCCGACAGCGACTCAAGCGCGGTGCTGAACGACGTGGACGCGGCCGGCGCCGCGCCCGCGGCGACG
GACGCGCTGGCTCCGGAGGCGTGCACGTTTCTCGGTGCGCCGLCCGCCGCGEGLECEGELGLEEET
GCAGCGGCGGCGGCGAGCCACGAGGAGGTGTTCTTCCACGGCAATTTCCTCAAGGTGGAGGAGGAC
GAGACGGGGTTCCTCGACGACGACGAGCCGTGCGGCGGGTTCTTCGCCGACGATCAGCCCCCGCCG
CTCTCGTCGTGGTGGGCCGAACCCACGGAGCACTGGAACTGA

SEC ID N° 37 Secuencia de aminoacidos traducidos de Oryza sativa

MKRPGGAGGGGGSPSLVTMANS SDDGYGGVGMEAEGDVEEEMMACGGGGEKKRRLSVEQVRALERS
FEVENKLEPERKARLARDLGLQPRQVAVWEFONRRARWKTKQLERDYAALRHSYDSLRLDHDALRRD
KDALLARIKELKAKLGDEEARASEFTSVKEEPAASDGPPAAGEGSSDSDSSAVLNDVDAAGAAPAAT
DALAPEACTFLGAPPAAGAGAGAAARASHEEVFFHGNFLKVEEDETGFLDDDEPCGGFFADDQPPP
LSSWWAEPTEHWN

SEC ID N° 38 Secuencia de ADNc de Oryza sativa Orysa_hox6 AK103160

ATGGATGGGGAGGAGGACAGCGAGTGGATGATGATGGACGTTGGAGGGAAGGGCGGGAAGGGCGGL
GGCGGCGGCGGCGCGGCGGACAGGAAGAAGCGGTTCAGCGAGGAGCAGATCARGTCGCTGGAGTCC
ATGTTCGCGACGCAGACCAAGCTGGAGCCGAGGCAGAAGCTGCAGCTCGCCAGGGAGCTCGGCCTG
CAGCCTCGCCAGGTCGCCATCTGGTTCCAGAACAAGCGCGCGCGGTGGAAGTCCAAGCAGCTCGAG
CGCGAGTACTCCGCCCTCCGCGACGACTACGACGCCCTCCTCTGCAGCTACGAGTCCCTCAAGAAG
GAGAAGCTCGCCCTCATCAAGCAGCTGGAGAAGCTGGCGGAGATGCTGCAGGAGCCACGGGGGAAG
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TACGGCGATAATGCCGGGGACGACGLCGCGGETCGGEGCGGLCETCGCCGGCATGAAGAAGGAGGAGTTC
GTCGGCGCGGGECGGCGLCCGCCACGCTCTACTCGTCGGCCGAGGGTGGCGGGACGACGACGACGALCG
ACGGCCAAGTTGATGCCCCACTTCGGCAGCGACGACGTCGACGCGGGGLTCTTCCTCCGGCCGTCG
TCGCAGCATCATCCGCCGCCGCCGCACGCCGGTGCCGGCTTCACGTCCTCCGAGCCGGCCGCCGAC
CACCAGTCCTTCAACTTCCACTCGAGCTGGCCGTCGTCCACGGAGCAGACCTGCAGCAGCACGCCA

TGGTGGGAATTCGAGAGCGAGTGA
SEC ID N° 39 Secuencia de aminoacidos traducidos de Oryza sativa Orysa_hox6

MDGEEDSEWMMMDYVGGEKGGKGGGGGGAADRKKRFSEEQIKSLESMFATOTKLEPROKLOLARELGL
QPROVAIWEONKRARWKSKOQLEREYSALRDDYDALLCSYESLKKEKLALTKQLEKLAEMLQEPRGK
YGDNAGDDARSGGVAGMEKEEFVGAGGAATLY SSAEGGGTTTTTTAKLMPHFGSDDVDAGLELRPS
SQHHPPPPHAGAGFTSSEPAADHOSFNFHSSWPSSTEQTCSSTPWWEFESHE

SEC ID N° 40 Secuencia de ADNc de Populus tremuloides Poptr_Hox16_1

ATGGCGGGTGGTACCGGTGGTTCTAATTCCAATTTGTCTGTTTTGCTTCAARGCCARAGAGGCCCT
TGTGCTGCTTCACAACCTCTTGAATCTTTTTTCCTTTCTGGCTCTTCTCCTTCTTTTCTTGGTTCA
AGATCCATGATGAGTTTTGAAGATGTTCATCAAGCAAACGGATCAACCAGGCCTTTTTTCCGCTCG
TTTGATCACGAAGACAATGGAGACGATGATCTGGATGAATATTTTCATCAACCTGARAAGAAGAGG
AGACTTACTGTTGATCAAGTTCAGTTTCTTGAAAAGAGTTTTGAGCT TGAGAACAAGCTTGAACCT
GAAAGGAAAATCCAGCTTGCAAAGGATCTTGGCCTTCAGCCGCGTCAGGTTGCTATATGGTTTCAA
ARCCGCCGAGCAAGATGGAAGACTAAACAGCTGGAAAAGGATTATGACGTTTTGCAATCTAGCTAC
AATAGCCTTAAGGCTGACTATGACAACCTCCTCAAGGAGAAGGAGAAACTAARAGCTGAGGTTAAT
CTTCTCACCGACAAGTTGCTCCTCAAAGAGARAGAGAAGGGAATCTCAGAATTGTCTGATAAAGAT
GCATTATCGCAAGAGCCACCTAAAAGGGCTATAGCTGATTCAGCTTCCGAGGGTGAAGTGTCGAAA
ATCTCAACAGTGGCCTGTAAGCAGGAAGATATCAGCTCAGCCAARAAGCGACATATTTGATTCAGAC
AGCCCACATTACGCTGATGGGGTGCATTCCTCACTCTTAGAGGCAGGAGATTCTTCATATGTTTTC
GAACCCGATCAATCAGATTTGTCACAAGATGAAGAAGATARCTTTAGCAAGAGCTTATTGCCTCCA
TACGTCTTTCCGAAGCTTGAAGATGACGATTACTCTGACCCGCCTGCAAGTTTTGAAGATCATGCC
TTTTGGTCCTGGTCATACTAA

SEC ID N° 41 Secuencia de aminoacidos traducidos de Populus tremuloides Poptr Hox16_1

MAGGTGGSNSNLSVLLOSORGPCAASQPLESFFLSGSSPSEFLGSRSMMSEFEDVHOANGSTRPEEFRS
FDHEDNGDDDLDEYFHQPEKKRRLTVDOVOEFLEKSFELENKLEPERKIQLAKDLGLOPROVAIWEQ
NRRARWKTKQLEKDYDVLOSSYNSLKADYDNLLKEKEKLKAEVNLLTDKLLLKEREKGISELSDKD
ATLSQEPPKRAIADSASEGEVSKISTVACKQEDISSAKSDIFDSDSPHYADGVHSSLLEAGDSSYVE
EPDOSDLSODEEDNEFSKSLLPPYVEPKLEDDDYSDPPASFEDHAFWSWSY

SEC ID N° 42 Secuencia de ADNc de Populus tremuloides Poptr_Hox16_2

ATGGCGGCTTGTGGTGGTGGTGGTGGTGGTTCTAATCCCAATTTGTCTGTTTTAGTTCAAAGCCAA
AGAGGCCCTTGTGCTGCTTCTCAACCTCTTGAAGCTTTTTTCCTTTCTGGCTCTTCTCCTTCTTTT
CTTGGTTCAAGATCCATGATGAGTTTTGCAGATGTTCACCAAGCAAATGGATCAACTAGACCGTTT
TTCCGCCCATATGATCACGAAGACAACGGCGACGATGATTTGGATGAATATTTTCATCAACCTGAA
ARGAAGAGGAGACTTACTGTTGATCAAGTTCAGTTTCTTGAAAGAAGTTTTGAGGTTGAGAACAAG
CTTGAACCCGAAAGGAAAATCCAGCTGGCGAAGGATCTTGGCTTGCAGCCTCGGCAGGTTGCCATA
TGGTTTCAAAACCGCCGGGCAAGATGGAAGACGAAACAGCTTGAAAAAGATTATGAGGTTCTGCAA
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TCTAGCTACAATGGCCTTAAGGCTGACTACGACAACCTCTTCAAGGAGAAGGAGARAACTARAAGCT
GAGGTTAATCTTCTCACCAACGAGTTGCTCCTTAAAGAGAAAGAGAAAGGAAGCTCAGAATTGTCT
GATAAAGATGCATTATCTCAAGAGCCACCCAAAAAGGCAATAGCCGATTCAGCTTCAGAGGGTGAA
GTGTCGAAAACTTCAACCGTGGCCTGCCAGCAGGAAGATATTAGCTCAGCCARAAGTGATATGTTT
GATTCAGACAGCCCACATTTTGCGGATGGGGTACATTCCTCACTCTTAGAGGCAGGTGATTCTTCA
CATGTCTTCGAGCCCGACCAATCGGATTTATCACAAGATGAAGAAGATAACTTGAGCAAGAGTCTT
TTGCCTCCGTACGTCTTTCCAAAGCTTGAAGATGGTGATTACTCTGACCCGCCAGCAAGTTTTGAA
GATCATGCCTTTTGGTGCTGGTCATACTAA

SEC ID N° 43 Secuencia de aminoacidos traducidos de Populus tremuloides Poptr_Hox16_2

MAACGGGGGGSNPNLSVLVQSQRGPCAASQPLEAFFLSGSSPSFLGSRSMMSEFADVHQANGSTRPE
FRPYDHEDNGDDDLDEY FHQPEKKRRLTVDOVOFLERSFEVENKLEPERKIQLAKDLGLOPROVATL
WEQNRRARWKTKQLEKDYEVLQSSYNGLKADYDNLFKEKEKLKAEVNLLTNELLLKEKEKGSSELS
DKDALSQEPPKKAIADSASEGEVSKTSTVACQQOEDISSAKSDMFDSDSPHFADGVHSSLLEAGDSS
HVFEPDQSDLSQODEEDNLSKSLLPPYVFPKLEDGDYSDPPASFEDHAFWCWSY

SEC ID N° 44 Secuencia de ADNc de Populus tremuloides Poptr_Hox16_3

ATGGCGGGTGATAAAGACTGTGGCAGTTCTARAATGACCATTTTTCTTCGAARCGGCAGGCTCCCT
CCTTGTGAATCTCTCTGTATTCTCACCTCTTTTAGCACTCTTCATGGTGCAARATCTATGGTTAAT
TTTAGGAATGATGGAGGAGACACTGTAGACATGTCTTTTTTCCAACCACATGTCAAAGAAGARAAGT
AGCGATGAGGATTATGATGCGCACCTTAAGCCATCTGAAAAGAAAAGGCGGCTTACAGCTGCTCAA
GTCCAGTTTCTTGAGAAGAGCTTTGAGGCGGAGAATAAGCTTGAACCAGAGAGGAAGATGCAGCTT
GCTARAAGAACTCGGCTTGCAGCCTCGCCAGGTTGCAATATGGTTTCAAAACCGTAGAGCTCGGTTC
AAGAACAAGCAGCTGGAAAGGGACTACGACTCCTTGAGAATCAGCTTTGACARACTCAAGGCTGAT
TATGACAAACTCCTCCTCGAGAAGCAGAATTTGAAAAACGAGCTTCTTTCACTGAAAGAAAAATTG
CTTAGCAGAGAGGAAAGTATGGAAAGTTCAGAACCATTTGATGTCATCCATTCACCGGATGCAGAA
CTTGAGCCTATTCCTGATACAGTGTCTGAAAATGTTTCCGCCATTGTGCCAATGGTGACACCCAAR
CAAGAAGAAAGTTCAGCTAARAATGATGTTTTCAACTCAGACAGCCCACGTTCATTTTTGGAGCCC
CGTGATTGTTATCGTGTTTTCGAGTCAGACCAACCAGATTTTTCCCAAGTTGAAGAAGATAATCTC
ACCAGGAGCTTTCTACCCCCTCCGTACTTTCCAAAACTCTACCGAGAGCCACCTGCAAGTTCACGT
AATTTTGAATTCTCAGCGGAAGATCAGCCCTTTTGGTCCTGGATTTACTGA

SEC ID N° 45 Secuencia de aminoacidos traducidos de Populus tremuloides Poptr_Hox16_3

MAGDEDCGSSKMTIFLRNGRLPPCESLCILTSFSTLHGAKSMVNERNDGGDTVDMSFEQPHVKERS
SDEDYDAHLKPSEKKRRLTAAQVQFLEKSFEAENKLEPERKMOLAKELGLOPROVAIWFQNRRARE
KNKQLERDYDSLRISFDKLKADYDKLLLEKONLKNELLSLKEKLLSREESMESSEPFDVIHSPDAE
LEPIPDTVSENVSAIVPMVTPKOEESSAKNDVENSDSPRSEFLEPRDCYRVFESDQPDEFSQOVEEDNL
TRSFLPPPYFPKLYREPPASSRNFEFSAEDQPEWSWIY

SEC ID N° 46 Secuencia de ADNc de Medicago truncatula Medr_HOX16_1

ATGGCAGGTGGCAAGCTTTTTGGTGGTTCTAATATGTCACTTTTGCTTCAARAATGAAAGACTCCCT
TGTACTTICTGAAGTCCTTGAATCTCTTTGGGTTCACACCCCTGCTTCTTTTCAAGGTTCAAATTCA
GTGGTTAATTTTGAGAATGGTGGTGGTAGCAACAGAGTGGTAACAGATAGACCCTTCTITTCAACAA
CTTGAGAAAGAAGAGAATTGTGGTGATGAAGATTATGAAGCATGCTACCATCAACAAGGAAAGARAR
AGGAGGCTTTCAAGTGAACAAGTTCAATTTCTTGAAAAGAGTTTTGAGGTAGAARACAAGCTTGAA
CCTGATAGGAAAGTTCAACTTGCAAAAGAGCTTGGTTTGCAR
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CCAAGACAAGTTGCTATATGGTTTCAAAACAGAAGGGCAAGGTTCAAAACTAAACAGCTTGAAAAR
GATTATGGCACATTGAAAGCTAGCTTTGATAGTCTCAAAGATGATTATGATAATCTTCTTCAAGAG
AATGACAAGTTAAAAGAAGAGGTGAATTCTCTCAAGAACAAATTGATCCCAAGAGATAAAGAAAAL
GTGAATTCAGAAGACAAATCATCACCAGAAGCAATCAATTCACCTCATAACAACATAGATCCAATG
GATATAATTTCAATTACAAATTCAGAAAATGGGTCCAAAATGTCACTCCCTAATATGGTACTAAAR
TGTAAGCAAGAAGATGCCAATTCAGCTAAAAGTGATGTGCTTGATTCTGATAGCCCACATTGCAAT
GATGGGAACAATCTTTCTTCTTTCATAGAGCCTACAGATTCAGATTTCTCACAAGATGAAGAGGAT
AATGATAACTTGAGTCATAATCTTTTGACTCTTCCTTGCTTACCAAAAGTTGAAGATGTTTGCTAT
GATGACCCACATGAAAATTCTTGTAATTTTGGGTTCCCTGTTGAAGATCAAACCTTTTGTTTCTGG
CCTTATTGA

SEC ID N° 47 Secuencia de aminoacidos traducidos de Medicago truncatula Medr_HOX16_1

MAGGKLFGGSNMSLLLONERLPCTSEVLESLWVHTPASFQGSNSVVNEFENGGGSNRVVTDRPEFQQ
LEKEENCGDEDYEACYHQOGKKRRLSSEQVOFLEKSFEVENKLEPDRKVOLAKELGLOPROVATIWE
ONRRARFKTKQLEKDYGTLKASFDSLKDDYDNLLOENDKLKEEVNSLKNKLIPRDKEKVNSEDKSS
PEATNSPHNNIDPMDIISITNSENGSKMSLPNMVLKCKQEDANSAKSDVLDSDSPHCNDGNNLSSE
IEPTDSDFSQDEEDNDNLSHNLLTLPCLPKVEDVCYDDPHENSCNEGFPVEDQTFCEWPY

SEC ID N° 48 Secuencia de ADNc de Phaseolus vulgaris Phavu_HOX16

ATGGCGGGTGGCAAGCTTCATCCTGGTTCARACATGTCACTTCTCCTCCAAAACGACAGGCTCCCT
TGCTCCTCTGAAGTCCTTGAGTCTCTTTGGGCTCACACCTCTAACGCTGCTTCCTTCCAAGGTTCA
AAATCTATGGTTGATTTTGAGAATGTTAGTGGGGGCAGGGTGACGGATAGGCCCTTTTTTCAAGCG
TTGGAGAAGGAAGATAACTGTGATGATGATTATGAGGGTTGCTTCCATCAACCGGGTAAGAAALAGG
AGGCTCACAAGCGAACAAGTTCAGTTCCTTGAAAGGAACTTTGAGGTCGAGAACAAGCTTGAACCT
GAAAGGAAGGTCCAACTTGCAAAGGAGCTTGGCTTGCAGCCAAGGCAAGTGGCTATATGGTTCCAA
ALACCGAAGGGCAAGGTTCAAGACCAAGCAGCTAGAALAAGATTATGGCACATTGAAAGCTAGCTAT
GACAGACTCAAAGGTGACTATGAAAGTCTTCTTCAAGAGAATGACAAGTTAAAAGCAGAGGTGAAT
TCTCTGGAGAGCAAATTGATTCTTAGAGATAAAGAGAAGGAGAATTCGCGACGACAAGTCATCTCCT
GATGCTGTCAATTCACCCCACAAAGAGCCTATGGATTTAATTTCAAATTCAACATCTGAAAATGGG
ACCAAAGTGTCACTCCCTATTATGGTAACATGCAAGCAAGAAGATGCCAATTCAGCCAAAAGTGAT
GTGCTTGATTCGGACAGCCCACATTGCACTGATGGGAACCATCCCTCTTCATTCGTGGAGCCTGCT
GATTCCTCCCATGCTTTTGAACCAGACCACTCCGACTTCTCCCAAGATGAAGAGGATAATCTTAGT
GAAAGCCTTTTGACCCTCCCTTGCTTACCAAAGGTTGAAGAAGCCTGCTATGATGACCCTCCTGAA
AACCCTTGTAATTTTGGCTTCCATGTCGAGGATCAAACCTTCTGTTTCTGGCCCTATTGA

SEC ID N° 49 Secuencia de aminoacidos traducidos de Phaseolus vulgaris Phavu_HOX16

MAGGKLHPGSNMSLLLONDRLPCSSEVLESLWAHTSNAASFQGSKSMVDFENVSGGRVTDRPEFQA
LEKEDNCDDDYEGCFHQPGKKRRLTSEQVOFLERNFEVENKLEPERKVOQLAKELGLOPROVAIWEQ
NRRARFKTKQLEKDYGTLKASYDRLKGDYESLLOENDKLKAEVNSLESKLILRDKEKENSDDKSSP
DAVNSPHKEPMDLISNSTSENGTKVSLPIMVTCKQEDANSAKSDVLDSDSPHCTDGNHPSSEVEPA
DSSHAFEPDHSDFSQODEEDNLSESLLTLPCLPKVEEACYDDPPENPCNFGFHVEDQTFCFWPY

SEC ID N° 50 Secuencia de ADNc de Lotus corniculatus Lotco_Hox16

ATGGCGGGAGGGAGGGTCTTTAGCGGCGGTTCTGCTGCTCCTGCARATGTTTCCGATACCAGTCTT
TTGCTTCAGAATCAACCTCCTGATTCTTCTCTCTTCCTCTCTACCTCTGCTTCTTTTCTCGGTTCA
AGATCCATGGTGAGCTTCGCAGATAATAAATTAGGGCAARACGCGGTCGTTCTTCTCCGCGTTTGAC
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CTCGATGAGAACGGCGATGAGGTCATGGACGAGTACTTTCACCAATCGGAGAAGAAGCGCCGTCTC
TCTGTTGACCAAGTTCAGTTTCTGGAGAAGAGCTTCGAGGTGGATAACAAGCTCGAACCTGACAGG
AAAACCAAGATTGCCAAGGACCTTGGTTTGCAGCCACGCCAAGTCGCAATCTGGTTCCAGAACCGC
CGTGCACGGTGGAAGACGAAACAGCTTGAGAAGGATTATGATTCTCTGCATAGTAGCTTTGAGAGT
CTCARATCCAACTATGATAATCTTCTCAAGGAGAAAGACATGTTAAAAGCTGAGGTGGCAAGTCTC
ACTGAGAAGGTGCTTGCAAGAGAGAATTTGAAACAAGTTGAAAGTGAAACAAAGGGATTGGTTGAA
CCACCCCAAAGGCCTTTACTTGATTCAGTTTCAGAGGGTGAAGAATCTAAAGTCTCTGTTGGGGCT
TGTAAACATGAGGATATCAGTTCAGCCAGGAGTGAGAGTTTGGATTCTGATAGCCCACGTTACAGG
GATGGATATGGAGTTAACTCAGCAGTGCTAGAGACATGTGATTCTTCTTATGTGGTTGAACCTGAT
CAATCGGATATGTCACAGGATGAGGAAGACAACCTGACCAAGACCCTGTTGCCTCCATACATGTTT
TCCAAACTTGGAGATATGGATTACTCCGACCCGCCTGAAAGTTCATGTAATTTCGGATTTCCGGAG
GAAGATCATGCCCTTTGGTCATGGTCTTACTGA
SEC ID N° 51 Secuencia de aminoacidos traducidos de Lotus corniculatus Lotco_Hox16

MAGGRVFSGGSAAPANVSDTSLLLONQPPDSSLELSTSASFLGSRSMVSFADNKLGQTRSFEFSAKD
LDENGDEVMDEYFHQSEKKRRLSVDOVOFLEKSFEVDNKLEPDRKTKIAKDLGLOPROVAIWEQONR
RARWKTKQLEKDYDSLHSSFESLKSNYDNLLKEKDMLKAEVASLTEKVLARENLKQVESETKGLVE
PPORPLLDSVSEGEESKVSVGACKHEDISSARSESLDSDSPRYRDGYGVNSAVLETCDSSYVVEPD
OSDMSQDEEDNLTKTLLPPYMESKLGDMDY SDPPESSCNEGFPEEDHALWSWSY

SEC ID N° 52 Promotor GOS2 de Oryza sativa

AATCCGAAAAGTTTCTGCACCGTTTTCACCCCCTAACTAACAATATAGGGAACGTGTGCTAAATAT
AAAATGAGACCTTATATATGTAGCGCTGATAACTAGAACTATGCAAGAAAAACTCATCCACCTACT
TTAGTGGCAATCGGGCTAAATAAAAAAGAGTCGCTACACTAGTTTCGTTTTCCTTAGTAATTAAGT
GGGAAAATGAAATCATTATTGCTTAGAATATACGTTCACATCTCTGTCATGAAGTTAAATTATTCG
AGGTAGCCATAATTGTCATCAAACTCTTCTTGAATAAAAAAATCTTTCTAGCTGAACTCAATGGGT
AAAGAGAGAGATTTTTTTTAAAAAAATAGAATGAAGATATTCTGAACGTATTGGCAAAGATTTAAR
CATATAATTATATAATTTTATAGTTTGTGCATTCGTCATATCGCACATCATTAAGGACATGTCTTA
CTCCATCCCAATTTTTATTTAGTAATTAAAGACAATTGACTTATTTTTATTATTTATCTTTTTTCG
ATTAGATGCAAGGTACTTACGCACACACTTTGTGCTCATGTGCATGTGTGAGTGCACCTCCTCAAT
ACACGTTCAACTAGCAACACATCTCTAATATCACTCGCCTATTTAATACATTTAGGTAGCAATATC
TGAATTCAAGCACTCCACCATCACCAGACCACTTTTAATAATATCTAAAATACAAAAAATAATTTT
ACAGAATAGCATGAAAAGTATGAAACGAACTATTTAGGTTTTTCACATACAAAAAAAAAAAGAATT
TTGCTCGTGCGCGAGCGCCAATCTCCCATATTGGGCACACAGGCAACAACAGAGTGGCTGCCCACA
GAACAACCCACAAAAAACGATGATCTAACGGAGGACAGCAAGTCCGCAACAACCTTTTAACAGCAG
GCTTTGCGGCCAGGAGAGAGGAGGAGAGGCAAAGAAAACCAAGCATCCTCCTTCTCCCATCTATAA
ATTCCTCCCCCCTTTTCCCCTCTCTATATAGGAGGCATCCAAGCCAAGAAGAGGGAGAGCACCAAG
GACACGCGACTAGCAGAAGCCGAGCGACCGCCTTCTCGATCCATATCTTCCGGTCGAGTTCTTGGT
CGATCTCTTCCCTCCTCCACCTCCTCCTCACAGGGTATGTGCCTCCCTTCGGTTGTTCTTGGATTT
ATTGTTCTAGGTTGTGTAGTACGGGCGTTGATGTTAGGAAAGGGGATCTGTATCTGTGATGATTCC
TGTTCTTGGATTTGGGATAGAGGGGTTCTTGATGTTGCATGTTATCGGTTCGGTTTGATTAGTAGT
ATGGTTTTCAATCGTCTGGAGAGCTCTATGGAAATGAAATGGTTTAGGGATCGGAATCTTGCGATT
TTGTGAGTACCTTTTGTTTGAGGTAAAATCAGAGCACCGGTGATTTTGCTTGGTGTAATAAAGTAC
GGTTGTTTGGTCCTCGATTCTGGTAGTGATGCTTCTCGATTTGACGAAGCTATCCTTTGTTTATTC
CCTATTGAACAAAAATAATCCAACTTTGAAGACGGTCCCGTTGATGAGATTGAATGATTGATTCTT
AAGCCTGTCCAAAATTTCGCAGCTGGCTTGTTTAGATACAGTAGTCCCCATCACGAAATTCATGGA
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AACAGTTATAATCCTCAGGAACAGGGGATTCCCTGTTCTTCCGATTTGCTTTAGTCCCAGAATTTT
TTTTCCCAAATATCTTAAAAAGTCACTTTCTGGTTCAGTTCAATGAATTGATTGCTACAAATAATG
CTTTTATAGCGTTATCCTAGCTGTAGTTCAGTTAATAGGTAATACCCCTATAGTTTAGTCAGGAGA
AGAACTTATCCGATTTCTGATCTCCATTTTTAATTATATGARAATGAACTGTAGCATAAGCAGTATT
CATTTGGATTATTTTTTTTATTAGCTCTCACCCCTTCATTATTCTGAGCTGAAARGTCTGGCATGAA
CTGTCCTCAATTTTGTTTTCAAATTCACATCGATTATCTATGCATTATCCTCTTGTATCTACCTGT
AGAAGTTTCTTTTTGGTTATTCCTTGACTGCTTGATTACAGAAAGARATTTATGAAGCTGTAATCG
GGATAGTTATACTGCTTGTTCTTATGATTCATTTCCTTTGTGCAGTTCTTGGTGTAGCTTGCCACT
TTCACCAGCAAAGTTC
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