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DESCRIPCION
Tolerancia a la sequia y al calor en plantas
Incorporacion por referencia del listado de secuencias o tabla

El material en el listado de secuencias adjunto se incorpora por la presente por referencia en esta solicitud. El
archivo adjunto, denominado 11696-248W01_sequence_listing se cred el 5 de febrero, 2009 y tiene 3.090 KB.
Puede accederse al archivo usando Microsoft Word en un ordenador que usa Windows OS.

Campo técnico

Este documento se refiere a métodos y materiales implicados en la modulacion de la tolerancia a la sequia y/o calor
en plantas. Por ejemplo, este documento proporciona plantas que tienen una tolerancia incrementada a la sequia y/o
calor asi como materiales y métodos para preparar plantas que tienen una tolerancia incrementada a la sequia y/o
calor.

Antecedentes

Debido a su naturaleza sésil, las plantas estan constantemente bajo la amenaza de estrés por temperatura cuando
estan sometidas a un amplio rango de variaciones de temperatura en diferentes habitats y climas durante las
estaciones de crecimiento e incluso diurnamente. Las plantas mas valiosas econdmicamente, incluyendo aquellas
usadas en agricultura, horticultura, silvicultura, biomasa para bioconversién, y otras industrias (por ejemplo, la
industria del papel o las industrias farmacéutica/quimica en las que las plantas se usan como fabricas de produccién
de proteinas u otros compuestos) estan expuestas a temperaturas mayores de las 6ptimas, o estrés por calor,
durante algunos estadios de su ciclo de vida desde la germinacion de la semilla hasta la maduracion de la semilla
(Maestri et al. Plant Mol. Biol. 48: 667-681 (2002)). El estrés por calor es uno de los estreses mas comunes en la
produccion de cultivos. Bajo estrés por calor, las plantas pueden sucumbir a una variedad de dafios fisiolégicos y de
desarrollo, incluyendo deshidratacion debida a transpiracion incrementada, alteracion de la asimilacion de carbono
fotosintético, inhibicion de la translocacion de asimilados, respiracion incrementada, tamafo reducido de 6rganos
debido a una disminucion de la duracion de las fases de desarrollo, disrupcion del desarrollo de la semilla, y una
reduccion de la fertilidad (Berry y Bjorkman, Ann. Rev. Plant Physiol. 31: 491-543 (1980); Cheikh y Jones, Plant
Physiol. 106: 45-51 (1994)). Asi, la exposicion a estrés por calor resulta frecuentemente en rendimiento reducido y
calidad del cultivo disminuida globalmente (Maestri et al. Plant Mol. Biol. 48: 667-681 (2002)).

En el campo, el estrés por calor esta asociado frecuentemente a otros estreses, tales como sequia y alta luz, que
presenta un reto incluso mayor para las plantas. Las plantas expuestas a condiciones de baja cantidad de agua o
sequia tienen tipicamente bajos rendimientos de material vegetal, semillas, fruto y otros productos comestibles.
Algunas areas del mundo tienen consistentemente una pluviosidad muy baja y, por lo tanto, tienen problemas para
crecer cultivos alimentarios suficientes para su poblacion.

En la base de datos UniProt EBI nimero de registro UNIPROT:Q9LHJ8, se describe un polipéptido correspondiente
a SEQ ID NO: 749 (discutido adicionalmente mas adelante). EP1033405 también describe una secuencia de
polipéptido correspondiente a SEQ ID NO: 749.

Asi, existe una necesidad de métodos para incrementar la tolerancia a la sequia y/o calor en las plantas.
Resumen

Este documento proporciona métodos y materiales que se refieren a plantas que tienen una tolerancia incrementada
al calor y/o sequia. Por ejemplo, este documento proporciona plantas y células de planta transgénicas que tienen
una tolerancia incrementada al calor y/o sequia, acidos nucleicos usados para generar plantas y células de planta
transgénicas que tienen una tolerancia incrementada al calor y/o sequia, y métodos para preparar plantas y células
de planta que tienen una tolerancia incrementada al calor y/o sequia. Dichas plantas que tienen una tolerancia
incrementada al calor y/o sequia pueden ser Utiles para producir biomasa que puede convertirse en una combustible
liquido u otros quimicos y/o para producir cultivos con un rendimiento y/o calidad incrementados.

En la presente memoria se proporcionan métodos para producir una planta.

En un aspecto, un método comprende crecer una célula de planta que comprende un acido nucleico exdgeno. El
acido nucleico exdgeno comprende una region reguladora unida de manera operativa a una secuencia de
nucledtidos que codifica un polipéptido que tiene 80 por ciento o mas de identidad de secuencia con una secuencia
de aminoacidos mostrada en SEQ ID NO: 749. Una planta producida a partir de la célula de planta tiene una
diferencia en la tolerancia a la sequia o la tolerancia al calor comparada con una planta control que no comprende el
acido nucleico exdgeno.

En otro aspecto, el polipéptido puede comprender una dominio de dedo de cinc semejante a AN1 que tiene 70 por
ciento o mas de identidad de secuencia con el dominio de dedo cinc semejante a AN1 de SEQ ID NO: 749 u
ortélogos de ésta tales como los identificados en el listado de secuencias y un dominio de dedo cinc semejante a
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A20 que tiene 70 por ciento o mas de identidad de secuencia con el dominio de dedo cinc semejante a A20 de SEQ
ID NO: 749 u ortélogos de ésta tales como los identificados en el listado de secuencias; En otro aspecto, un método
para modular la tolerancia a la sequia comprende introducir en una célula de planta un acido nucleico exégeno que
comprende una regién reguladora unida de manera operativa a una secuencia de nucleotidos que codifica un
polipéptido que tiene 80 por ciento o mas de identidad de secuencia con una secuencia de aminoacidos mostrada en
SEQ ID NO: 749. Una planta producida a partir de la célula de planta tiene una diferencia en la tolerancia a la sequia
comparada con una planta control que no comprende el acido nucleico exdgeno.

En la presente memoria se proporcionan células de planta que comprenden un acido nucleico exégeno. En un
aspecto, el acido nucleico exdgeno comprende una region reguladora unida de manera operativa a una secuencia
de nucledtidos que codifica un polipéptido. En un aspecto, el acido nucleico exdgeno comprende una region
reguladora unida de manera operativa a una secuencia de nucleétidos que codifica un polipéptido que tiene 80 por
ciento o mas de identidad de secuencia con una secuencia de aminoacidos seleccionada del grupo que consiste en
SEQ ID NO: 749. Una planta producida a partir de la célula de planta tiene una diferencia en la tolerancia a la sequia
o la tolerancia al calor comparada con una planta control que no comprende el acido nucleico exégeno.

Las plantas transgénicas de cualquier aspecto proporcionado en la presente memoria pueden ser un miembro de
una especie seleccionada del grupo que consiste en Panicum virgatum (pasto varilla), Sorghum bicolor (sorgo,
zahina), Miscanthus giganteus (miscanto), Saccharum sp. (cafia de azucar), Populus balsamifera (alamo), Zea mays
(maiz), Glycine max (soja), Brassica napus (canola), Triticum aestivum (trigo), Gossypium hirsutum (algodon), Oryza
sativa (arroz), Helianthus annuus (girasol), Medicago sativa (alfalfa), Beta vulgaris (remolacha), o Pennisetum
glaucum (mijo perla).

A no ser que se defina otra cosa, todos los términos técnicos y cientificos usados en la presente memoria tienen el
mismo significado que el entendido cominmente por un experto en la técnica a la que pertenece esta invencion.
Aunque pueden usarse métodos y materiales similares o equivalentes a los descritos en la presente memoria para
llevar a la practica la invencion, mas adelante se describen métodos y materiales adecuados. Ademas, los
materiales, métodos, y ejemplos soélo son ilustrativos y no se pretende que sean limitativos.

Los detalles de una o mas realizaciones de la invencién se muestran en los dibujos adjuntos y en la descripcion
siguiente. Otras caracteristicas, objetos, y ventajas de la invencion seran evidentes a partir de la descripcion y
dibujos, y de las reivindicaciones. La expresion "que comprende" en las reivindicaciones puede reemplazarse por
"que consiste esencialmente en" o por "que consiste en", segun la practica estandar en las leyes de patentes.

Descripcion de los dibujos

La Figura 1 es un alineamiento de LINEA DE SEMILLAS Ceres ID no. ME00029 (SEQ ID NO: 442) con secuencias
homodlogas y/o ortélogas, incluyendo, Gl Publico ID no. 72384401 (SEQ ID NO: 443), CLON Ceres ID no. 1079382
(SEQ ID NO: 445), CLON Ceres ID no. 1853461 (SEQ ID NO: 447), CLON Ceres ID no. 1626485 (SEQ ID NO: 451),
CLON Ceres ID no. 1713920 (SEQ ID NO: 459), CLON Ceres ID no. 1772747 (SEQ ID NO: 463), CLON Ceres ID
no. 225960 (SEQ ID NO: 465), Gl Publico ID no. 115443807 (SEQ ID NO: 470), y CLON Ceres ID no. 569388 (SEQ
ID NO: 483). En todas las figuras de alineamiento mostradas en la presente memoria, un guién en una secuencia
alineada representa un hueco, es decir, una ausencia de un aminoacido en esa posicion. Los aminoacidos idénticos
o las sustituciones de aminoacidos conservadas entre las secuencias alineadas se identifican con cajas. La Figura 1
y las demas figuras de alineamiento proporcionadas en la presente memoria se generaron usando el programa
MUSCLE versioén 3.52.

La Figura 2 es un alineamiento de LINEA DE SEMILLAS Ceres ID no. ME00045 (SEQ ID NO: 489) con secuencias
homologas y/o ortélogas, incluyendo, CLON Ceres ID no. 571200 (SEQ ID NO: 494), CLON Ceres ID no. 1928532
(SEQ ID NO: 496), ANOT Ceres ID no. 1490637 (SEQ ID NO: 498), CLON Ceres ID no. 295496 (SEQ ID NO: 514),
Gl Publico ID no. 115463637 (SEQ ID NO: 515), y CLON Ceres ID no. 1999444 (SEQ ID NO: 518).

La Figura 3 es un alineamiento de LINEA DE SEMILLAS Ceres ID no. ME02190 (SEQ ID NO: 568) con secuencias
homdlogas y/o ortélogas, incluyendo, CLON Ceres ID no. 695006 (SEQ ID NO: 578) y ANOT Ceres ID no. 1527488
(SEQ ID NO: 584).

La Figura 4 es un alineamiento de LINEA DE SEMILLAS Ceres ID no. ME02549 (SEQ ID NO: 590) con secuencias
homologas y/o ortélogas, incluyendo, ANOT Ceres ID no. 1501305 (SEQ ID NO: 623), CLON Ceres ID no. 607280
(SEQ ID NO: 627), GI Publico ID no. 92887174 (SEQ ID NO: 632), CLON Ceres ID no. 1857162 (SEQ ID NO: 634),
Gl Publico ID no. 115477272 (SEQ ID NO: 674), y CLON Ceres ID no. 264002 (SEQ ID NO: 682).

La Figura 5 es un alineamiento de LINEA DE SEMILLAS Ceres ID no. ME02865 (SEQ ID NO: 705) con secuencias
homodlogas y/o ortdlogas, incluyendo, Gl Publico ID no. 79320952 (SEQ ID NO: 706), y Gl Publico ID no. 79320957
(SEQ ID NO: 707).

La Figura 6 es un alineamiento de LINEA DE SEMILLAS Ceres ID no. ME03227 (SEQ ID NO: 711) con secuencias
homoélogas y/o ortélogas, incluyendo, CLON Ceres ID no. 964616 (SEQ ID NO: 714), CLON Ceres ID no. 100009667
(SEQ ID NO: 715), ANOT Ceres ID no. 1444568 (SEQ ID NO: 719), CLON Ceres ID no. 719489 (SEQ ID NO: 725),
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CLON Ceres ID no. 587748 (SEQ ID NO: 733), Gl Publico ID no. 125528114 (SEQ ID NO: 734), y CLON Ceres ID
no. 274172 (SEQ ID NO: 737).

La Figura 7 es un alineamiento de LINEA DE SEMILLAS Ceres ID no. ME04477 (SEQ ID NO: 742) con secuencias
homologas y/o ortélogas, incluyendo, CLON Ceres ID no. 1620215 (SEQ ID NO: 759); Gl Publico ID no. 38016527
(SEQ ID NO: 796); CLON Ceres ID no. 1798756 (SEQ ID NO: 763); Gl Publico ID no. 75133829 (SEQ ID NO: 799);
ANOT Ceres ID no. 1460527 (SEQ ID NO: 801); Gl Publico ID no. 119720772 (SEQ ID NO: 857); CLON Ceres ID
no. 708446 (SEQ ID NO: 859); Gl Publico ID n0.92896423 (SEQ ID NO: 892); CLON Ceres ID no.1387149 (SEQ ID
NO: 912); Gl Publico ID no. 5031281 (SEQ ID NO: 953); CLON Ceres ID no.1775820 (SEQ ID NO: 955); Gl Publico
ID no.35187687 (SEQ ID NO: 988); Gl Publico ID no. 115468934 (SEQ ID NO: 991); Gl Publico ID no. 118424243
(SEQ ID NO: 1000); ANOT Ceres ID no. 6063957 (SEQ ID NO: 1010); ClonCeres: 1030374 (SEQ ID NO: 1306); Gl
Publico ID no. 113196593 (SEQ ID NO: 798); Gl Publico ID no. 112819496 (SEQ ID NO: 999), y Gl Publico ID
no.169363 (SEQ ID NO: 1215).

La Figura 8 es un alineamiento de LINEA DE SEMILLAS Ceres ID no. ME18396 (SEQ ID NO: 1012) con secuencias
homologas y/o ortélogas, incluyendo, CLON Ceres ID no. 287430 (SEQ ID NO:1018), ANOT Ceres ID no. 451889
(SEQ ID NO:1020), CLON Ceres ID no.936084 (SEQ ID NO:1055), CLON Ceres ID no. 1792501 (SEQ ID NO:1066),
ANOT Ceres ID no. 1437875 (SEQ ID NO:1068), Gl Publico ID no. 1853968 (SEQ ID NO:1093), Gl Publico ID no.
27530032 (SEQ ID NO:1094), CLON Ceres ID no. 1834483 (SEQ ID NO:1110), Gl Publico ID no. 84579418 (SEQ ID
NO: 1113), Gl Publico ID no. 15077030 (SEQ ID NO: 1117), y Gl Publico ID no. 13752458 (SEQ ID NO:1118).

La Figura 9 es un alineamiento de LINEA DE SEMILLAS Ceres ID no. ME20095 (SEQ ID NO: 1129) con secuencias
homologas y/o ortélogas, incluyendo, Gl Publico ID no. 72255610 (SEQ ID NO:933), CLON Ceres ID no. 1927040
(SEQ ID NO:926), CLON Ceres ID no. 1562633 (SEQ ID NO:1140), ANOT Ceres ID no. 1692728 (SEQ ID NO:
1142), CLON Ceres ID no. 921110 (SEQ ID NO: 1144), CLON Ceres ID no. 1791180 (SEQ ID NO: 1146), CLON
Ceres ID no. 527891 (SEQ ID NO: 1148), ANOT Ceres ID no. 1522414 (SEQ ID NO: 1150), y Gl Publico ID no.
51458330 (SEQ ID NO:1182).

La Figura 10 es un alineamiento de CLON Ceres ID no. 31309 (SEQ ID NO:60) con secuencias homdlogas y/o
ortélogas, incluyendo, CLON Ceres ID no. 872030 (SEQ ID NO:62), CLON Ceres ID no. 100029223 (SEQ ID
NO:74), CLON Ceres ID no. 1939845 (SEQ ID NO:98), CLON Ceres ID no. 2015383 (SEQ ID NO:102), CLON Ceres
ID no. 1607893 (SEQ ID NO:104), CLON Ceres ID no. 1075133 (SEQ ID NO:152), y CLON Ceres ID no. 1218065
(SEQ ID NO:915).

La Figura 11 es un alineamiento de LOCUS Ceres ID no. At2g26150 (SEQ ID NO: 364) con secuencias homologas
y/o ortélogas, incluyendo, ANOT Ceres ID no. 1455221 (SEQ ID NO: 407), Gl Publico ID no. 729774 (SEQ ID NO:
408), CLON Ceres ID no. 1414288 (SEQ ID NO: 410), Gl Publico ID no. 115482048 (SEQ ID NO: 413), y Gl Publico
ID no. 56117815 (SEQ ID NO: 421).

La Figura 12 es un alineamiento de LOCUS Ceres ID no. At1g32330 (SEQ ID NO: 311) con secuencias homologas
y/o ortélogas, incluyendo, ANOT Ceres ID no. 1538958 (SEQ ID NO:319), Gl Publico ID no. 115521213 (SEQ ID
NO:320), Gl Publico ID no. 42415865 (SEQ ID NO:321), Gl Publico ID no. 729775 (SEQ ID NO:322), Gl Publico ID
no. 11386827 (SEQ ID NO:323), Gl Publico ID no. 115456675 (SEQ ID NO:326), y Gl Publico ID no. 89274218
(SEQ ID NO:335).

La Figura 13 es un alineamiento de CLON Ceres ID no. 41543 (SEQ ID NO:160) con secuencias homologas y/o
ortélogas, incluyendo, CLON Ceres ID no. 1837065 (SEQ ID NO:162), ANOT Ceres ID no. 1531178 (SEQ ID
NO:184), CLON Ceres ID no. 470694 (SEQ ID NO:242), Gl Publico ID no. 92867368 (SEQ ID NO:253), CLON Ceres
ID no. 859707 (SEQ ID NO:256), CLON Ceres ID no. 392275 (SEQ ID NO:268), CLON Ceres ID no. 1828394 (SEQ
ID NO:282), y Gl Publico ID no. 115466694 (SEQ ID NO:294).

La Figura 14 es un alineamiento de CLON Ceres ID no. 14572 (SEQ ID NO:2) con secuencias homologas y/o
ortélogas, incluyendo, Gl Publico ID no. 115470807 (SEQ ID NO:5), CLON Ceres ID no. 1842931 (SEQ ID NO:15),
CLON Ceres ID no. 321308 (SEQ ID NO:17), CLON Ceres ID no. 1725811 (SEQ ID NO:19), CLON Ceres ID no.
1357455 (SEQ ID NO:21), CLON Ceres ID no. 943370 (SEQ ID NO:23), CLON Ceres ID no. 1327712 (SEQ ID
NO:25), CLON Ceres ID no. 1764692 (SEQ ID NO:27), y ANOT Ceres ID no. 1512656 (SEQ ID NO:41).

La Figura 15 es un alineamiento de LINEA DE SEMILLAS Ceres ID no. ME02401 (SEQ ID NO:749) con secuencias
homologas y/o ortélogas, incluyendo, CLON Ceres ID no. 1847516 (SEQ ID NO: 1195), CLON Ceres ID no. 1961986
(SEQ ID NO: 1201), y ANOT Ceres ID no. 6091930 (SEQ ID NO: 1207).

La Figura 16 es un alineamiento de LINEA DE SEMILLAS Ceres ID no. ME004246 (SEQ ID NO: 1311) con
secuencias homologas y/o ortélogas, incluyendo, ClonCeres: 971761 (SEQ ID NO: 1313), ClonCeres: 1946574
(SEQ ID NO: 1331), ClonCeres: 2055551 (SEQ ID NO: 1340), ClonCeres: 100045499 (SEQ ID NO: 1347),
ClonCeres: 1465853 (SEQ ID NO: 1353), y ClonCeres: 753982 (SEQ ID NO: 1360).
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Descripcion detallada

La invencion presenta métodos y materiales relacionados con el incremento de la tolerancia al calor y/o sequia en
las plantas. En algunas realizaciones, las plantas pueden tener una tolerancia incrementada al calor y la sequia. Los
métodos pueden incluir transformar una célula de planta con un acido nucleico que codifica un polipéptido de
tolerancia al calor y/o sequia, en el que la expresion del polipéptido resulta en una tolerancia incrementada al calor
y/o sequia. Las células de plantas producidas usando dichos métodos pueden crecerse para producir plantas que
tienen una tolerancia incrementada al calor y/o sequia. Dichas plantas, y las semillas de dichas plantas, pueden
usarse para producir, por ejemplo, pueden usarse para producir biomasa y/o para producir cultivos con rendimiento
y/o calidad incrementados.

l. Definiciones:

"Aminoacido" se refiere a uno de los veinte aminoacidos bioldgicos y a aminoacidos sintéticos, incluyendo isémeros
6pticos D/L.

"Promotor preferencial de tipo de célula" o "promotor preferencial de tejido" se refiere a promotor que dirige la
expresion preferencialmente en un tipo de célula o tejido diana, respectivamente, pero también asimismo puede dar
lugar a alguna transcripcion en otros tipos de células o tejidos.

"Planta control" se refiere a una planta que no contiene el acido nucleico exégeno presente en una planta
transgénica de interés, pero tiene sin embargo el mismo fondo genético o uno similar que dicha planta transgénica.
Una planta control adecuada puede ser una planta de tipo salvaje no transgénica, un segregante no transgénico de
un experimento de transformacién, o una planta transgénica que contiene un acido nucleico exégeno distinto del
acido nucleico exdgeno de interés.

"Dominios" son grupos de aminoacidos sustancialmente contiguos en un polipéptido que pueden usarse para
caracterizar familias de proteinas y/o partes de proteinas. Dichos dominios tienen una "huella" o "firma" que puede
comprender una secuencia primaria, estructura secundaria, y/o conformacion tridimensional conservadas.
Generalmente, los dominios se correlacionan con actividades especificas in vitro y/o in vivo. Un dominio puede tener
una longitud de 10 aminoacidos a 400 aminoacidos, por ejemplo, 10 a 50 aminoacidos, 6 25 a 100 aminoacidos, 6
35 a 65 aminoacidos, 6 35 a 55 aminoacidos, 6 45 a 60 aminoacidos, 6 200 a 300 aminoacidos, 6 300 a 400
aminoacidos.

"Exogeno” respecto a un acido nucleico indica que el acido nucleico es parte de una construccion de acido nucleico
recombinante, o no esta en su entorno natural. Por ejemplo, un acido nucleico exdégeno puede ser una secuencia de
una especie introducida en otra especie, es decir, un acido nucleico heterélogo. Tipicamente, dicho acido nucleico
exogeno se introduce en la otra especie mediante una construccion de acido nucleico recombinante. Un acido
nucleico exdgeno también puede ser una secuencia que es nativa para un organismo y que se ha reintroducido en
las células de ese organismo. Un acido nucleico exdgeno que incluye una secuencia nativa puede distinguirse a
menudo de la secuencia natural por la presencia de secuencias no naturales unidas al acido nucleico exdgeno, por
ejemplo, secuencias reguladoras no nativas que flanquean una secuencia nativa en una construcciéon de acido
nucleico recombinante. Ademas, los acidos nucleicos exdgenos transformados de manera estable tipicamente se
integran en posiciones distintas de la posicion en la que se encuentra la secuencia nativa. Se apreciara que un acido
nucleico exégeno puede haberse introducido en un progenitor y no en la célula considerada. Por ejemplo, una planta
transgénica que contiene un acido nucleico exdgeno puede ser la progenie de un cruce entre una planta
transformada de manera estable y una planta no transgénica. Dicha progenie se considera que contiene el acido
nucleico exégeno.

"Expresion" se refiere al proceso de convertir informacion genética de un polinucledtido en ARN a través de la
transcripcion, que esta catalizada por una enzima, ARN polimerasa, y en proteina, a través de la traduccion de
ARNmM en los ribosomas.

"Polipéptido heterdlogo" tal y como se usa en la presente memoria se refiere a un polipéptido que no es un
polipéptido natural en una célula de planta, por ejemplo, una planta de Panicum virgatum transgénica transformada
con y que expresa la secuencia codificadora para un polipéptido transportador de nitrégeno de una planta de Zea
mays.

"Acido nucleico aislado" tal y como se usa en la presente memoria incluye un acido nucleico natural, siempre que
una o ambas de las secuencias que flanquean inmediatamente ese acido nucleico en su genoma natural se eliminan
o estan ausentes. Asi, un acido nucleico aislado incluye, sin limitacién, un acido nucleico que existe como una
molécula purificada o una molécula de acido nucleico que se incorpora en un vector o un virus. Un acido nucleico
que existe entre cientos a millones de otros acidos nucleicos, por ejemplo, en bibliotecas de ADNc, bibliotecas
gendmicas, o secciones de gel que contienen un digerido de restriccion de ADN gendmico, no debe considerarse un
acido nucleico aislado.

"Modulacion" del nivel de tolerancia a un estimulo (por ejemplo, condiciones de sequia o condiciones de choque
térmico) se refiere al cambio del nivel de tolerancia del estimulo indicado que se observa como resultado de la
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expresion de, o transcripcion a partir de, un acido nucleico exdgeno en una célula de planta. El cambio en el nivel se
mide respecto al nivel correspondiente en plantas control.

"Acido nucleico" y "polinucleétido" se usan indistintamente en la presente memoria, y se refieren tanto a ARN como
ADN, incluyendo ADNc, ADN genémico, ADN sintético, y ADN o ARN que contiene analogos de acido nucleico. Los
polinucleétidos pueden tener cualquier estructura tridimensional. Un acido nucleico puede ser bicatenario o
monocatenario (es decir, una cadena con sentido o una cadena antisentido). Los ejemplos no limitativos de
polinucledtidos incluyen genes, fragmentos de genes, exones, intrones, ARN mensajero (ARNm), ARN de
transferencia, ARN ribosomal, ARNsi, micro-ARN, ribozimas, ADNc, polinucleétidos recombinantes, polinucleétidos
ramificados, sondas de acido nucleico y cebadores de acido nucleico. Un polinucleétido puede contener nucledtidos
no convencionales o modificados.

"Unido de manera operativa" se refiere al posicionamiento de una region reguladora y una secuencia que se va a
transcribir en un acido nucleico de manera que la region reguladora es efectiva para regular la transcripcion o
traduccion de la secuencia. Por ejemplo, para unir de manera operativa una secuencia codificadora y una secuencia
reguladora, el sitio de inicio de la traduccion del marco de lectura de la traduccion de la secuencia codificadora se
pone tipicamente entre uno y aproximadamente cincuenta nucledtidos en 3' de la region reguladora. Una region
reguladora puede ponerse, sin embargo, tanto como aproximadamente 5.000 nucleétidos en 5' del sitio de inicio de
la traduccion, o aproximadamente 2.000 nucleétidos en 5' del sitio de inicio de la transcripcion.

"Polipéptido” tal y como se usa en la presente memoria se refiere a un compuesto de dos o mas subunidades de
aminoacidos, analogos de aminoacidos, u otros peptidomiméticos, independientemente de modificacion posterior a
la traduccion, por ejemplo, fosforilacion o glicosilacion. Las subunidades pueden estar unidas por enlaces peptidicos
u otros enlaces tales como, por ejemplo, enlaces éster o éter. Los polipéptidos de longitud completa, polipéptidos
truncados, mutantes puntuales, mutantes de insercion, variantes de corte y empalme, proteinas quiméricas, y
fragmentos de éstos estan englobados por esta definicion.

"Progenie" incluye los descendientes de una planta o linea de planta particular. La progenie de una planta presente
incluye las semillas formadas en F1, F», F3, F4, Fs5, Fg y plantas de generacion posterior, o semillas formadas en BCy,
BC,, BCs, y plantas de generacion posterior, o semillas formadas en F1BC4, F1BC,, F1BC3, y plantas de generacion
posterior. La designacion F4 se refiere a la progenie de un cruce entre dos parentales que son genéticamente
distintas. Las designaciones F2, F3, F4, F5 y Fs se refieren a generaciones posteriores de progenie auto-polinizadas o
con polinizacién consanguinea de una planta F.

"Region reguladora” se refiere a un acido nucleico que tiene secuencias de nucledtidos que influyen en el inicio y la
velocidad de la transcripcion o traduccion, y estabilidad y/o movilidad de un producto de la transcripcion o traduccion.
Las regiones reguladoras incluyen, sin limitacion, secuencias promotoras, secuencias potenciadoras, elementos de
respuesta, sitios de reconocimiento de proteinas, elementos inducibles, secuencias de unién a proteina, regiones no
traducidas 5' y 3' (UTR), sitios de comienzo de la transcripcion, secuencias de terminacion, secuencias de
poliadenilacién, intrones, y combinaciones de éstos. Una region reguladora comprende tipicamente al menos un
promotor central (basal).Una region reguladora también puede incluir al menos un elemento de control, tal como una
secuencia potenciadora, un elemento en 5' o una regién de activacién en 5' (UAR). Por ejemplo, un potenciador
adecuado es un elemento regulador en cis (-212 a -154) de la regién 5' del gen de octopina sintasa (ocs). Fromm et
al., The Plant Cell, 1: 977-984 (1989).

"Regulacion al alza" se refiere a la regulacion que incrementa el nivel de un producto de expresion (ARNm,
polipéptido, o ambos) respecto a los estados basales o nativos.

"Vector" se refiere a un replicon, tal como un plasmido, fago, o cdsmido, en el que puede insertarse otro segmento
de ADN de manera que se lleve a cabo la replicacion del segmento insertado. Generalmente, un vector es capaz de
replicarse cuando esta asociado con los elementos de control apropiados. El término "vector" incluye vectores de
clonacion y expresion, asi como vectores virales y vectores integrativos. Un "vector de expresion" es un vector que
incluye una region reguladora.

Il. Polipéptidos

Los polipéptidos descritos en la presente memoria incluyen polipéptidos de tolerancia al calor y/o sequia. Los
polipéptidos de tolerancia al calor y/o sequia pueden ser efectivos para incrementar la tolerancia al calor y/o sequia
cuando se expresan en una planta o célula de planta. Dichos polipéptidos contienen tipicamente al menos un
dominio indicativo de los polipéptidos de tolerancia al calor y/o sequia, como se describe con mas detalle en la
presente memoria. Los polipéptidos de tolerancia al calor y/o sequia tienen tipicamente una puntuacién bit HMM que
es mayor de 20 para un modelo HMM basado en uno de los alineamientos mostrados en las Figuras 1-16, como se
describe con mas detalle en la presente memoria. Como se describe en la presente memoria, los polipéptidos de
tolerancia al calor y/o sequia tienen mas de 80% de identidad con SEQ ID NO: 442 , SEQ ID NO: 489, SEQ ID NO:
568, SEQ ID NO: 590, SEQ ID NO: 705, SEQ ID NO: 711, SEQ ID NO: 742, SEQ ID NO: 1012, SEQ ID NO: 1129,
SEQ ID NO: 60, SEQ ID NO: 364, SEQ ID NO: 311, SEQ ID NO: 160, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 749, SEQ ID NO:
1311, 0 SEQ ID NO: 57.
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A. Dominios Indicativos de polipéptidos de tolerancia al calor y/o sequia

Un polipéptido de tolerancia a la sequia puede ser un miembro de la familia ARN polimerasa Rpb4. La subunidad
RPB4 de la ARN polimerasa eucariota forma un heterodimero con la subunidad RPB7 que se asocia
reversiblemente con el nucleo de la ARN polimerasa Il. SEQ ID NO: 442 muestra la secuencia de aminoacidos de un
clon de Arabidopsis, identificado en la presente memoria como LINEA DE SEMILLAS Ceres ID No. ME00029 (SEQ
ID NO: 441), que se predice que codifica un polipéptido Rpb4 de ARN polimerasa.

Un polipéptido de tolerancia a la sequia puede contener un dominio sulfotransferasa 1 caracteristico de los
polipéptidos que pertenecen a la familia sulfotransferasa. Los miembros de la familia sulfotransferasa catalizan la
transferencia de grupos sulfato a compuestos especificos. La SEQ ID NO: 590, que muestra la secuencia de
aminoacidos de un clon de Arabidopsis, identificada en la presente memoria como LINEA DE SEMILLAS Ceres ID
No. ME02549 (SEQ ID NO: 589), se predice que codifica un polipéptido que contiene un dominio sulfotransferasa 1.

Un polipéptido de tolerancia a la sequia puede contener un dominio de dedo de cinc semejante a AN1 (zf-AN1) y un
dominio de dedo de cinc semejante a A20 (zf-A20). El dominio de dedo de cinc semejante a AN1 se identificd
inicialmente como un dedo de cinc en el extremo C terminal de An1, una proteina semejante a ubiquitina en
Xenopus laevis. El dominio de dedo de cinc semejante a AN1 se caracteriza por el patrén, C-X2-C-X(9-12)-C-X(1-2)-
C-X4-C-X2-H-X5-H-X-C en el que X puede ser cualquier aminoacido, y los numeros en paréntesis indican el nimero
de residuos. En A20, el dominio de dedo de cinc semejante a A20 media la auto-asociacion y la activacion de NF-
kappa B inducida por IL-1. La SEQ ID NO: 742, que muestra la secuencia de aminoacidos de un clon de
Arabidopsis, identificada en la presente memoria como Clon Ceres ID No. 24255 (SEQ ID NO: 1241), se predice que
codifica un polipéptido que contiene un dominio de dedo de cinc semejante a AN1 y un dominio de dedo de cinc
semejante a A20 La SEQ ID NO: 749, que muestra la secuencia de aminoacidos de un clon de Arabidopsis,
identificada en la presente memoria como LINEA DE SEMILLAS Ceres ID No. ME02401 (SEQ ID NO: 1188),
también se predice que codifica un polipéptido que contiene un dominio de dedo de cinc semejante a AN1 y un
dominio de dedo de cinc semejante a A20.

Un polipéptido de tolerancia a la sequia puede contener un dominio de deshidrogenasa de cadena corta (adh_short).
La mayor parte de los polipéptidos que contienen un dominio de deshidrogenasa de cadena corta son polipéptidos
de aproximadamente 250 a 300 residuos de aminoacidos, y son 6xidorreductasas dependientes de NAD o NADP. La
SEQ ID NO: 1012, que muestra la secuencia de aminoacidos de un clon de Arabidopsis, identificada en la presente
memoria como LINEA DE SEMILLAS Ceres ID No. 18396 (SEQ ID NO: 1260), se predice que codifica un polipéptido
que contiene un dominio de deshidrogenasa de cadena corta.

Un polipéptido de tolerancia a la sequia puede contener un dominio de trehalosa-fosfatasa (Trehalosa_PPasa)
caracteristico de los polipéptidos trehalosa fosfatasa. Las trehalosa fosfatasas catalizan la desfosforilacién de
trehalosa-6-fosfato a trehalosa y ortofosfato. La trehalosa es un disacarido comin en bacterias, hongos, e
invertebrados que parece jugar un papel en la tolerancia a la desecacion. La SEQ ID NO: 1129, que muestra la
secuencia de aminoacidos de un clon de Arabidopsis, identificada en la presente memoria como LINEA DE
SEMILLAS Ceres ID No. ME20095 (SEQ ID NO: 1126), se predice que codifica un polipéptido que contiene un
dominio de trehalosa-fosfatasa.

Un polipéptido de tolerancia al calor puede ser un polipéptido relacionado con sinaptobrevina. La SEQ ID NO: 160,
que muestra la secuencia de aminoacidos de un clon de Arabidopsis, identificada en la presente memoria como Clon
Ceres ID no. 41543 (SEQ ID NO: 159), se predice que codifica un polipéptido relacionado con sinaptobrevina.

Un polipéptido de tolerancia al calor puede contener un dominio de unién a ADN de tipo HSF, que se predice que es
caracteristico del activador de la transcripcion del factor de choque térmico. Los activadores de la transcripcion del
factor de choque térmico se encuentran a menudo asociados con promotores de proteinas de choque térmico
durante el choque térmico. La SEQ ID NO: 311, que muestra la secuencia de aminoacidos de un clon de
Arabidopsis, identificada en la presente memoria como LOCUS Ceres ID no. At1g32330 (SEQ ID NO: 310), se
predice que codifica un polipéptido que contiene un dominio de unién a ADN de tipo HSF. La SEQ ID NO: 364, que
muestra la secuencia de aminoacidos de un clon de Arabidopsis, identificada en la presente memoria como LOCUS
Ceres ID no. At2g26150 (SEQ ID NO: 363), también se predice que codifica un polipéptido que contiene un dominio
de union a ADN de tipo HSF.

Un polipéptido de tolerancia al calor puede contener un dominio DnaJ. La proteina de choque térmico eucariota
DnaJ interacciona con la proteina DnaK semejante a chaperona hsp70. Estructuralmente, la proteina Dnad consiste
en un dominio N terminal conservado (denominado dominio "J") de aproximadamente 70 aminoacidos, un region rica
en glicina (dominio "G") de aproximadamente 30 residuos, un dominio central que contiene cuatro repeticiones de un
resto CXXCXGXG (dominio "CRR") y una region C terminal de 120 a 170 residuos. La SEQ ID NO: 60, que muestra
la secuencia de aminoacidos de un clon de Arabidopsis, identificada en la presente memoria como CLON Ceres ID
no. 31309 (SEQ ID NO: 58), se predice que codifica un polipéptido que contiene un dominio DnaJ.

Un polipéptido de tolerancia a la sequia puede contener un dominio KH_2. La mayor parte de los polipéptidos que
contienen un dominio KH_2 tienen tipicamente alrededor de 70 aminoacidos y estan presentes en una amplia
variedad de proteinas de unién a acido nucleico bastante diversas. Se ha mostrado que se une a ARN. Como
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muchos otros restos que se unen a ARN, los restos KH se encuentran en una o multiples copias, cada resto es
necesario para la actividad de union a ARN in vitro, lo que sugiere que pueden funcionar cooperativamente o, en el
caso de proteinas con un Unico resto KH (por ejemplo, Mer1p), independientemente. Segun el analisis estructural el
dominio KH puede separarse en dos grupos. El primer grupo o tipo 1 contiene una estructura beta-alfa-alfa-beta-
beta-alfa, mientras en el tipo 2 las dos ultimas laminas beta estan localizadas en la parte N terminal del dominio
(alfa-beta-beta-alfa-alfa-beta). La similitud de secuencia entres estos dos plegamientos esta limitada a una region
corta (VIGXXGXXI) en el resto de unién a ARN. Este resto esta localizado entre las hélices 1y 2 en el tipo 1 y entre
las hélices 2 y 3 en el tipo 2. La SEQ ID NO: 1311, que muestra la secuencia de aminoacidos de un clon de
Arabidopsis, identificada en la presente memoria como LINEA DE SEMILLAS Ceres ID No. ME04246 (SEQ ID NO:
1362), se predice que codifica un polipéptido que contiene un dominio KH_2.

B. Homdlogos funcionales identificados por BLAST reciproco

En algunas realizaciones, uno o mas homoélogos funcionales de un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia de
referencia segun la SEQ ID NO: 749 definida por la descripcion Pfam indicada anteriormente son adecuados para
uso como polipéptidos de tolerancia al calor y/o sequia. Un homélogo funcional es un polipéptido que tiene similitud
de secuencia con un polipéptido de referencia, y que lleva a cabo una o mas de la o las funciones bioquimicas o
fisiolégicas del polipéptido de referencia. Un homoélogo funcional y el polipéptido de referencia pueden ser
polipéptidos naturales, y la similitud de secuencia puede deberse a eventos evolutivos convergentes o divergentes.
Como tales, los homdlogos funcionales se designan a veces en la bibliografia como homoélogos, u ortélogos, o
paralogos. Las variantes de un homoélogo funcional natural, tal como polipéptidos codificados por mutantes de una
secuencia codificadora de tipo salvaje, pueden ser en si mismos homologos funcionales. Los homologos funcionales
también pueden crearse mediante mutagénesis dirigida a sitio de la secuencia codificadora para un polipéptido de
tolerancia al calor y/o sequia, o combinando los dominios de las secuencias codificadoras para diferentes
polipéptidos de tolerancia al calor y/o sequia naturales ("intercambio de dominios"). El término "homélogo funcional”
se aplica a veces al acido nucleico que codifica un polipéptido funcionalmente homaélogo.

Los homodlogos funcionales pueden identificarse por analisis de los alineamientos de secuencias de nucledtidos y
polipéptidos. Por ejemplo, la realizacién de una busqueda en una base de datos de secuencias de nucleétidos o
polipéptidos puede identificar homdlogos de polipéptidos de tolerancia al calor y/o sequia. El analisis de las
secuencias puede implicar analisis BLAST, BLAST Reciproco, o PSI-BLAST de bases de datos no redundantes
usando una secuencia de aminoacidos de un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia como la secuencia de
referencia. La secuencia de aminoacidos se deduce, en algunos casos, de la secuencia de nucleétidos. Aquellos
polipéptidos en la base de datos que tienen mas de 40% de identidad de secuencia son candidatos para una
evaluacion adicional para su idoneidad como un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia. La similitud de
secuencia de aminoacidos permite las sustituciones de aminoacidos conservativas, tales como la sustitucion de un
residuo hidrofébico por otro o la sustitucion de un residuo polar por otro. Si se desea, puede llevarse a cabo la
inspeccion manual de dichos candidatos con el fin de reducir el nimero de candidatos que se evalian
adicionalmente. La inspeccién manual puede realizarse seleccionado aquellos candidatos que parecen tener
dominios presentes en los polipéptidos de tolerancia al calor y/o sequia, por ejemplo, dominios funcionales
conservados.

Las regiones conservadas pueden identificarse localizando una region en la secuencia primaria de aminoacidos de
un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia que es una secuencia repetida, forma alguna estructura secundaria
(por ejemplo, hélices y laminas beta), establece dominios cargados positivamente o negativamente, o representa un
resto o dominio de una proteina. Véase, por ejemplo, el sitio de internet de Pfam que describe secuencias consenso
para una variedad de restos y dominios de proteinas en la Red de Redes ("World Wide Web") en
sanger.ac.uk/Software/Pfam/ y pfam.janelia.org/. Una descripciéon de la informacion incluida en la base de datos
Pfam se describe en Sonnhammer et al., Nucl. Acids Res., 26: 320-322 (1998); Sonnhammer et al., Proteins, 28:
405-420 (1997); y Bateman et al., Nucl. Acids Res., 27: 260-262 (1999). Las regiones conservadas también pueden
determinarse alineando secuencias de los mismos polipéptidos o relacionados de especies relacionadas muy de
cerca. Las especies relacionadas muy de cerca son preferiblemente de la misma familia. En algunas realizaciones,
es adecuado el alineamiento de secuencias de dos especies diferentes.

Tipicamente, los polipéptidos que presentan al menos aproximadamente 20% de identidad en la secuencia de
aminoacidos son Uutiles para identificar regiones conservadas. Las regiones conservadas de polipéptidos
relacionados presentan al menos 45% de identidad en la secuencia de aminoacidos (por ejemplo, al menos 50%, al
menos 60%, al menos 70%, al menos 80%, o al menos 90% de identidad en la secuencia de aminoacidos). En
algunas realizaciones, una region conservada presenta al menos 92%, 94%, 96%, 98%, 6 99% de identidad en la
secuencia de aminoacidos.

Los ejemplos de secuencias de aminoacidos de homologos funcionales del polipéptido mostrado en SEQ ID NO:
442 se proporcionan en la Figura 1 y en el listado de secuencias. Dichos homologos funcionales incluyen Gl Publico
ID no. 72384401 (SEQ ID NO: 443), CLON Ceres ID no. 1079382 (SEQ ID NO: 445), CLON Ceres ID no. 1853461
(SEQ ID NO: 447), CLON Ceres ID no. 1626485 (SEQ ID NO: 451), CLON Ceres ID no. 1713920 (SEQ ID NO: 459),
CLON Ceres ID no. 1772747 (SEQ ID NO: 463), CLON Ceres ID no. 225960 (SEQ ID NO: 465), Gl Publico ID no.
115443807 (SEQ ID NO: 470), y CLON Ceres ID no. 569388 (SEQ ID NO: 483). Otros homologos funcionales de
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SEQ ID NO: 442 incluyen CLON Ceres ID no. 1915549 (SEQ ID NO: 449), CLON Ceres ID no. 529871 (SEQ ID NO:
453), CLON Ceres ID no. 1067079 (SEQ ID NO: 455), CLON Ceres ID no. 1079572 (SEQ ID NO: 457), ANOT Ceres
ID no. 1456550 (SEQ ID NO: 461), CLON Ceres ID no. 1437889 (SEQ ID NO: 469), CLON Ceres ID no. 2014249
(SEQ ID NO: 472), CLON Ceres ID no. 2033133 (SEQ ID NO: 474), CLON Ceres ID no. 707404 (SEQ ID NO: 476),
CLON Ceres ID no. 1770680 (SEQ ID NO: 478), ANOT Ceres ID no. 1450989 (SEQ ID NO: 480), Gl Publico ID no.
72384445 (SEQ ID NO: 481), CLON Ceres ID no. 1059299 (SEQ ID NO: 485), y ANOT Ceres ID no. 6008086 (SEQ
ID NO: 487). En algunos casos, un homologo funcional de SEQ ID NO: 442 tiene una secuencia de aminoacidos con
al menos 40% de identidad de secuencia, por ejemplo, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%, 75%, 80%, 85%,
90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos mostrada en SEQ ID NO:
442.

Los ejemplos de secuencias de aminoacidos de homologos funcionales del polipéptido mostrado en SEQ ID NO:
489 se proporcionan en la Figura 2 y en el listado de secuencias. Dichos homologos funcionales incluyen CLON
Ceres ID no. 571200 (SEQ ID NO: 494), CLON Ceres ID no. 1928532 (SEQ ID NO: 496), ANOT Ceres ID no.
1490637 (SEQ ID NO: 498), CLON Ceres ID no. 295496 (SEQ ID NO: 514), Gl Publico ID no. 115463637 (SEQ ID
NO: 515), y CLON Ceres ID no. 1999444 (SEQ ID NO: 518). Otros homdlogos funcionales de SEQ ID NO: 489
incluyen Gl Publico ID no. 147844794 (SEQ ID NO: 490), Gl Publico ID no. 147842279 (SEQ ID NO: 491), Gl
Publico ID no. 145355441 (SEQ ID NO: 492), ANOT Ceres ID no. 1461381 (SEQ ID NO: 500), ANOT Ceres ID no.
1440313 (SEQ ID NO: 502), ANOT Ceres ID no. 1448275 (SEQ ID NO: 504), ANOT Ceres ID no. 1437838 (SEQ ID
NO: 506), ANOT Ceres ID no. 1501275 (SEQ ID NO: 508), CLON Ceres ID no. 1644562 (SEQ ID NO: 510), CLON
Ceres ID no. 1925967 (SEQ ID NO: 512), Gl Publico ID no. 115435904 (SEQ ID NO: 516), Gl Publico ID no.
125552168 (SEQ ID NO: 519), Gl Publico ID no. 125594093 (SEQ ID NO: 520), CLON Ceres ID no. 221188 (SEQ ID
NO: 522), ANOT Ceres ID no. 1477714 (SEQ ID NO: 524), CLON Ceres ID no. 1787953 (SEQ ID NO: 526), ANOT
Ceres ID no. 1531210 (SEQ ID NO: 528), CLON Ceres ID no. 521176 (SEQ ID NO: 530), Gl Publico ID no.
22327055 (SEQ ID NO: 531), ANOT Ceres ID no. 1508824 (SEQ ID NO: 533), CLON Ceres ID no. 38879 (SEQ ID
NO: 535), Gl Publico ID no. 42569309 (SEQ ID NO: 536), CLON Ceres ID no. 1817784 (SEQ ID NO: 538), CLON
Ceres ID no. 284637 (SEQ ID NO: 540), Gl Publico ID no. 125596251 (SEQ ID NO: 541), Gl Publico ID no.
125554300 (SEQ ID NO: 543), CLON Ceres ID no. 1935437 (SEQ ID NO: 545), ANOT Ceres ID no. 1455622 (SEQ
ID NO: 547), Gl Publico ID no. 55771354 (SEQ ID NO: 548), ANOT Ceres ID no. 1514655 (SEQ ID NO: 550), CLON
Ceres ID no. 1848736 (SEQ ID NO: 552), Gl Publico ID no. 125569872 (SEQ ID NO: 553), CLON Ceres ID no.
1645078 (SEQ ID NO: 555), CLON Ceres ID no. 1790573 (SEQ ID NO: 557), Gl Publico ID no. 4567251 (SEQ ID
NO: 558), CLON Ceres ID no. 444113 (SEQ ID NO: 561), Gl Publico ID no. 125525355 (SEQ ID NO: 562), ANOT
Ceres ID no. 6028854 (SEQ ID NO: 564), y ANOT Ceres ID no. 6115356 (SEQ ID NO: 566). En algunos casos, un
homodlogo funcional de SEQ ID NO: 489 tiene una secuencia de aminoacidos con al menos 40% de identidad de
secuencia, por ejemplo, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%, 75%, 80%, 85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de
identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos mostrada en SEQ ID NO: 489.

Los ejemplos de secuencias de aminoacidos de homologos funcionales del polipéptido mostrado en SEQ ID NO:
568 se proporcionan en la Figura 3 y en el listado de secuencias. Dichos homdlogos funcionales incluyen CLON
Ceres ID no. 695006 (SEQ ID NO: 578) y ANOT Ceres ID no. 1527488 (SEQ ID NO: 584). Otros homologos
funcionales de SEQ ID NO: 568 incluyen Gl Publico ID no. 79318519 (SEQ ID NO: 569), Gl Publico ID no. 79318537
(SEQ ID NO: 570), CLON Ceres ID no. 956998 (SEQ ID NO: 572), CLON Ceres ID no. 978154 (SEQ ID NO: 574),
CLON Ceres ID no. 1035628 (SEQ ID NO: 576), CLON Ceres ID no. 464169 (SEQ ID NO: 580), ANOT Ceres ID no.
1474075 (SEQ ID NO: 582), ANOT Ceres ID no. 1474073 (SEQ ID NO: 586), y ANOT Ceres ID no. 1527486 (SEQ
ID NO: 588). En algunos casos, un homologo funcional de SEQ ID NO: 568 tiene una secuencia de aminoacidos con
al menos 40% de identidad de secuencia, por ejemplo, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%, 75%, 80%, 85%,
90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos mostrada en SEQ ID NO:
568.

Los ejemplos de secuencias de aminoacidos de homologos funcionales del polipéptido mostrado en SEQ ID NO:
590 se proporcionan en la Figura 4 y en el listado de secuencias. Dichos homdlogos funcionales incluyen ANOT
Ceres ID no. 1501305 (SEQ ID NO: 623), CLON Ceres ID no. 607280 (SEQ ID NO: 627), Gl Publico ID no.
92887174 (SEQ ID NO: 632), CLON Ceres ID no. 1857162 (SEQ ID NO: 634), Gl Publico ID no. 115477272 (SEQ ID
NO: 674), y CLON Ceres ID no. 264002 (SEQ ID NO: 682). Otros homdlogos funcionales de SEQ ID NO: 590
incluyen Gl Publico ID no. 147822456 (SEQ ID NO: 591), Gl Publico ID no. 144923935 (SEQ ID NO: 592), GI
Publico ID no. 140038730 (SEQ ID NO: 593), Gl Publico ID no. 78708014 (SEQ ID NO: 594), Gl Publico ID no.
115481362 (SEQ ID NO: 595), GI Publico ID no. 125531350 (SEQ ID NO: 596), Gl Publico ID no. 125525598 (SEQ
ID NO: 597), Gl Publico ID no. 77548630 (SEQ ID NO: 598), Gl Publico ID no. 46798895 (SEQ ID NO: 599), Gl
Publico ID no. 125564653 (SEQ ID NO: 600), CLON Ceres ID no. 998865 (SEQ ID NO: 602), Gl Publico ID no.
125556140 (SEQ ID NO: 603), Gl Publico ID no. 125534482 (SEQ ID NO: 604), Gl Publico ID no. 125550135 (SEQ
ID NO: 605), CLON Ceres ID no. 639816 (SEQ ID NO: 607), Gl Publico ID no. 125562170 (SEQ ID NO: 608), CLON
Ceres ID no. 1797059 (SEQ ID NO: 610), CLON Ceres ID no. 1031510 (SEQ ID NO: 612), CLON Ceres ID no.
1973081 (SEQ ID NO: 614), Gl Publico ID no. 125561002 (SEQ ID NO: 615), Gl Publico ID no. 125541732 (SEQ ID
NO: 616), Gl Publico ID no. 125560677 (SEQ ID NO: 617), Gl Publico ID no. 125559115 (SEQ ID NO: 618), Gl
Publico ID no. 15809903 (SEQ ID NO: 619), Gl Publico ID no. 30681703 (SEQ ID NO: 620), Gl Publico ID no.
9759556 (SEQ ID NO: 621), ANOT Ceres ID no. 1448303 (SEQ ID NO: 625), ANOT Ceres ID no. 1448305 (SEQ ID
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NO: 629), ANOT Ceres ID no. 1448307 (SEQ ID NO: 631), Gl Publico ID no. 92888243 (SEQ ID NO: 635), Gl
Publico ID no. 92879395 (SEQ ID NO: 636), CLON Ceres ID no. 528876 (SEQ ID NO: 638), ANOT Ceres ID no.
1448352 (SEQ ID NO: 640), ANOT Ceres ID no. 1437745 (SEQ ID NO: 642), ANOT Ceres ID no. 1464146 (SEQ ID
NO: 644), ANOT Ceres ID no. 1437744 (SEQ ID NO: 646), Gl Publico ID no. 92894684 (SEQ ID NO: 647), CLON
Ceres ID no. 3964 (SEQ ID NO: 650), Gl Publico ID no. 13272389 (SEQ ID NO: 651), ANOT Ceres ID no. 1481203
(SEQ ID NO: 653), Gl Publico ID no. 15227699 (SEQ ID NO: 654), Gl Publico ID no. 92886084 (SEQ ID NO: 655),
Gl Publico ID no. 15239947 (SEQ ID NO: 656), CLON Ceres ID no. 34878 (SEQ ID NO: 658), CLON Ceres ID no.
150484 (SEQ ID NO: 660), Gl Publico ID no. 21553545 (SEQ ID NO: 661), Gl Publico ID no. 15222843 (SEQ ID NO:
662), Gl Publico ID no. 38230552 (SEQ ID NO: 663), Gl Publico ID no. 3420008 (SEQ ID NO: 664), Gl Publico ID no.
15230602 (SEQ ID NO: 665), Gl Publico ID no. 3420004 (SEQ ID NO: 666), Gl Publico ID no. 2129586 (SEQ ID NO:
667), Gl Publico ID no. 15217849 (SEQ ID NO: 668), Gl Publico ID no. 15227704 (SEQ ID NO: 669), ANOT Ceres ID
no. 1465750 (SEQ ID NO: 671), CLON Ceres ID no. 1983975 (SEQ ID NO: 673), Gl Publico ID no. 15226028 (SEQ
ID NO: 675), Gl Publico ID no. 115459524 (SEQ ID NO: 676), CLON Ceres ID no. 1793353 (SEQ ID NO: 678),
ANOT Ceres ID no. 1467399 (SEQ ID NO: 680), CLON Ceres ID no. 1982930 (SEQ ID NO: 684), Gl Publico ID no.
125540700 (SEQ ID NO: 685), ANOT Ceres ID no. 1448743 (SEQ ID NO: 687), Gl Publico ID no. 50251910 (SEQ ID
NO: 688), CLON Ceres ID no. 1836748 (SEQ ID NO: 690), Gl Publico ID no. 3420006 (SEQ ID NO: 691), Gl Publico
ID no. 92879376 (SEQ ID NO: 692), CLON Ceres ID no. 838941 (SEQ ID NO: 694), ANOT Ceres ID no. 1437746
(SEQ ID NO: 696), ANOT Ceres ID no. 6017241 (SEQ ID NO: 698), ANOT Ceres ID no. 6085947 (SEQ ID NO: 700),
y ANOT Ceres ID no. 6017242 (SEQ ID NO: 702). En algunos casos, un homdlogo funcional de SEQ ID NO: 590
tiene una secuencia de aminoacidos con al menos 40% de identidad de secuencia, por ejemplo, 50%, 52%, 56%,
59%, 61%, 65%, 70%, 75%, 80%, 85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia
de aminoacidos mostrada en SEQ ID NO: 590.

Los ejemplos de secuencias de aminoacidos de homologos funcionales del polipéptido mostrado en SEQ ID NO:
705 se proporcionan en la Figura 5 y en el listado de secuencias. Dichos homologos funcionales incluyen Gl Publico
ID no. 79320952 (SEQ ID NO: 706) y Gl Publico ID no. 79320957 (SEQ ID NO: 707). Otros homologos funcionales
de SEQ ID NO: 705 incluyen Gl Publico ID no. 6692094 (SEQ ID NO: 708) y Gl Publico ID no. 145323049 (SEQ ID
NO: 709). En algunos casos, un homologo funcional de SEQ ID NO: 705 tiene una secuencia de aminoacidos con al
menos 40% de identidad de secuencia, por ejemplo, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%, 75%, 80%, 85%, 90%,
95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos mostrada en SEQ ID NO: 705.

Los ejemplos de secuencias de aminoacidos de homologos funcionales del polipéptido mostrado en SEQ ID NO:
711 se proporcionan en la Figura 6 y en el listado de secuencias. Dichos homadlogos funcionales incluyen CLON
Ceres ID no. 964616 (SEQ ID NO: 714), CLON Ceres ID no. 100009667 (SEQ ID NO: 715), ANOT Ceres ID no.
1444568 (SEQ ID NO: 719), CLON Ceres ID no. 719489 (SEQ ID NO: 725), CLON Ceres ID no. 587748 (SEQ ID
NO: 733), Gl Publico ID no. 125528114 (SEQ ID NO: 734), y CLON Ceres ID no. 274172 (SEQ ID NO: 737). Otros
homdlogos funcionales de SEQ ID NO: 711 incluyen Gl Publico ID no. 144923134 (SEQ ID NO: 712), ANOT Ceres
ID no. 1471437 (SEQ ID NO: 717), CLON Ceres ID no. 1270484 (SEQ ID NO: 721), CLON Ceres ID no. 1075098
(SEQ ID NO: 723), Gl Publico ID no. 18412211 (SEQ ID NO: 727), CLON Ceres ID no. 20358 (SEQ ID NO: 729),
CLON Ceres ID no. 1915503 (SEQ ID NO: 731), Gl Publico ID no. 115440619 (SEQ ID NO: 735), Gl Publico ID no.
125572387 (SEQ ID NO: 738), y ANOT Ceres ID no. 6015812 (SEQ ID NO: 740). En algunos casos, un homdlogo
funcional de SEQ ID NO: 711 tiene una secuencia de aminoacidos con al menos 40% de identidad de secuencia, por
ejemplo, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%, 75%, 80%, 85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de
secuencia, con la secuencia de aminoacidos mostrada en SEQ ID NO: 711.

Los ejemplos de secuencias de aminoacidos de homologos funcionales del polipéptido mostrado en SEQ ID NO:
742 se proporcionan en la Figura 7 y en el listado de secuencias. Dichos homoélogos funcionales incluyen Gl Publico
ID no. 147783026 (SEQ ID NO: 743), Gl Publico ID no. 119367488 (SEQ ID NO: 744), Gl Publico ID no. 147860340
(SEQ ID NO: 745), Gl Publico ID no. 115477170 (SEQ ID NO: 757), CLON Ceres ID no. 1620215 (SEQ ID NO: 759),
CLON Ceres ID no. 1931889 (SEQ ID NO: 761), CLON Ceres ID no. 1798756 (SEQ ID NO: 763), CLON Ceres ID
no. 1918424 (SEQ ID NO: 767), CLON Ceres ID no. 1845154 (SEQ ID NO: 771), Gl Publico ID no. 38016527 (SEQ
ID NO: 796), CLON Ceres ID no. 1084216 (SEQ ID NO: 797), Gl Publico ID no. 113196593 (SEQ ID NO: 798), Gl
Publico ID no. 75133829 (SEQ ID NO: 799), ANOT Ceres ID no. 1460527 (SEQ ID NO: 801), Anot Ceres ID no.
8644540 (SEQ ID NO: 805), ANOT Ceres ID no. 1450673 (SEQ ID NO: 807), Gl Publico ID no. 116778802 (SEQ ID
NO: 808), Gl Publico ID no. 116778893 (SEQ ID NO: 809), Gl Publico ID no. 116778998 (SEQ ID NO: 810), Gl
Publico ID no. 157849766 (SEQ ID NO: 811), Gl Publico ID no. 159474166 (SEQ ID NO: 812), Gl Publico ID no.
168036656 (SEQ ID NO: 813), ANOT Ceres ID no. 1456578 (SEQ ID NO: 815), Gl Publico ID no. 168053490 (SEQ
ID NO: 816), Gl Publico ID no. 193237563 (SEQ ID NO: 817), CLON Ceres ID no. 100879386 (SEQ ID NO: 819),
CLON Ceres ID no. 2055733 (SEQ ID NO: 823), CLON Ceres ID no. 2056478 (SEQ ID NO: 825), CLON Ceres ID
no. 13007 (SEQ ID NO: 832), CLON Ceres ID no. 5522 (SEQ ID NO: 834), CLON Ceres ID no. 30543 (SEQ ID NO:
836), CLON Ceres ID no. 14203 (SEQ ID NO: 839), CLON Ceres ID no. 975913 (SEQ ID NO: 846), CLON Ceres ID
no. 967417 (SEQ ID NO: 848), Gl Publico ID no. 119720772 (SEQ ID NO: 857), CLON Ceres ID no. 708446 (SEQ ID
NO: 859), CLON Ceres ID no. 1614593 (SEQ ID NO: 863), CLON Ceres ID no. 2025938 (SEQ ID NO: 885), Gl
Publico ID no. 92896423 (SEQ ID NO: 892), CLON Ceres ID no. 634261 (SEQ ID NO: 900), CLON Ceres ID no.
1387149 (SEQ ID NO: 912), CLON Ceres ID no. 1423851 (SEQ ID NO: 918), CLON Ceres ID no. 1589047 (SEQ ID
NO: 939), CLON Ceres ID no. 1748922 (SEQ ID NO: 944), Gl Publico ID no. 5031281 (SEQ ID NO: 953), CLON
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Ceres ID no. 1775820 (SEQ ID NO: 955), CLON Ceres ID no. 1787151 (SEQ ID NO: 957), CLON Ceres ID no.
1765871 (SEQ ID NO: 973), CLON Ceres ID no. 1990071 (SEQ ID NO: 977), Gl Publico ID no. 35187687 (SEQ ID
NO: 988), Gl Publico ID no. 125556051 (SEQ ID NO: 989), Gl Publico ID no. 125561658 (SEQ ID NO: 990), Gl
Publico ID no. 115468934 (SEQ ID NO: 991), Gl Publico ID no. 115470773 (SEQ ID NO: 992), Gl Publico ID no.
115444813 (SEQ ID NO: 993), Gl Publico ID no. 112819496 (SEQ ID NO: 999), Gl Publico ID no. 118424243 (SEQ
ID NO: 1000), ANOT Ceres ID no. 6063957 (SEQ ID NO: 1010), Gl Publico ID no. 169363 (SEQ ID NO: 1215),
CLON Ceres ID no. 24255 (SEQ ID NO: 1242), CLON Ceres ID no. 1030374 (SEQ ID NO: 1306), Clon Ceres ID no.
1738028 (SEQ ID NO: 1308), Gl Publico ID no. 115455855, (SEQ ID NO: 1309), y Gl Publico ID no. 193237563
(SEQ ID NO: 1310). En algunos casos, un homologo funcional de SEQ ID NO: 742 tiene una secuencia de
aminoacidos con al menos 40% de identidad de secuencia, por ejemplo, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%,
75%, 80%, 85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos
mostrada en SEQ ID NO: 742.

Los ejemplos de secuencias de aminoacidos de homologos funcionales del polipéptido mostrado en SEQ ID NO:
1012 se proporcionan en la Figura 8 y en el listado de secuencias. Dichos homélogos funcionales incluyen CLON
Ceres ID no. 287430 (SEQ ID NO: 1018), ANOT Ceres ID no. 451889 (SEQ ID NO: 1020), CLON Ceres ID no.
936084 (SEQ ID NO: 1055), CLON Ceres ID no. 1792501 (SEQ ID NO: 1066), ANOT Ceres ID no. 1437875 (SEQ ID
NO: 1068), Gl Publico ID no. 1853968 (SEQ ID NO: 1093), Gl Publico ID no. 27530032 (SEQ ID NO: 1094), CLON
Ceres ID no. 1834483 (SEQ ID NO: 1110), Gl Publico ID no. 84579418 (SEQ ID NO: 1113), Gl Publico ID no.
15077030 (SEQ ID NO: 1117), y Gl Publico ID no. 13752458 (SEQ ID NO: 1118). Otros homélogos funcionales de
SEQ ID NO: 1012 incluyen Gl Publico ID no. 147865685 (SEQ ID NO: 1013), Gl Publico ID no. 119503368 (SEQ ID
NO: 1014), Gl Publico ID no. 72161874 (SEQ ID NO: 1015), Gl Publico ID no. 91780661 (SEQ ID NO: 1016), ANOT
Ceres ID no. 835908 (SEQ ID NO: 1022), Gl Publico ID no. 38326750 (SEQ ID NO: 1023), CLON Ceres ID no.
1939396 (SEQ ID NO: 1025), CLON Ceres ID no. 403637 (SEQ ID NO: 1027), Gl Publico ID no. 42539907 (SEQ ID
NO: 1028), CLON Ceres ID no. 1836494 (SEQ ID NO: 1030), Gl Publico ID no. 15192945 (SEQ ID NO: 1031),
CLON Ceres ID no. 1607947 (SEQ ID NO: 1033), CLON Ceres ID no. 115880 (SEQ ID NO: 1035), CLON Ceres ID
no. 1074009 (SEQ ID NO: 1037), CLON Ceres ID no. 476073 (SEQ ID NO: 1039), CLON Ceres ID no. 554053 (SEQ
ID NO: 1041), CLON Ceres ID no. 391449 (SEQ ID NO: 1045), CLON Ceres ID no. 1846400 (SEQ ID NO: 1048),
ANOT Ceres ID no. 1475185 (SEQ ID NO: 1050), Gl Publico ID no. 115457148 (SEQ ID NO: 1051), ANOT Ceres ID
no. 1454960 (SEQ ID NO: 1053), Gl Publico ID no. 50346893 (SEQ ID NO: 1056), CLON Ceres ID no. 1931526
(SEQ ID NO: 1058), ANOT Ceres ID no. 1454260 (SEQ ID NO: 1061), Gl Publico ID no. 115456131 (SEQ ID NO:
1062), CLON Ceres ID no. 159151 (SEQ ID NO: 1064), CLON Ceres ID no. 1842801 (SEQ ID NO: 1071), CLON
Ceres ID no. 533030 (SEQ ID NO: 1073), CLON Ceres ID no. 1931881 (SEQ ID NO: 1075), ANOT Ceres ID no.
1480006 (SEQ ID NO: 1077), CLON Ceres ID no. 1895007 (SEQ ID NO: 1079), Gl Publico ID no. 3598863 (SEQ ID
NO: 1080), ANOT Ceres ID no. 1471735 (SEQ ID NO: 1082), CLON Ceres ID no. 1937530 (SEQ ID NO: 1084),
CLON Ceres ID no. 1833050 (SEQ ID NO: 1086), CLON Ceres ID no. 644213 (SEQ ID NO: 1088), CLON Ceres ID
no. 568154 (SEQ ID NO: 1090), CLON Ceres ID no. 527598 (SEQ ID NO: 1092), ANOT Ceres ID no. 1487614 (SEQ
ID NO: 1096), ANOT Ceres ID no. 1541881 (SEQ ID NO: 1098), ANOT Ceres ID no. 1488465 (SEQ ID NO: 1100),
ANOT Ceres ID no. 1488468 (SEQ ID NO: 1102), ANOT Ceres ID no. 1541884 (SEQ ID NO: 1104), ANOT Ceres ID
no. 1454972 (SEQ ID NO: 1106), ANOT Ceres ID no. 1475186 (SEQ ID NO: 1108), CLON Ceres ID no. 686198
(SEQ ID NO: 1112), Gl Publico ID no. 84579420 (SEQ ID NO: 1114), CLON Ceres ID no. 605144 (SEQ ID NO:
1116), Gl Publico ID no. 15077028 (SEQ ID NO: 1119), ANOT Ceres ID no. 1454963 (SEQ ID NO: 1121), ANOT
Ceres ID no. 6030208 (SEQ ID NO: 1123), y ANOT Ceres ID no. 6076767 (SEQ ID NO: 1125). En algunos casos, un
homélogo funcional de SEQ ID NO: 1012 tiene una secuencia de aminoacidos con al menos 40% de identidad de
secuencia, por ejemplo, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%, 75%, 80%, 85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de
identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos mostrada en SEQ ID NO: 1012.

Los ejemplos de secuencias de aminoacidos de homologos funcionales del polipéptido mostrado en SEQ ID NO:
1129 se proporcionan en la Figura 9 y en el listado de secuencias. Dichos homdlogos funcionales incluyen Gl
Publico ID no. 72255610 (SEQ ID NO: 933), LINEA DE SEMILLAS Ceres ID no. ME20095 (SEQ ID NO: 1129),
CLON Ceres ID no. 1562633 (SEQ ID NO: 1140), ANOT Ceres ID no. 1692728 (SEQ ID NO: 1142), CLON Ceres ID
no. 921110 (SEQ ID NO: 1144), CLON Ceres ID no. 1791180 (SEQ ID NO: 1146), CLON Ceres ID no. 527891 (SEQ
ID NO: 1148), ANOT Ceres ID no. 1522414 (SEQ ID NO: 1150), y Gl Publico ID no. 51458330 (SEQ ID NO: 1182).
Otros homologos funcionales de SEQ ID NO: 1129 incluyen Gl Publico ID no. 18399940 (SEQ ID NO: 63), ANOT
Ceres ID no. 6107929 (SEQ ID NO: 73), ANOT Ceres ID no. 1473094 (SEQ ID NO: 96), ANOT Ceres ID no.
1503955 (SEQ ID NO: 127), ANOT Ceres ID no. 1526501 (SEQ ID NO: 139), Gl Publico ID no. 15235713 (SEQ ID
NO: 179), Gl Publico ID no. 15234552 (SEQ ID NO: 180), ANOT Ceres ID no. 1520801 (SEQ ID NO: 209), ANOT
Ceres ID no. 1443434 (SEQ ID NO: 467), Gl Publico ID no. 30696058 (SEQ ID NO: 559), ANOT Ceres ID no.
1509601 (SEQ ID NO: 648), ANOT Ceres ID no. 1451912 (SEQ ID NO: 726), ANOT Ceres ID no. 6017545 (SEQ ID
NO: 741), ANOT Ceres ID no. 1504999 (SEQ ID NO: 765), ANOT Ceres ID no. 1456402 (SEQ ID NO: 773), ANOT
Ceres ID no. 1496359 (SEQ ID NO: 781), ANOT Ceres ID no. 1447260 (SEQ ID NO: 842), ANOT Ceres ID no.
1469023 (SEQ ID NO: 861), ANOT Ceres ID no. 1474186 (SEQ ID NO: 865), ANOT Ceres ID no. 1527596 (SEQ ID
NO: 867), CLON Ceres ID no. 1919624 (SEQ ID NO: 896), CLON Ceres ID no. 677797 (SEQ ID NO: 916), Gl
Publico ID no. 7960729 (SEQ ID NO: 932), CLON Ceres ID no. 941845 (SEQ ID NO: 1043), Gl Publico ID no.
30683008 (SEQ ID NO: 1046), Gl Publico ID no. 42568786 (SEQ ID NO: 1059), CLON Ceres ID no. 255364 (SEQ ID
NO: 1069), Gl Publico ID no. 147771549 (SEQ ID NO: 1130), Gl Publico ID no. 144924741 (SEQ ID NO: 1131), Gl
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Publico ID no. 121594508 (SEQ ID NO: 1132), Gl Publico ID no. 91202290 (SEQ ID NO: 1133), Gl Publico ID no.
89900939 (SEQ ID NO: 1134), Gl Publico ID no. 77917672 (SEQ ID NO: 1135), Gl Publico ID no. 77165252 (SEQ ID
NO: 1136), Gl Publico ID no. 115375374 (SEQ ID NO: 1137), Gl Publico ID no. 110602449 (SEQ ID NO: 1138), Gl
Publico ID no. 125540573 (SEQ ID NO0:1151), Gl Publico ID no. 125561519 (SEQ ID NO: 1152), Gl Publico ID no.
125528345 (SEQ ID NO: 1153), Gl Publico ID no. 116310408 (SEQ ID NO: 1154), Gl Publico ID no. 115483332
(SEQ ID NO: 1156), Gl Publico ID no. 125575640 (SEQ ID NO: 1157), Gl Publico ID no. 115476368 (SEQ ID NO:
1158), Gl Publico ID no. 115478841 (SEQ ID NO: 1159), Gl Publico ID no. 115467158 (SEQ ID NO: 1160), Gl
Publico ID no. 72384477 (SEQ ID NO: 1161), Gl Publico ID no. 116054703 (SEQ ID NO: 1162), CLON Ceres ID no.
1786317 (SEQ ID NO: 1164), CLON Ceres ID no. 1791336 (SEQ ID NO: 1166), CLON Ceres ID no. 1877752 (SEQ
ID NO: 1168), CLON Ceres ID no. 1821191 (SEQ ID NO: 1170), CLON Ceres ID no. 446838 (SEQ ID NO: 1172),
CLON Ceres ID no. 1556915 (SEQ ID NO: 1174), Gl Publico ID no. 90200725 (SEQ ID NO: 1175), CLON Ceres ID
no. 1580247 (SEQ ID NO: 1177), CLON Ceres ID no. 644201 (SEQ ID NO: 1179), CLON Ceres ID no. 538689 (SEQ
ID NO:1181), CLON Ceres ID no. 817225 (SEQ ID NO: 1184), y CLON Ceres ID no. 923842 (SEQ ID NO: 1186). En
algunos casos, un homologo funcional de SEQ ID NO: 1129 tiene una secuencia de aminoacidos con al menos 40%
de identidad de secuencia, por ejemplo, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%, 75%, 80%, 85%, 90%, 95%, 97%,
98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos mostrada en SEQ ID NO: 1129.

Los ejemplos de secuencias de aminoacidos de homdlogos funcionales del polipéptido mostrado en SEQ ID NO: 60
se proporcionan en la Figura 10 y en el listado de secuencias. Dichos homaélogos funcionales incluyen CLON Ceres
ID no. 872030 (SEQ ID NO: 62), CLON Ceres ID no. 100029223 (SEQ ID NO: 74), CLON Ceres ID no. 1939845
(SEQ ID NO: 98), CLON Ceres ID no. 2015383 (SEQ ID NO: 102), CLON Ceres ID no. 1607893 (SEQ ID NO: 104),
CLON Ceres ID no. 1075133 (SEQ ID NO: 152), y CLON Ceres ID no. 1218065 (SEQ ID NO: 915). Otros homologos
funcionales de SEQ ID NO: 60 incluyen Gl Publico ID no. 15227919 (SEQ ID NO: 64), Gl Publico ID no. 9843641
(SEQ ID NO: 65), Gl Publico ID no. 124294789 (SEQ ID NO: 66), Gl Publico ID no. 15233446 (SEQ ID NO: 67), Gl
Publico ID no. 115477679 (SEQ ID NO: 68), Gl Publico ID no. 42407552 (SEQ ID NO: 69), Gl Publico ID no.
125562450 (SEQ ID NO: 70), Gl Publico ID no. 115469980 (SEQ ID NO: 71), ANOT Ceres ID no. 1442539 (SEQ ID
NO: 76), ANOT Ceres ID no. 1442538 (SEQ ID NO: 78), ANOT Ceres ID no. 1460661 (SEQ ID NO: 80), ANOT
Ceres ID no. 1452884 (SEQ ID NO: 82), ANOT Ceres ID no. 1450523 (SEQ ID NO: 84), ANOT Ceres ID no.
1442257 (SEQ ID NO: 86), ANOT Ceres ID no. 1541121 (SEQ ID NO: 88), ANOT Ceres ID no. 1480481 (SEQ ID
NO: 90), ANOT Ceres ID no. 1487713 (SEQ ID NO: 92), ANOT Ceres ID no. 1456204 (SEQ ID NO: 94), CLON
Ceres ID no. 1387402 (SEQ ID NO: 100), CLON Ceres ID no. 972919 (SEQ ID NO: 106), CLON Ceres ID no.
1645860 (SEQ ID NO: 108), CLON Ceres ID no. 1042804 (SEQ ID NO: 110), CLON Ceres ID no. 1606678 (SEQ ID
NO: 112), CLON Ceres ID no. 684496 (SEQ ID NO: 114), CLON Ceres ID no. 1062366 (SEQ ID NO: 116), CLON
Ceres ID no. 1722931 (SEQ ID NO: 118), CLON Ceres ID no. 746169 (SEQ ID NO: 120), CLON Ceres ID no.
1050475 (SEQ ID NO: 122), CLON Ceres ID no. 1728904 (SEQ ID NO: 124), CLON Ceres ID no. 1698538 (SEQ ID
NO: 126), CLON Ceres ID no. 1762328 (SEQ ID NO: 130), CLON Ceres ID no. 1590072 (SEQ ID NO: 132), CLON
Ceres ID no. 471593 (SEQ ID NO: 134), CLON Ceres ID no. 1031667 (SEQ ID NO: 136), CLON Ceres ID no.
1826085 (SEQ ID NO: 138), CLON Ceres ID no. 373932 (SEQ ID NO: 142), CLON Ceres ID no. 1797836 (SEQ ID
NO: 144), CLON Ceres ID no. 1102774 (SEQ ID NO: 146), CLON Ceres ID no. 842287 (SEQ ID NO: 148), CLON
Ceres ID no. 568205 (SEQ ID NO: 150), ANOT Ceres ID no. 6108997 (SEQ ID NO: 154), ANOT Ceres ID no.
6023609 (SEQ ID NO: 156), y ANOT Ceres ID no. 6017906 (SEQ ID NO: 158). En algunos casos, un homélogo
funcional de SEQ ID NO: 60 tiene una secuencia de aminoacidos con al menos 40% de identidad de secuencia, por
ejemplo, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%, 75%, 80%, 85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de
secuencia, con la secuencia de aminoacidos mostrada en SEQ ID NO: 60.

Los ejemplos de secuencias de aminoacidos de homologos funcionales del polipéptido mostrado en SEQ ID NO:
364 se proporcionan en la Figura 11 y en el listado de secuencias. Dichos homadlogos funcionales incluyen ANOT
Ceres ID no. 1455221 (SEQ ID NO: 407), Gl Publico ID no. 729774 (SEQ ID NO: 408), CLON Ceres ID no. 1414288
(SEQ ID NO: 410), Gl Publico ID no. 115482048 (SEQ ID NO: 413), y Gl Publico ID no. 56117815 (SEQ ID NO:
421). Otros homologos funcionales de SEQ ID NO: 364 incluyen ANOT Ceres ID no. 1485538 (SEQ ID NO: 366),
ANOT Ceres ID no. 1538505 (SEQ ID NO: 368), Gl Publico ID no. 8347238 (SEQ ID NO: 369), Gl Publico ID no.
125542955 (SEQ ID NO: 370), Gl Publico ID no. 115446219 (SEQ ID NO: 371), CLON Ceres ID no. 1597127 (SEQ
ID NO: 373), CLON Ceres ID no. 1584568 (SEQ ID NO: 375), CLON Ceres ID no. 286056 (SEQ ID NO: 377), ANOT
Ceres ID no. 1543432 (SEQ ID NO: 379), CLON Ceres ID no. 1728062 (SEQ ID NO: 381), ANOT Ceres ID no.
1448950 (SEQ ID NO: 383), CLON Ceres ID no. 771500 (SEQ ID NO: 385), ANOT Ceres ID no. 1485096 (SEQ ID
NO: 387), CLON Ceres ID no. 1646104 (SEQ ID NO: 389), Gl Publico ID no. 111184724 (SEQ ID NO: 390), CLON
Ceres ID no. 1362475 (SEQ ID NO: 392), CLON Ceres ID no. 597906 (SEQ ID NO: 394), CLON Ceres ID no.
615781 (SEQ ID NO: 396), CLON Ceres ID no. 538713 (SEQ ID NO: 398), CLON Ceres ID no. 1794141 (SEQ ID
NO: 400), Gl Publico ID no. 5821138 (SEQ ID NO: 401), Gl Publico ID no. 886742 (SEQ ID NO: 402), CLON Ceres
ID no. 1814498 (SEQ ID NO: 404), Gl Publico ID no. 7158882 (SEQ ID NO: 405), ANOT Ceres ID no. 1452564 (SEQ
ID NO: 412), Gl Publico ID no. 125557431 (SEQ ID NO: 414), ANOT Ceres ID no. 1442880 (SEQ ID NO: 416),
ANOT Ceres ID no. 1463437 (SEQ ID NO: 418), Gl Publico ID no. 42415865 (SEQ ID NO: 419), Gl Publico ID no.
33087081 (SEQ ID NO: 420), Gl Publico ID no. 115521217 (SEQ ID NO: 422), Gl Publico ID no. 115521211 (SEQ ID
NO: 423), Gl Publico ID no. 115521215 (SEQ ID NO: 424), ANOT Ceres ID no. 1454376 (SEQ ID NO: 426), CLON
Ceres ID no. 835571 (SEQ ID NO: 428), ANOT Ceres ID no. 1500046 (SEQ ID NO: 430), Gl Publico ID no.
110738569 (SEQ ID NO: 431), Gl Publico ID no. 125542510 (SEQ ID NO: 432), Gl Publico ID no. 30686034 (SEQ ID
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NO: 433), Gl Publico ID no. 125570883 (SEQ ID NO: 434), Gl Publico ID no. 42562463 (SEQ ID NO: 435), CLON
Ceres ID no. 100043265 (SEQ ID NO: 436), ANOT Ceres ID no. 6089790 (SEQ ID NO: 438), y ANOT Ceres ID no.
6043635 (SEQ ID NO: 440). En algunos casos, un homélogo funcional de SEQ ID NO: 364 tiene una secuencia de
aminoacidos con al menos 40% de identidad de secuencia, por ejemplo, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%,
75%, 80%, 85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos
mostrada en SEQ ID NO: 364.

Los ejemplos de secuencias de aminoacidos de homologos funcionales del polipéptido mostrado en SEQ ID NO:
311 se proporcionan en la Figura 12 y en el listado de secuencias. Dichos homadlogos funcionales incluyen ANOT
Ceres ID no. 1538958 (SEQ ID NO: 319), Gl Publico ID no. 115521213 (SEQ ID NO: 320), Gl Publico ID no.
42415865 (SEQ ID NO: 321), Gl Publico ID no. 729775 (SEQ ID NO: 322), Gl Publico ID no. 11386827 (SEQ ID NO:
323), Gl Publico ID no. 115456675 (SEQ ID NO: 326), y Gl Publico ID no. 89274218 (SEQ ID NO: 335). Otros
homodlogos funcionales de SEQ ID NO: 311 incluyen GI Publico ID no. 125546035 (SEQ ID NO: 312), CLON Ceres
ID no. 125228 (SEQ ID NO: 314), Gl Publico ID no. 115465055 (SEQ ID NO: 315), Gl Publico ID no. 125553080
(SEQ ID NO: 316), Gl Publico ID no. 8920606 (SEQ ID NO: 317), CLON Ceres ID no. 1919643 (SEQ ID NO: 325),
Gl Publico ID no. 429155 (SEQ ID NO: 327), CLON Ceres ID no. 1194199 (SEQ ID NO: 329), Gl Publico ID no.
15236631 (SEQ ID NO: 330), ANOT Ceres ID no. 1523420 (SEQ ID NO: 332), ANOT Ceres ID no. 1447046 (SEQ ID
NO: 334), Gl Publico ID no. 25296101 (SEQ ID NO: 336), Gl Publico ID no. 15228440 (SEQ ID NO: 337), Gl Publico
ID no. 6624612 (SEQ ID NO: 338), Gl Publico ID no. 125588688 (SEQ ID NO: 339), Gl Publico ID no. 115470859
(SEQ ID NO: 340), Gl Publico ID no. 15228865 (SEQ ID NO: 341), CLON Ceres ID no. 1571069 (SEQ ID NO: 343),
Gl Publico ID no. 115455903 (SEQ ID NO: 344), ANOT Ceres ID no. 1459422 (SEQ ID NO: 346), CLON Ceres ID
no. 1577511 (SEQ ID NO: 348), Gl Publico ID no. 115451657 (SEQ ID NO: 349), Gl Publico ID no. 15225255 (SEQ
ID NO: 350), Gl Publico ID no. 125545695 (SEQ ID NO: 351), ANOT Ceres ID no. 1471817 (SEQ ID NO: 353),
ANOT Ceres ID no. 1440896 (SEQ ID NO: 355), Gl Publico ID no. 119393868 (SEQ ID NO: 356), ANOT Ceres ID
no. 1517025 (SEQ ID NO: 358), ANOT Ceres ID no. 1512410 (SEQ ID NO: 360), y ANOT Ceres ID no. 6035498
(SEQ ID NO: 362). En algunos casos, un homologo funcional de SEQ ID NO: 311 tiene una secuencia de
aminoacidos con al menos 40% de identidad de secuencia, por ejemplo, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%,
75%, 80%, 85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos
mostrada en SEQ ID NO: 311.

Los ejemplos de secuencias de aminoacidos de homologos funcionales del polipéptido mostrado en SEQ ID NO:
160 se proporcionan en la Figura 13 y en el listado de secuencias. Dichos homélogos funcionales incluyen CLON
Ceres ID no. 1837065 (SEQ ID NO: 162), ANOT Ceres ID no. 1531178 (SEQ ID NO: 184), CLON Ceres ID no.
470694 (SEQ ID NO: 242), Gl Publico ID no. 92867368 (SEQ ID NO: 253), CLON Ceres ID no. 859707 (SEQ ID NO:
256), CLON Ceres ID no. 392275 (SEQ ID NO: 268), CLON Ceres ID no. 1828394 (SEQ ID NO: 282), y Gl Publico
ID no. 115466694 (SEQ ID NO: 294). Otros homdlogos funcionales de SEQ ID NO: 160 incluyen CLON Ceres ID no.
1895763 (SEQ ID NO: 164), CLON Ceres ID no. 1850460 (SEQ ID NO: 166), CLON Ceres ID no. 1808074 (SEQ ID
NO: 168), CLON Ceres ID no. 1832882 (SEQ ID NO: 170), CLON Ceres ID no. 1978977 (SEQ ID NO: 172), CLON
Ceres ID no. 1918742 (SEQ ID NO: 174), CLON Ceres ID no. 1940023 (SEQ ID NO: 176), CLON Ceres ID no.
1923495 (SEQ ID NO: 178), CLON Ceres ID no. 1851388 (SEQ ID NO: 182), ANOT Ceres ID no. 1477681 (SEQ ID
NO: 186), ANOT Ceres ID no. 1508800 (SEQ ID NO: 188), ANOT Ceres ID no. 1455597 (SEQ ID NO: 190), ANOT
Ceres ID no. 1532016 (SEQ ID NO: 192), ANOT Ceres ID no. 1478526 (SEQ ID NO: 194), ANOT Ceres ID no.
1492567 (SEQ ID NO: 196), ANOT Ceres ID no. 1515273 (SEQ ID NO: 198), ANOT Ceres ID no. 1461979 (SEQ ID
NO: 200), ANOT Ceres ID no. 1439702 (SEQ ID NO: 202), ANOT Ceres ID no. 1448044 (SEQ ID NO: 204), ANOT
Ceres ID no. 1483370 (SEQ ID NO: 206), ANOT Ceres ID no. 1445651 (SEQ ID NO: 208), ANOT Ceres ID no.
1490863 (SEQ ID NO: 212), ANOT Ceres ID no. 1501043 (SEQ ID NO: 214), ANOT Ceres ID no. 1527507 (SEQ ID
NO: 216), ANOT Ceres ID no. 1498633 (SEQ ID NO: 218), ANOT Ceres ID no. 1465403 (SEQ ID NO: 220), ANOT
Ceres ID no. 1510956 (SEQ ID NO: 222), ANOT Ceres ID no. 1457735 (SEQ ID NO: 224), Gl Publico ID no.
15224711 (SEQ ID NO: 225), CLON Ceres ID no. 40062 (SEQ ID NO: 228), Gl Publico ID no. 15220315 (SEQ ID
NO: 229), CLON Ceres ID no. 36480 (SEQ ID NO: 231), CLON Ceres ID no. 2443 (SEQ ID NO: 233), Gl Publico ID
no. 30685375 (SEQ ID NO: 234), GI Publico ID no. 126009434 (SEQ ID NO: 235), CLON Ceres ID no. 965753 (SEQ
ID NO: 237), CLON Ceres ID no. 948834 (SEQ ID NO: 239), Gl Publico ID no. 33347409 (SEQ ID NO: 240), CLON
Ceres ID no. 643614 (SEQ ID NO: 244), CLON Ceres ID no. 1049362 (SEQ ID NO: 246), CLON Ceres ID no.
546675 (SEQ ID NO: 248), CLON Ceres ID no. 522046 (SEQ ID NO: 250), CLON Ceres ID no. 651076 (SEQ ID NO:
252), Gl Publico ID no. 92897590 (SEQ ID NO: 254), CLON Ceres ID no. 634176 (SEQ ID NO: 258), CLON Ceres ID
no. 1041432 (SEQ ID NO: 260), CLON Ceres ID no. 1065203 (SEQ ID NO: 262), CLON Ceres ID no. 555361 (SEQ
ID NO: 264), CLON Ceres ID no. 704227 (SEQ ID NO: 266), CLON Ceres ID no. 100819945 (SEQ ID NO: 269),
CLON Ceres ID no. 282584 (SEQ ID NO: 271), CLON Ceres ID no. 1448469 (SEQ ID NO: 273), CLON Ceres ID no.
241246 (SEQ ID NO: 275), CLON Ceres ID no. 234443 (SEQ ID NO: 277), CLON Ceres ID no. 293549 (SEQ ID NO:
279), Gl Publico ID no. 109450926 (SEQ ID NO: 280), CLON Ceres ID no. 1803923 (SEQ ID NO: 284), CLON Ceres
ID no. 2024557 (SEQ ID NO: 286), CLON Ceres ID no. 1820364 (SEQ ID NO: 288), Gl Publico ID no. 125554274
(SEQ ID NO: 289), Gl Publico ID no. 125531165 (SEQ ID NO: 290), Gl Publico ID no. 125541514 (SEQ ID NO: 291),
Gl Publico ID no. 125557559 (SEQ ID NO: 292), Gl Publico ID no. 125557844 (SEQ ID NO: 293), Gl Publico ID no.
115449295 (SEQ ID NO: 295), Gl Publico ID no. 115481182 (SEQ ID NO: 296), Gl Publico ID no. 20177639 (SEQ ID
NO: 297), Gl Publico ID no. 115471021 (SEQ ID NO: 298), Gl Publico ID no. 115456011 (SEQ ID NO: 299), Gl
Publico ID no. 125588290 (SEQ ID NO: 300), Gl Publico ID no. 115477799 (SEQ ID NO: 301), Gl Publico ID no.
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115471385 (SEQ ID NO: 302), Gl Publico ID no. 125599705 (SEQ ID NO: 303), Gl Publico ID no. 115489810 (SEQ
ID NO: 304), Gl Publico ID no. 55276718 (SEQ ID NO: 305), ANOT Ceres ID no. 6025568 (SEQ ID NO: 307), y
ANOT Ceres ID no. 6091128 (SEQ ID NO: 309). En algunos casos, un homélogo funcional de SEQ ID NO: 160 tiene
una secuencia de aminoacidos con al menos 40% de identidad de secuencia, por ejemplo, 50%, 52%, 56%, 59%,
61%, 65%, 70%, 75%, 80%, 85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de
aminoacidos mostrada en SEQ ID NO: 160.

Los ejemplos de secuencias de aminoacidos de homologos funcionales del polipéptido mostrado en SEQ ID NO: 2
se proporcionan en la Figura 14 y en el listado de secuencias. Dichos homélogos funcionales incluyen Gl Publico ID
no. 115470807 (SEQ ID NO: 5), CLON Ceres ID no. 1842931 (SEQ ID NO: 15), CLON Ceres ID no. 321308 (SEQ ID
NO: 17), CLON Ceres ID no. 1725811 (SEQ ID N0:19), CLON Ceres ID no. 1357455 (SEQ ID NO: 21), CLON Ceres
ID no. 943370 (SEQ ID NO: 23), CLON Ceres ID no. 1327712 (SEQ ID NO: 25), CLON Ceres ID no. 1764692 (SEQ
ID NO: 27), y ANOT Ceres ID no. 1512656 (SEQ ID NO: 41). Otros homologos funcionales de SEQ ID NO: 2
incluyen GI Publico ID no. 18403425 (SEQ ID NO: 3), Gl Publico ID no. 11994285 (SEQ ID NO: 4), Gl Publico ID no.
108706298 (SEQ ID NO: 6), Gl Publico ID no. 15233585 (SEQ ID NO: 7), Gl Publico ID no. 125599279 (SEQ ID NO:
8), Gl Publico ID no. 115450865 (SEQ ID NO: 9), Gl Publico ID no. 22773244 (SEQ ID NO: 10), Gl Publico ID no.
92874749 (SEQ ID NO: 11), CLON Ceres ID no. 1857034 (SEQ ID NO: 13), CLON Ceres ID no. 1059300 (SEQ ID
NO: 29), CLON Ceres ID no. 1804869 (SEQ ID NO: 31), CLON Ceres ID no. 378863 (SEQ ID NO: 33), CLON Ceres
ID no. 1930271 (SEQ ID NO: 35), CLON Ceres ID no. 2034728 (SEQ ID NO: 37), CLON Ceres ID no. 1866421 (SEQ
ID NO: 39), ANOT Ceres ID no. 1463492 (SEQ ID NO: 43), ANOT Ceres ID no. 1459391 (SEQ ID NO: 45), ANOT
Ceres ID no. 1442920 (SEQ ID NO: 47), ANOT Ceres ID no. 6011447 (SEQ ID NO: 49), ANOT Ceres ID no.
6068218 (SEQ ID NO: 51), ANOT Ceres ID no. 6044121 (SEQ ID NO: 53), y ANOT Ceres ID no. 6100755 (SEQ ID
NO: 55). En algunos casos, un homologo funcional de SEQ ID NO:2 tiene una secuencia de aminoacidos con al
menos 40% de identidad de secuencia, por ejemplo, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%, 75%, 80%, 85%, 90%,
95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos mostrada en SEQ ID NO: 2.

Los ejemplos de secuencias de aminoacidos de homologos funcionales del polipéptido mostrado en SEQ ID NO:
749 se proporcionan en la Figura 15 y en el listado de secuencias. Dichos homologos funcionales incluyen CLON
Ceres ID no. 1847516 (SEQ ID NO: 1195), CLON Ceres ID no. 1961986 (SEQ ID NO: 1201), y ANOT Ceres ID no.
6091930 (SEQ ID NO: 1207). Otros homélogos funcionales de SEQ ID NO: 749 incluyen CLON Ceres ID no.
2025938 (SEQ ID NO: 885), CLON Ceres ID no. 1821214 (SEQ ID NO: 1189), CLON Ceres ID no. 1040399 (SEQ ID
NO: 1191), CLON Ceres ID no. 1093691 (SEQ ID NO: 1193), CLON Ceres ID no. 974539 (SEQ ID NO: 1197), CLON
Ceres ID no. 1832340 (SEQ ID NO: 1199), CLON Ceres ID no. 1933211 (SEQ ID NO: 1203), CLON Ceres ID no.
997558 (SEQ ID NO: 1205), ANOT Ceres ID no. 6041596 (SEQ ID NO: 1209), Gl Publico ID no. 125564176 (SEQ ID
NO: 1210), CLON Ceres ID no. 1836064 (SEQ ID NO: 1212), CLON Ceres ID no. 1909693 (SEQ ID NO: 1214), Gl
Publico ID no. 40287480 (SEQ ID NO: 1216), CLON Ceres ID no. 1765346 (SEQ ID NO: 1218), Gl Publico ID no.
125546008 (SEQ ID NO: 1219), CLON Ceres ID no. 1950900 (SEQ ID NO: 1221), Gl Publico ID no. 41350259 (SEQ
ID NO: 1222), Gl Publico ID no. 125588210 (SEQ ID NO: 1223), CLON Ceres ID no. 1954395 (SEQ ID NO: 1225),
Gl Publico ID no. 18403408 (SEQ ID NO: 1226), CLON Ceres ID no. 2010121 (SEQ ID NO: 1228), ANOT Ceres ID
no. 6011486 (SEQ ID NO: 1230), Gl Publico ID no. 25082726 (SEQ ID NO: 1231), Gl Publico ID no. 113196593
(SEQ ID NO: 1232), CLON Ceres ID no. 1843021 (SEQ ID NO: 1234), CLON Ceres ID no. 1931194 (SEQ ID NO:
1236), CLON Ceres ID no. 1652996 (SEQ ID NO: 1238), CLON Ceres ID no. 1930044 (SEQ ID NO: 1240), CLON
Ceres ID no. 24255 (SEQ ID NO: 1242), ANOT Ceres ID no. 6034955 (SEQ ID NO: 1244), ANOT Ceres ID no.
6119444 (SEQ ID NO: 1246), ANOT Ceres ID no. 6063956 (SEQ ID NO: 1248), ANOT Ceres ID no. 6015461 (SEQ
ID NO: 1250), CLON Ceres ID no. 696244 (SEQ ID NO: 1252), ANOT Ceres ID no. 1468973 (SEQ ID NO: 1254),
CLON Ceres ID no. 2019529 (SEQ ID NO: 1256), y CLON Ceres ID no. 1492169 (SEQ ID NO: 1258). En algunos
casos, un homologo funcional de SEQ ID NO: 749 tiene una secuencia de aminoacidos con al menos 40% de
identidad de secuencia, por ejemplo, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%, 75%, 80%, 85%, 90%, 95%, 97%,
98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos mostrada en SEQ ID NO: 749.

Los ejemplos de secuencias de aminoacidos de homologos funcionales del polipéptido mostrado en SEQ ID NO:
1311 se proporcionan en la Figura 16 y en el listado de secuencias. Dichos homologos funcionales incluyen
ClonCeres: 971761 (SEQ ID NO: 1313), ClonCeres: 1946574 (SEQ ID NO: 1331), ClonCeres: 2055551 (SEQ ID NO:
1340), ClonCeres: 100045499 (SEQ ID NO: 1347), ClonCeres: 1465853 (SEQ ID NO: 1353), ClonCeres: 753982
(SEQ ID NO: 1360), ClonCeres: 1076093 (SEQ ID NO: 1315), ClonCeres: 1627875 (SEQ ID NO: 1317), AnotCeres:
1508362 (SEQ ID NO: 1319), AnotCeres: 1526950 (SEQ ID NO: 1321), ClonCeres: 1832333 (SEQ ID NO: 1323), Gl:
74272607 (SEQ ID NO: 1324), Gl: 192910782 (SEQ ID NO: 1325), Gl: 157342563 (SEQ ID NO: 1326), Gl:
159483497 (SEQ ID NO: 1327), ClonCeres: 1839999 (SEQ ID NO: 1329), ClonCeres: 467335 (SEQ ID NO: 1333),
Gl: 168010087 (SEQ ID NO: 1334), ClonCeres: 1728202 (SEQ ID NO: 1336), ClonCeres: 1994239 (SEQ ID NO:
1338), AnotCeres: 8704704 (SEQ ID NO: 1342), Gl: 115453877 (SEQ ID NO: 1343), ClonCeres: 1646411 (SEQ ID
NO: 1345), ClonCeres: 100920260 (SEQ ID NO: 1349), Gl: 116786147 (SEQ ID NO: 1350), Gl: 116783944 (SEQ ID
NO: 1351), Gl: 82623397 (SEQ ID NO: 1354), AnotCeres: 8656662 (SEQ ID NO: 1356), ClonCeres: 1417803 (SEQ
ID NO: 1358), y Gl: 145345927 (SEQ ID NO: 1361). En algunos casos, un homdlogo funcional de SEQ ID NO: 1311
tiene una secuencia de aminoacidos con al menos 40% de identidad de secuencia, por ejemplo, 50%, 52%, 56%,
59%, 61%, 65%, 70%, 75%, 80%, 85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia
de aminoacidos mostrada en SEQ ID NO: 1311.
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La identificacion de regiones conservadas en un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia facilita la produccion de
variantes de polipéptidos de tolerancia al calor y/o sequia. Las variantes de polipéptidos de tolerancia al calor y/o
sequia tienen tipicamente 10 o menos sustituciones de aminoacidos conservativas en la secuencia primaria de
aminoacidos, por ejemplo, 7 o menos sustituciones de aminoacidos conservativas, 5 o menos sustituciones de
aminoacidos conservativas, o entre 1 y 5 sustituciones conservativas. Un polipéptido variante util puede construirse
tomando como base uno de los alineamientos mostrados en las Figuras 1-16. Dicho polipéptido incluye las regiones
conservadas, organizadas en el orden representado en la Figura desde el extremo amino terminal hasta el extremo
carboxi terminal. Dicho polipéptido también puede incluir cero, uno, 0 mas de un aminoacido en las posiciones
marcadas por guiones. Cuando no estan presentes aminoacidos en las posiciones marcadas por guiones, la longitud
de dicho polipéptido es la suma de los residuos de aminoacidos en todas las regiones conservadas. Cuando estan
presentes aminoacidos en todas las posiciones marcadas por guiones, dicho polipéptido tiene una longitud que es la
suma de los residuos de aminoacidos en todas las regiones conservadas y todos los guiones.

C. Homélogos funcionales identificados por HMMER

Como se describe en la presente memoria, los polipéptidos de tolerancia al calor y/o sequia incluyen aquellos que se
ajustan a un Modelo Oculto de Markov basado en los polipéptidos mostrados en una cualquiera de las Figuras 1-16.
Un Modelo Oculto de Markov (HMM) es un modelo estadistico de una secuencia consenso para un grupo de
homologos funcionales. Véase, Durbin et al., Biological Sequence Analysis: Probabilistic Models of Proteins and
Nucleic Acids, Cambridge University Press, Cambridge, Reino Unido (1998). Un HMM se genera por el programa
HMMER 2.3.2 con parametros del programa por defecto, usando las secuencias del grupo de homodlogos
funcionales como aporte. El alineamiento de secuencias multiples se genera por ProbCons (Do et al., Genome Res.,
15(2): 330-40 (2005)) version 1.11 usando un conjunto de parametros por defecto: -c, --consistencia REPS de 2; -ir,
--refinamiento-iterativo REPS de 100; -pre, --pre-entrenamiento REPS de 0. ProbCons es un programa informatico
de dominio publico proporcionado por Stanford University.

Los parametros por defecto para construir un HMM (hmmbuild) son como sigue: el "architecture prior" (archpri) por
defecto usado por la construccion de arquitectura MAP es 0,85, y el umbral de punto de corte (idlevel) por defecto
usado para determinar el nimero de secuencia efectivo es 0,62. HMMER 2.3.2 se lanz6 el 3 de octubre, 2003 bajo
una licencia publica general GNU, y esta disponible en varias fuentes en la Red de Redes ("World Wide Web") tales
como hmmer.janelia.org; hmmer.wustl.edu; y fr.com/hmmer232/. Hmmbuild produce el modelo como un archivo de
texto.

El HMM para un grupo de homologos funcionales puede usarse para determinar la probabilidad de que una
secuencia candidata de polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia sea un ajuste mejor para ese HMM particular
que para un HMM nulo generado usando un grupo de secuencias que no estan relacionadas estructuralmente o
funcionalmente. La probabilidad de que una secuencia candidata de polipéptido sea un ajuste mejor para un HMM
que para un HMM nulo se indica por la puntuacion bit HMM, un numero generado cuando la secuencia candidata se
ajusta al perfil HMM usando el programa HMMER hmmsearch. Los siguientes parametros por defecto se usan
cuando se corre hmmsearch: el punto de corte valor E (E) por defecto es 10, el punto de corte de la puntuacion bit
(T) por defecto es infinito negativo, el nimero de secuencias en una base de datos (Z) por defecto es el numero real
de secuencias en la base de datos, el punto de corte del valor E por defecto para la lista de aciertos clasificada por
dominio (domE) es infinito, y el punto de corte de la puntuacion bit por defecto para la lista de aciertos clasificada por
dominio (domT) es infinito negativo. Una alta puntuacion bit HMM indica una mayor probabilidad de que la secuencia
candidata lleve a cabo una o mas de la funcion o funciones bioquimicas o fisiolégicas de los polipéptidos usados
para generar el HMM. Una alta puntuacion bit HMM es al menos 20, y frecuentemente es mayor. Pueden ocurrir
variaciones ligeras en la puntuacion bit HMM de una secuencia particular debido a factores tales como el orden en el
que se procesan las secuencias para alineamiento por algoritmos de alineamiento de secuencias multiples tales
como el programa ProbCons. Sin embargo, dicha variacién en la puntuacion bit HMM es menor.

Los polipéptidos de tolerancia al calor y/o sequia discutidos mas adelante se ajustan al HMM indicado con una
puntuacion bit HMM mayor de 20 (por ejemplo, mayor de 30, 40, 50, 60, 70, 80, 90, 100, 200, 300, 400, 6 500).
Como se describe en la presente memoria, la puntuacion bit HMM de un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia
discutido mas adelante es aproximadamente 50%, 60%, 70%, 80%, 90%, 6 95% de la puntuacién bit HMM de un
homologo funcional proporcionado en el Listado de Secuencias. Como se describe en la presente memoria, un
polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia discutido mas adelante se ajusta al HMM indicado con una puntuacion
bit HMM mayor de 20, y tiene un dominio indicativo de un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia. Como se
describe en la presente memoria, un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia discutido mas adelante se ajusta al
HMM indicado con una puntuacion bit HMM mayor de 20, y tiene 70% o mas de identidad de secuencia (por
ejemplo, 75%, 80%, 85%, 90%, 95%, 6 100% de identidad de secuencia) con una secuencia de aminoacidos
mostrada en una cualquiera de las Figuras 1-16.

En el listado de secuencias se muestran polipéptidos que tienen puntuaciones bit HMM mayores de 270 cuando se
ajustan a un HMM generado a partir de las secuencias de aminoacidos mostradas en la Figura 1. Dichos
polipéptidos incluyen LINEA DE SEMILLAS Ceres ID no. ME00029 (SEQ ID NO: 442), Gl Publico ID no. 72384401
(SEQ ID NO: 443), CLON Ceres ID no. 1079382 (SEQ ID NO: 445), CLON Ceres ID no. 1853461 (SEQ ID NO: 447),
CLON Ceres ID no. 1626485 (SEQ ID NO: 451), CLON Ceres ID no. 1713920 (SEQ ID NO: 459), CLON Ceres ID
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no. 1772747 (SEQ ID NO: 463), CLON Ceres ID no. 225960 (SEQ ID NO: 465), Gl Publico ID no. 115443807 (SEQ
ID NO: 470), CLON Ceres ID no. 569388 (SEQ ID NO: 483), CLON Ceres ID no. 1915549 (SEQ ID NO: 449), CLON
Ceres ID no. 529871 (SEQ ID NO: 453), CLON Ceres ID no. 1067079 (SEQ ID NO: 455), CLON Ceres ID no.
1079572 (SEQ ID NO: 457), ANOT Ceres ID no. 1456550 (SEQ ID NO: 461), CLON Ceres ID no. 1437889 (SEQ ID
NO: 469), CLON Ceres ID no. 2014249 (SEQ ID NO: 472), CLON Ceres ID no. 2033133 (SEQ ID NO: 474), CLON
Ceres ID no. 707404 (SEQ ID NO: 476), CLON Ceres ID no. 1770680 (SEQ ID NO: 478), ANOT Ceres ID no.
1450989 (SEQ ID NO: 480), Gl Publico ID no. 72384445 (SEQ ID NO: 481), CLON Ceres ID no. 1059299 (SEQ ID
NO: 485), y ANOT Ceres ID no. 6008086 (SEQ ID NO: 487).

En el listado de secuencias se muestran polipéptidos que tienen puntuaciones bit HMM mayores de 100 cuando se
ajustan a un HMM generado a partir de las secuencias de aminoacidos mostradas en la Figura 2. Dichos
polipéptidos incluyen LINEA DE SEMILLAS Ceres ID no. ME00045 (SEQ ID NO: 489), CLON Ceres ID no. 571200
(SEQ ID NO: 494), CLON Ceres ID no. 1928532 (SEQ ID NO: 496), ANOT Ceres ID no. 1490637 (SEQ ID NO: 498),
CLON Ceres ID no. 295496 (SEQ ID NO: 514), Gl Publico ID no. 115463637 (SEQ ID NO: 515), CLON Ceres ID no.
1999444 (SEQ ID NO: 518), Gl Publico ID no. 147844794 (SEQ ID NO: 490), Gl Publico ID no. 147842279 (SEQ ID
NO: 491), Gl Publico ID no. 145355441 (SEQ ID NO: 492), ANOT Ceres ID no. 1461381 (SEQ ID NO: 500), ANOT
Ceres ID no. 1440313 (SEQ ID NO: 502), ANOT Ceres ID no. 1448275 (SEQ ID NO: 504), ANOT Ceres ID no.
1437838 (SEQ ID NO: 506), ANOT Ceres ID no. 1501275 (SEQ ID NO: 508), CLON Ceres ID no. 1644562 (SEQ ID
NO: 510), CLON Ceres ID no. 1925967 (SEQ ID NO: 512), Gl Publico ID no. 115435904 (SEQ ID NO: 516), Gl
Publico ID no. 125552168 (SEQ ID NO: 519), GI Publico ID no. 125594093 (SEQ ID NO: 520), CLON Ceres ID no.
221188 (SEQ ID NO: 522), ANOT Ceres ID no. 1477714 (SEQ ID NO: 524), CLON Ceres ID no. 1787953 (SEQ ID
NO: 526), ANOT Ceres ID no. 1531210 (SEQ ID NO: 528), CLON Ceres ID no. 521176 (SEQ ID NO: 530), Gl
Publico ID no. 22327055 (SEQ ID NO: 531), ANOT Ceres ID no. 1508824 (SEQ ID NO: 533), CLON Ceres ID no.
38879 (SEQ ID NO: 535), Gl Publico ID no. 42569309 (SEQ ID NO: 536), CLON Ceres ID no. 1817784 (SEQ ID NO:
538), CLON Ceres ID no. 284637 (SEQ ID NO: 540), Gl Publico ID no. 125596251 (SEQ ID NO: 541), Gl Publico ID
no. 125554300 (SEQ ID NO: 543), CLON Ceres ID no. 1935437 (SEQ ID NO: 545), ANOT Ceres ID no. 1455622
(SEQ ID NO: 547), GI Publico ID no. 55771354 (SEQ ID NO: 548), ANOT Ceres ID no. 1514655 (SEQ ID NO: 550),
CLON Ceres ID no. 1848736 (SEQ ID NO: 552), Gl Publico ID no. 125569872 (SEQ ID NO: 553), CLON Ceres ID
no. 1645078 (SEQ ID NO: 555), CLON Ceres ID no. 1790573 (SEQ ID NO: 557), Gl Publico ID no. 4567251 (SEQ ID
NO: 558), CLON Ceres ID no. 444113 (SEQ ID NO: 561), Gl Publico ID no. 125525355 (SEQ ID NO: 562), ANOT
Ceres ID no. 6028854 (SEQ ID NO: 564), y ANOT Ceres ID no. 6115356 (SEQ ID NO: 566).

En el listado de secuencias se muestran polipéptidos que tienen puntuaciones bit HMM mayores de 150 cuando se
ajustan a un HMM generado a partir de las secuencias de aminoacidos mostradas en la Figura 3. Dichos
polipéptidos incluyen LINEA DE SEMILLAS Ceres ID no. ME02190 (SEQ ID NO: 568), CLON Ceres ID no. 695006
(SEQ ID NO: 578), ANOT Ceres ID no. 1527488 (SEQ ID NO: 584), Gl Publico ID no. 79318519 (SEQ ID NO: 569),
Gl Publico ID no. 79318537 (SEQ ID NO: 570), CLON Ceres ID no. 956998 (SEQ ID NO: 572), CLON Ceres ID no.
978154 (SEQ ID NO: 574), CLON Ceres ID no. 1035628 (SEQ ID NO: 576), CLON Ceres ID no. 464169 (SEQ ID
NO: 580), ANOT Ceres ID no. 1474075 (SEQ ID NO: 582), ANOT Ceres ID no. 1474073 (SEQ ID NO: 586), y ANOT
Ceres ID no. 1527486 (SEQ ID NO: 588).

En el listado de secuencias se muestran polipéptidos que tienen puntuaciones bit HMM mayores de 120 cuando se
ajustan a un HMM generado a partir de las secuencias de aminoacidos mostradas en la Figura 4. Dichos
polipéptidos incluyen LINEA DE SEMILLAS Ceres ID no. ME02549 (SEQ ID NO: 590), ANOT Ceres ID no. 1501305
(SEQ ID NO: 623), CLON Ceres ID no. 607280 (SEQ ID NO: 627), Gl Publico ID no. 92887174 (SEQ ID NO: 632),
CLON Ceres ID no. 1857162 (SEQ ID NO: 634), Gl Publico ID no. 115477272 (SEQ ID NO: 674), CLON Ceres ID
no. 264002 (SEQ ID NO: 682), Gl Publico ID no. 147822456 (SEQ ID NO: 591), Gl Publico ID no. 144923935 (SEQ
ID NO: 592), Gl Publico ID no. 140038730 (SEQ ID NO: 593), Gl Publico ID no. 78708014 (SEQ ID NO: 594), Gl
Publico ID no. 115481362 (SEQ ID NO: 595), Gl Publico ID no. 125531350 (SEQ ID NO: 596), Gl Publico ID no.
125525598 (SEQ ID NO: 597), Gl Publico ID no. 77548630 (SEQ ID NO: 598), Gl Publico ID no. 46798895 (SEQ ID
NO: 599), Gl Publico ID no. 125564653 (SEQ ID NO: 600), CLON Ceres ID no. 998865 (SEQ ID NO: 602), Gl
Publico ID no. 125556140 (SEQ ID NO: 603), Gl Publico ID no. 125534482 (SEQ ID NO: 604), Gl Publico ID no.
125550135 (SEQ ID NO: 605), CLON Ceres ID no. 639816 (SEQ ID NO: 607), Gl Publico ID no. 125562170 (SEQ ID
NO: 608), CLON Ceres ID no. 1797059 (SEQ ID NO: 610), CLON Ceres ID no. 1031510 (SEQ ID NO: 612), CLON
Ceres ID no. 1973081 (SEQ ID NO: 614), Gl Publico ID no. 125561002 (SEQ ID NO: 615), Gl Publico ID no.
125541732 (SEQ ID NO: 616), Gl Publico ID no. 125560677 (SEQ ID NO: 617), Gl Publico ID no. 125559115 (SEQ
ID NO: 618), Gl Publico ID no. 15809903 (SEQ ID NO: 619), Gl Publico ID no. 30681703 (SEQ ID NO: 620), Gl
Publico ID no. 9759556 (SEQ ID NO: 621), ANOT Ceres ID no. 1448303 (SEQ ID NO: 625), ANOT Ceres ID no.
1448305 (SEQ ID NO: 629), ANOT Ceres ID no. 1448307 (SEQ ID NO: 631), Gl Publico ID no. 92888243 (SEQ ID
NO: 635), Gl Publico ID no. 92879395 (SEQ ID NO: 636), CLON Ceres ID no. 528876 (SEQ ID NO: 638), ANOT
Ceres ID no. 1448352 (SEQ ID NO: 640), ANOT Ceres ID no. 1437745 (SEQ ID NO: 642), ANOT Ceres ID no.
1464146 (SEQ ID NO: 644), ANOT Ceres ID no. 1437744 (SEQ ID NO: 646), Gl Publico ID no. 92894684 (SEQ ID
NO: 647), CLON Ceres ID no. 3964 (SEQ ID NO: 650), Gl Publico ID no. 13272389 (SEQ ID NO: 651), ANOT Ceres
ID no. 1481203 (SEQ ID NO: 653), Gl Publico ID no. 15227699 (SEQ ID NO: 654), Gl Publico ID no. 92886084 (SEQ
ID NO: 655), Gl Publico ID no. 15239947 (SEQ ID NO: 656), CLON Ceres ID no. 34878 (SEQ ID NO: 658), CLON
Ceres ID no. 150484 (SEQ ID NO: 660), Gl Publico ID no. 21553545 (SEQ ID NO: 661), Gl Publico ID no. 15222843
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(SEQ ID NO: 662), Gl Publico ID no. 38230552 (SEQ ID NO: 663), Gl Publico ID no. 3420008 (SEQ ID NO: 664), Gl
Publico ID no. 15230602 (SEQ ID NO: 665), Gl Publico ID no. 3420004 (SEQ ID NO: 666), Gl Publico ID no.
2129586 (SEQ ID NO: 667), Gl Publico ID no. 15217849 (SEQ ID NO: 668), Gl Publico ID no. 15227704 (SEQ ID
NO: 669), ANOT Ceres ID no. 1465750 (SEQ ID NO: 671), CLON Ceres ID no. 1983975 (SEQ ID NO: 673), Gl
Publico ID no. 15226028 (SEQ ID NO: 675), Gl Publico ID no. 115459524 (SEQ ID NO: 676), CLON Ceres ID no.
1793353 (SEQ ID NO: 678), ANOT Ceres ID no. 1467399 (SEQ ID NO: 680), CLON Ceres ID no. 1982930 (SEQ ID
NO: 684), Gl Publico ID no. 125540700 (SEQ ID NO: 685), ANOT Ceres ID no. 1448743 (SEQ ID NO: 687), Gl
Publico ID no. 50251910 (SEQ ID NO: 688), CLON Ceres ID no. 1836748 (SEQ ID NO: 690), Gl Publico ID no.
3420006 (SEQ ID NO: 691), Gl Publico ID no. 92879376 (SEQ ID NO: 692), CLON Ceres ID no. 838941 (SEQ ID
NO: 694), ANOT Ceres ID no. 1437746 (SEQ ID NO: 696), ANOT Ceres ID no. 6017241 (SEQ ID NO: 698), ANOT
Ceres ID no. 6085947 (SEQ ID NO: 700), y ANOT Ceres ID no. 6017242 (SEQ ID NO: 702).

En el listado de secuencias se muestran polipéptidos que tienen puntuaciones bit HMM mayores de 55 cuando se
ajustan a un HMM generado a partir de las secuencias de aminoacidos mostradas en la Figura 5. Dichos
polipéptidos incluyen LINEA DE SEMILLAS Ceres ID no. ME02865 (SEQ ID NO: 705), Gl Publico ID no. 79320952
(SEQ ID NO: 706), Gl Publico ID no. 79320957 (SEQ ID NO: 707), Gl Publico ID no. 6692094 (SEQ ID NO: 708), y
Gl Publico ID no. 145323049 (SEQ ID NO: 709).

En el listado de secuencias se muestran polipéptidos que tienen puntuaciones bit HMM mayores de 185 cuando se
ajustan a un HMM generado a partir de las secuencias de aminoacidos mostradas en la Figura 6. Dichos
polipéptidos incluyen LINEA DE SEMILLAS Ceres ID no. ME03227 (SEQ ID N0:711), CLON Ceres ID no. 964616
(SEQ ID NO: 714), CLON Ceres ID no. 100009667 (SEQ ID NO: 715), ANOT Ceres ID no. 1444568 (SEQ ID NO:
719), CLON Ceres ID no. 719489 (SEQ ID NO: 725), CLON Ceres ID no. 587748 (SEQ ID NO: 733), Gl Publico ID
no. 125528114 (SEQ ID NO: 734), CLON Ceres ID no. 274172 (SEQ ID NO: 737), Gl Publico ID no. 144923134
(SEQ ID NO: 712), ANOT Ceres ID no. 1471437 (SEQ ID NO: 717), CLON Ceres ID no. 1270484 (SEQ ID NO: 721),
CLON Ceres ID no. 1075098 (SEQ ID NO: 723), Gl Publico ID no. 18412211 (SEQ ID NO: 727), CLON Ceres ID no.
20358 (SEQ ID NO: 729), CLON Ceres ID no. 1915503 (SEQ ID NO: 731), Gl Publico ID no. 115440619 (SEQ ID
NO: 735), Gl Publico ID no. 125572387 (SEQ ID NO: 738), y ANOT Ceres ID no. 6015812 (SEQ ID NO: 740).

En el listado de secuencias se muestran polipéptidos que tienen puntuaciones bit HMM mayores de 110 cuando se
ajustan a un HMM generado a partir de las secuencias de aminoacidos mostradas en la Figura 7. Dichos
polipéptidos incluyen LINEA DE SEMILLAS Ceres ID no. ME04477 (SEQ ID NO: 742), CLON Ceres ID no. 1620215
(SEQ ID NO: 759); CLON Ceres ID no. 1798756 (SEQ ID NO: 763); Gl Publico ID no. 38016527 (SEQ ID NO: 796);
Gl Publico ID no. 75133829 (SEQ ID NO: 799); ANOT Ceres ID no. 1460527 (SEQ ID NO: 801); Gl Publico ID no.
119720772 (SEQ ID NO: 857); CLON Ceres ID no. 708446 (SEQ ID NO: 859); Gl Publico ID no. 92896423 (SEQ ID
NO: 892); CLON Ceres ID no. 1387149 (SEQ ID NO: 912); GI Publico ID no. 5031281 (SEQ ID NO: 953); CLON
Ceres ID no. 1775820 (SEQ ID NO: 955); Gl Publico ID no. 35187687 (SEQ ID NO: 988); Gl Publico ID no.
115468934 (SEQ ID NO: 991); Gl Publico ID no. 118424243 (SEQ ID NO: 1000); ANOT Ceres ID no. 6063957 (SEQ
ID NO: 1010); Gl Publico ID no. 113196593 (SEQ ID NO: 798); Gl Publico ID no. 112819496 (SEQ ID NO: 999); Gl
Publico ID no. 147783026 (SEQ ID NO: 743); Gl Publico ID no. 119367488 (SEQ ID NO: 744); Gl Publico ID no.
147860340 (SEQ ID NO: 745); Gl Publico ID no. 115477170 (SEQ ID NO: 757); CLON Ceres ID no. 1931889 (SEQ
ID NO: 761); CLON Ceres ID no. 1918424 (SEQ ID NO: 767); CLON Ceres ID no. 1845154 (SEQ ID NO: 771); Clon
Ceres ID no. 1084216 (SEQ ID NO: 797); Anot Ceres ID no. 8644540 (SEQ ID NO: 805); ANOT Ceres ID no.
1450673 (SEQ ID NO: 807); Gl Publico ID no. 116778802 (SEQ ID NO: 808); Gl Publico ID no. 116778893 (SEQ ID
NO: 809); y Gl Publico ID no. 116778998 (SEQ ID NO: 810); Gl Publico ID no. 157849766 (SEQ ID NO: 811); Gl
Publico ID no. 159474166 (SEQ ID NO: 812); Gl Publico ID no. 168036656 (SEQ ID NO: 813); ANOT Ceres ID no.
1456578 (SEQ ID NO: 815); Gl Publico ID no. 168053490 (SEQ ID NO: 816); Gl Publico ID no. 193237563 (SEQ ID
NO: 817); Clon Ceres ID no. 100879386 (SEQ ID NO: 819); Clon Ceres ID no. 2055733 (SEQ ID NO: 823); Clon
Ceres ID no. 2056478 (SEQ ID NO: 825); CLON Ceres ID no. 13007 (SEQ ID NO: 832); CLON Ceres ID no. 5522
(SEQ ID NO: 834); CLON Ceres ID no. 30543 (SEQ ID NO: 836); CLON Ceres ID no. 14203 (SEQ ID NO: 839);
CLON Ceres ID no. 975913 (SEQ ID NO: 846); CLON Ceres ID no. 967417 (SEQ ID NO: 848); CLON Ceres ID no.
1614593 (SEQ ID NO: 863); CLON Ceres ID no. 2025938 (SEQ ID NO: 885); CLON Ceres ID no. 634261 (SEQ ID
NO: 900); CLON Ceres ID no. 1423851 (SEQ ID NO: 918); CLON Ceres ID no. 1589047 (SEQ ID NO: 939); CLON
Ceres ID no. 1748922 (SEQ ID NO: 944); CLON Ceres ID no. 1787151 (SEQ ID NO: 957); CLON Ceres ID no.
1765871 (SEQ ID NO: 973); CLON Ceres ID no. 1990071 (SEQ ID NO: 977); Gl Publico ID no. 125556051 (SEQ ID
NO: 989); Gl Publico ID no. 125561658 (SEQ ID NO: 990); Gl Publico ID no. 115470773 (SEQ ID NO: 992); Gl
Publico ID no. 115444813 (SEQ ID NO: 993); GI ID no. 169363 (SEQ ID NO: 1215) y CLON Ceres ID no. 24255
(SEQ ID NO: 1242).

En el listado de secuencias se muestran polipéptidos que tienen puntuaciones bit HMM mayores de 215 cuando se
ajustan a un HMM generado a partir de las secuencias de aminoacidos mostradas en la Figura 8. Dichos
polipéptidos incluyen LINEA DE SEMILLAS Ceres ID no. ME18396 (SEQ ID NO: 1012), CLON Ceres ID no. 287430
(SEQ ID NO: 1018), ANOT Ceres ID no. 451889 (SEQ ID NO: 1020), CLON Ceres ID no. 936084 (SEQ ID NO:
1055), CLON Ceres ID no. 1792501 (SEQ ID NO: 1066), ANOT Ceres ID no. 1437875 (SEQ ID NO: 1068), Gl
Publico ID no. 1853968 (SEQ ID NO: 1093), Gl Publico ID no. 27530032 (SEQ ID NO: 1094), CLON Ceres ID no.
1834483 (SEQ ID NO: 1110), Gl Publico ID no. 84579418 (SEQ ID NO: 1113), Gl Publico ID no. 15077030 (SEQ ID
NO: 1117), Gl Publico ID no. 13752458 (SEQ ID NO: 1118), Gl Publico ID no. 147865685 (SEQ ID NO: 1013), Gl
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Publico ID no. 119503368 (SEQ ID NO: 1014), Gl Publico ID no. 72161874 (SEQ ID NO: 1015), Gl Publico ID no.
91780661 (SEQ ID NO: 1016), ANOT Ceres ID no. 835908 (SEQ ID NO: 1022), Gl Publico ID no. 38326750 (SEQ ID
NO: 1023), CLON Ceres ID no. 1939396 (SEQ ID NO: 1025), CLON Ceres ID no. 403637 (SEQ ID NO: 1027), Gl
Publico ID no. 42539907 (SEQ ID NO: 1028), CLON Ceres ID no. 1836494 (SEQ ID NO: 1030), Gl Publico ID no.
15192945 (SEQ ID NO: 1031), CLON Ceres ID no. 1607947 (SEQ ID NO: 1033), CLON Ceres ID no. 115880 (SEQ
ID NO: 1035), CLON Ceres ID no. 1074009 (SEQ ID NO: 1037), CLON Ceres ID no. 476073 (SEQ ID NO: 1039),
CLON Ceres ID no. 554053 (SEQ ID NO: 1041), CLON Ceres ID no. 391449 (SEQ ID NO: 1045), CLON Ceres ID
no. 1846400 (SEQ ID NO: 1048), ANOT Ceres ID no. 1475185 (SEQ ID NO: 1050), Gl Publico ID no. 115457148
(SEQ ID NO: 1051), ANOT Ceres ID no. 1454960 (SEQ ID NO: 1053), Gl Publico ID no. 50346893 (SEQ ID NO:
1056), CLON Ceres ID no. 1931526 (SEQ ID NO: 1058), ANOT Ceres ID no. 1454260 (SEQ ID NO: 1061), Gl
Publico ID no. 115456131 (SEQ ID NO: 1062), CLON Ceres ID no. 159151 (SEQ ID NO: 1064), CLON Ceres ID no.
1842801 (SEQ ID NO: 1071), CLON Ceres ID no. 533030 (SEQ ID NO: 1073), CLON Ceres ID no. 1931881 (SEQ ID
NO: 1075), ANOT Ceres ID no. 1480006 (SEQ ID NO: 1077), CLON Ceres ID no. 1895007 (SEQ ID NO: 1079), Gl
Publico ID no. 3598863 (SEQ ID NO: 1080), ANOT Ceres ID no. 1471735 (SEQ ID NO: 1082), CLON Ceres ID no.
1937530 (SEQ ID NO: 1084), CLON Ceres ID no. 1833050 (SEQ ID NO: 1086), CLON Ceres ID no. 644213 (SEQ ID
NO: 1088), CLON Ceres ID no. 568154 (SEQ ID NO: 1090), CLON Ceres ID no. 527598 (SEQ ID NO: 1092), ANOT
Ceres ID no. 1487614 (SEQ ID NO: 1096), ANOT Ceres ID no. 1541881 (SEQ ID NO: 1098), ANOT Ceres ID no.
1488465 (SEQ ID NO: 1100), ANOT Ceres ID no. 1488468 (SEQ ID NO: 1102), ANOT Ceres ID no. 1541884 (SEQ
ID NO: 1104), ANOT Ceres ID no. 1454972 (SEQ ID NO: 1106), ANOT Ceres ID no. 1475186 (SEQ ID NO: 1108),
CLON Ceres ID no. 686198 (SEQ ID NO: 1112), Gl Publico ID no. 84579420 (SEQ ID NO: 1114), CLON Ceres ID
no. 605144 (SEQ ID NO: 1116), Gl Publico ID no. 15077028 (SEQ ID NO: 1119), ANOT Ceres ID no. 1454963 (SEQ
ID NO: 1121), ANOT Ceres ID no. 6030208 (SEQ ID NO: 1123), y ANOT Ceres ID no. 6076767 (SEQ ID NO: 1125).

En el listado de secuencias se muestran polipéptidos que tienen puntuaciones bit HMM mayores de 105 cuando se
ajustan a un HMM generado a partir de las secuencias de aminoacidos mostradas en la Figura 9. Dichos
polipéptidos incluyen LINEA DE SEMILLAS Ceres ID no. ME20095 (SEQ ID NO: 1129), GI Publico ID no. 72255610
(SEQ ID NO: 933), LINEA DE SEMILLAS Ceres ID no. ME20095 (SEQ ID NO: 1129), CLON Ceres ID no. 1562633
(SEQ ID NO: 1140), ANOT Ceres ID no. 1692728 (SEQ ID NO: 1142), CLON Ceres ID no. 921110 (SEQ ID NO:
1144), CLON Ceres ID no. 1791180 (SEQ ID NO: 1146), CLON Ceres ID no. 527891 (SEQ ID NO: 1148), ANOT
Ceres ID no. 1522414 (SEQ ID NO: 1150), Gl Publico ID no. 51458330 (SEQ ID NO: 1182), Gl Publico ID no.
18399940 (SEQ ID NO: 63), ANOT Ceres ID no. 6107929 (SEQ ID NO: 73), ANOT Ceres ID no. 1473094 (SEQ ID
NO: 96), ANOT Ceres ID no. 1503955 (SEQ ID NO: 127), ANOT Ceres ID no. 1526501 (SEQ ID NO: 139), Gl
Publico ID no. 15235713 (SEQ ID NO: 179), Gl Publico ID no. 15234552 (SEQ ID NO: 180), ANOT Ceres ID no.
1520801 (SEQ ID NO: 209), ANOT Ceres ID no. 1443434 (SEQ ID NO: 467), Gl Publico ID no. 30696058 (SEQ ID
NO: 559), ANOT Ceres ID no. 1509601 (SEQ ID NO: 648), ANOT Ceres ID no. 1451912 (SEQ ID NO: 726), ANOT
Ceres ID no. 6017545 (SEQ ID NO: 741), ANOT Ceres ID no. 1504999 (SEQ ID NO: 765), ANOT Ceres ID no.
1456402 (SEQ ID NO: 773), ANOT Ceres ID no. 1496359 (SEQ ID NO: 781), ANOT Ceres ID no. 1447260 (SEQ ID
NO: 842), ANOT Ceres ID no. 1469023 (SEQ ID NO: 861), ANOT Ceres ID no. 1474186 (SEQ ID NO: 865), ANOT
Ceres ID no. 1527596 (SEQ ID NO: 867), CLON Ceres ID no. 1919624 (SEQ ID NO: 896), CLON Ceres ID no.
677797 (SEQ ID NO: 916), Gl Publico ID no. 7960729 (SEQ ID NO: 932), CLON Ceres ID no. 941845 (SEQ ID NO:
1043), Gl Publico ID no. 30683008 (SEQ ID NO: 1046), Gl Publico ID no. 42568786 (SEQ ID NO: 1059), CLON
Ceres ID no. 255364 (SEQ ID NO: 1069), Gl Publico ID no. 147771549 (SEQ ID NO: 1130), Gl Publico ID no.
144924741 (SEQ ID NO: 1131), Gl Publico ID no. 121594508 (SEQ ID NO: 1132), Gl Publico ID no. 91202290 (SEQ
ID NO: 1133), Gl Publico ID no. 89900939 (SEQ ID NO: 1134), Gl Publico ID no. 77917672 (SEQ ID NO: 1135), Gl
Publico ID no. 77165252 (SEQ ID NO: 1136), Gl Publico ID no. 115375374 (SEQ ID NO: 1137), Gl Publico ID no.
110602449 (SEQ ID NO: 1138), Gl Publico ID no. 125540573 (SEQ ID NO: 1151), Gl Publico ID no. 125561519
(SEQ ID NO: 1152), Gl Publico ID no. 125528345 (SEQ ID NO: 1153), Gl Publico ID no. 116310408 (SEQ ID NO:
1154), Gl Publico ID no. 115483332 (SEQ ID NO: 1156), Gl Publico ID no. 125575640 (SEQ ID NO: 1157), Gl
Publico ID no. 115476368 (SEQ ID NO: 1158), Gl Publico ID no. 115478841 (SEQ ID NO: 1159), Gl Publico ID no.
115467158 (SEQ ID NO: 1160), Gl Publico ID no. 72384477 (SEQ ID NO: 1161), Gl Publico ID no. 116054703 (SEQ
ID NO: 1162), CLON Ceres ID no. 1786317 (SEQ ID NO: 1164), CLON Ceres ID no. 1791336 (SEQ ID NO: 1166),
CLON Ceres ID no. 1877752 (SEQ ID NO: 1168), CLON Ceres ID no. 1821191 (SEQ ID NO: 1170), CLON Ceres ID
no. 446838 (SEQ ID NO: 1172), CLON Ceres ID no. 1556915 (SEQ ID NO: 1174), Gl Publico ID no. 90200725 (SEQ
ID NO: 1175), CLON Ceres ID no. 1580247 (SEQ ID NO: 1177), CLON Ceres ID no. 644201 (SEQ ID NO: 1179),
CLON Ceres ID no. 538689 (SEQ ID NO: 1181), CLON Ceres ID no. 817225 (SEQ ID NO: 1184), y CLON Ceres ID
no. 923842 (SEQ ID NO: 1186).

En el listado de secuencias se muestran polipéptidos que tienen puntuaciones bit HMM mayores de 55 cuando se
ajustan a un HMM generado a partir de las secuencias de aminoacidos mostradas en la Figura 10. Dichos
polipéptidos incluyen CLON Ceres ID no. 31309 (SEQ ID NO: 60), CLON Ceres ID no. 872030 (SEQ ID NO: 62),
CLON Ceres ID no. 100029223 (SEQ ID NO: 74), CLON Ceres ID no. 1939845 (SEQ ID NO: 98), CLON Ceres ID
no. 2015383 (SEQ ID NO: 102), CLON Ceres ID no. 1607893 (SEQ ID NO: 104), CLON Ceres ID no. 1075133 (SEQ
ID NO: 152), CLON Ceres ID no. 1218065 (SEQ ID NO: 915), Gl Publico ID no. 15227919 (SEQ ID NO: 64), Gl
Publico ID no. 9843641 (SEQ ID NO: 65), Gl Publico ID no. 124294789 (SEQ ID NO: 66), Gl Publico ID no.
15233446 (SEQ ID NO: 67), Gl Publico ID no. 115477679 (SEQ ID NO: 68), Gl Publico ID no. 42407552 (SEQ ID
NO: 69), Gl Publico ID no. 125562450 (SEQ ID NO: 70), Gl Publico ID no. 115469980 (SEQ ID NO: 71), ANOT
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Ceres ID no. 1442539 (SEQ ID NO: 76), ANOT Ceres ID no. 1442538 (SEQ ID NO: 78), ANOT Ceres ID no.
1460661 (SEQ ID NO: 80), ANOT Ceres ID no. 1452884 (SEQ ID NO: 82), ANOT Ceres ID no. 1450523 (SEQ ID
NO: 84), ANOT Ceres ID no. 1442257 (SEQ ID NO: 86), ANOT Ceres ID no. 1541121 (SEQ ID NO: 88), ANOT
Ceres ID no. 1480481 (SEQ ID NO: 90), ANOT Ceres ID no. 1487713 (SEQ ID NO: 92), ANOT Ceres ID no.
1456204 (SEQ ID NO: 94), CLON Ceres ID no. 1387402 (SEQ ID NO: 100), CLON Ceres ID no. 972919 (SEQ ID
NO: 106), CLON Ceres ID no. 1645860 (SEQ ID NO: 108), CLON Ceres ID no. 1042804 (SEQ ID NO: 110), CLON
Ceres ID no. 1606678 (SEQ ID NO: 112), CLON Ceres ID no. 684496 (SEQ ID NO: 114), CLON Ceres ID no.
1062366 (SEQ ID NO: 116), CLON Ceres ID no. 1722931 (SEQ ID NO: 118), CLON Ceres ID no. 746169 (SEQ ID
NO: 120), CLON Ceres ID no. 1050475 (SEQ ID NO: 122), CLON Ceres ID no. 1728904 (SEQ ID NO: 124), CLON
Ceres ID no. 1698538 (SEQ ID NO: 126), CLON Ceres ID no. 1762328 (SEQ ID NO: 130), CLON Ceres ID no.
1590072 (SEQ ID NO: 132), CLON Ceres ID no. 471593 (SEQ ID NO: 134), CLON Ceres ID no. 1031667 (SEQ ID
NO: 136), CLON Ceres ID no. 1826085 (SEQ ID NO: 138), CLON Ceres ID no. 373932 (SEQ ID NO: 142), CLON
Ceres ID no. 1797836 (SEQ ID NO: 144), CLON Ceres ID no. 1102774 (SEQ ID NO: 146), CLON Ceres ID no.
842287 (SEQ ID NO: 148), CLON Ceres ID no. 568205 (SEQ ID NO: 150), ANOT Ceres ID no. 6108997 (SEQ ID
NO: 154), ANOT Ceres ID no. 6023609 (SEQ ID NO: 156), y ANOT Ceres ID no. 6017906 (SEQ ID NO: 158).

En el listado de secuencias se muestran polipéptidos que tienen puntuaciones bit HMM mayores de 55 cuando se
ajustan a un HMM generado a partir de las secuencias de aminoacidos mostradas en la Figura 11. Dichos
polipéptidos incluyen LOCUS Ceres ID no. At2g26150 (SEQ ID NO: 364), ANOT Ceres ID no. 1455221 (SEQ ID NO:
407), Gl Publico ID no. 729774 (SEQ ID NO: 408), CLON Ceres ID no. 1414288 (SEQ ID NO: 410), Gl Publico ID no.
115482048 (SEQ ID NO: 413), Gl Publico ID no. 56117815 (SEQ ID NO: 421), ANOT Ceres ID no. 1485538 (SEQ ID
NO: 366), ANOT Ceres ID no. 1538505 (SEQ ID NO: 368), Gl Publico ID no. 8347238 (SEQ ID NO: 369), Gl Publico
ID no. 125542955 (SEQ ID NO: 370), Gl Publico ID no. 115446219 (SEQ ID NO: 371), CLON Ceres ID no. 1597127
(SEQ ID NO: 373), CLON Ceres ID no. 1584568 (SEQ ID NO: 375), CLON Ceres ID no. 286056 (SEQ ID NO: 377),
ANOT Ceres ID no. 1543432 (SEQ ID NO: 379), CLON Ceres ID no. 1728062 (SEQ ID NO: 381), ANOT Ceres ID
no. 1448950 (SEQ ID NO: 383), CLON Ceres ID no. 771500 (SEQ ID NO: 385), ANOT Ceres ID no. 1485096 (SEQ
ID NO: 387), CLON Ceres ID no. 1646104 (SEQ ID NO: 389), Gl Publico ID no. 111184724 (SEQ ID NO: 390),
CLON Ceres ID no. 1362475 (SEQ ID NO: 392), CLON Ceres ID no. 597906 (SEQ ID NO: 394), CLON Ceres ID no.
615781 (SEQ ID NO: 396), CLON Ceres ID no. 538713 (SEQ ID NO: 398), CLON Ceres ID no. 1794141 (SEQ ID
NO: 400), Gl Publico ID no. 5821138 (SEQ ID NO: 401), Gl Publico ID no. 886742 (SEQ ID NO: 402), CLON Ceres
ID no. 1814498 (SEQ ID NO: 404), Gl Publico ID no. 7158882 (SEQ ID NO: 405), ANOT Ceres ID no. 1452564 (SEQ
ID NO: 412), Gl Publico ID no. 125557431 (SEQ ID NO: 414), ANOT Ceres ID no. 1442880 (SEQ ID NO: 416),
ANOT Ceres ID no. 1463437 (SEQ ID NO: 418), Gl Publico ID no. 42415865 (SEQ ID NO: 419), GI Publico ID no.
33087081 (SEQ ID NO: 420), Gl Publico ID no. 115521217 (SEQ ID NO: 422), Gl Publico ID no. 115521211 (SEQ ID
NO: 423), Gl Publico ID no. 115521215 (SEQ ID NO: 424), ANOT Ceres ID no. 1454376 (SEQ ID NO: 426), CLON
Ceres ID no. 835571 (SEQ ID NO: 428), ANOT Ceres ID no. 1500046 (SEQ ID NO: 430), Gl Publico ID no.
110738569 (SEQ ID NO: 431), Gl Publico ID no. 125542510 (SEQ ID NO: 432), Gl Publico ID no. 30686034 (SEQ ID
NO: 433), Gl Publico ID no. 125570883 (SEQ ID NO: 434), Gl Publico ID no. 42562463 (SEQ ID NO: 435), CLON
Ceres ID no. 100043265 (SEQ ID NO: 436), ANOT Ceres ID no. 6089790 (SEQ ID NO: 438), y ANOT Ceres ID no.
6043635 (SEQ ID NO: 440).

En el listado de secuencias se muestran polipéptidos que tienen puntuaciones bit HMM mayores de 50 cuando se
ajustan a un HMM generado a partir de las secuencias de aminoacidos mostradas en la Figura 12. Dichos
polipéptidos incluyen LOCUS Ceres ID no. At1g32330 (SEQ ID NO: 311), ANOT Ceres ID no. 1538958 (SEQ ID NO:
319), Gl Publico ID no. 115521213 (SEQ ID NO: 320), Gl Publico ID no. 42415865 (SEQ ID NO: 321), Gl Publico ID
no. 729775 (SEQ ID NO: 322), Gl Publico ID no. 11386827 (SEQ ID NO: 323), Gl Publico ID no. 115456675 (SEQ ID
NO: 326), Gl Publico ID no. 89274218 (SEQ ID NO: 335), Gl Publico ID no. 125546035 (SEQ ID NO: 312), CLON
Ceres ID no. 125228 (SEQ ID NO: 314), Gl Publico ID no. 115465055 (SEQ ID NO: 315), Gl Publico ID no.
125553080 (SEQ ID NO: 316), Gl Publico ID no. 8920606 (SEQ ID NO: 317), CLON Ceres ID no. 1919643 (SEQ ID
NO: 325), Gl Publico ID no. 429155 (SEQ ID NO: 327), CLON Ceres ID no. 1194199 (SEQ ID NO: 329), Gl Publico
ID no. 15236631 (SEQ ID NO: 330), ANOT Ceres ID no. 1523420 (SEQ ID NO: 332), ANOT Ceres ID no. 1447046
(SEQ ID NO: 334), GI Publico ID no. 25296101 (SEQ ID NO: 336), Gl Publico ID no. 15228440 (SEQ ID NO: 337),
Gl Publico ID no. 6624612 (SEQ ID NO: 338), Gl Publico ID no. 125588688 (SEQ ID NO: 339), Gl Publico ID no.
115470859 (SEQ ID NO: 340), Gl Publico ID no. 15228865 (SEQ ID NO: 341), CLON Ceres ID no. 1571069 (SEQ ID
NO: 343), Gl Publico ID no. 115455903 (SEQ ID NO: 344), ANOT Ceres ID no. 1459422 (SEQ ID NO: 346), CLON
Ceres ID no. 1577511 (SEQ ID NO: 348), Gl Publico ID no. 115451657 (SEQ ID NO: 349), Gl Publico ID no.
15225255 (SEQ ID NO: 350), GI Publico ID no. 125545695 (SEQ ID NO: 351), ANOT Ceres ID no. 1471817 (SEQ ID
NO: 353), ANOT Ceres ID no. 1440896 (SEQ ID NO: 355), Gl Publico ID no. 119393868 (SEQ ID NO: 356), ANOT
Ceres ID no. 1517025 (SEQ ID NO: 358), ANOT Ceres ID no. 1512410 (SEQ ID NO: 360), y ANOT Ceres ID no.
6035498 (SEQ ID NO: 362).

En el listado de secuencias se muestran polipéptidos que tienen puntuaciones bit HMM mayores de 25 cuando se
ajustan a un HMM generado a partir de las secuencias de aminoacidos mostradas en la Figura 13. Dichos
polipéptidos incluyen CLON Ceres ID no. 41543 (SEQ ID NO: 160) CLON Ceres ID no. 1837065 (SEQ ID NO: 162),
ANOT Ceres ID no. 1531178 (SEQ ID NO: 184), CLON Ceres ID no. 470694 (SEQ ID NO: 242), Gl Publico ID no.
92867368 (SEQ ID NO: 253), CLON Ceres ID no. 859707 (SEQ ID NO: 256), CLON Ceres ID no. 392275 (SEQ ID
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NO: 268), CLON Ceres ID no. 1828394 (SEQ ID NO: 282), Gl Publico ID no. 115466694 (SEQ ID NO: 294), CLON
Ceres ID no. 1895763 (SEQ ID NO: 164), CLON Ceres ID no. 1850460 (SEQ ID NO: 166), CLON Ceres ID no.
1808074 (SEQ ID NO: 168), CLON Ceres ID no. 1832882 (SEQ ID NO: 170), CLON Ceres ID no. 1978977 (SEQ ID
NO: 172), CLON Ceres ID no. 1918742 (SEQ ID NO: 174), CLON Ceres ID no. 1940023 (SEQ ID NO: 176), CLON
Ceres ID no. 1923495 (SEQ ID NO: 178), CLON Ceres ID no. 1851388 (SEQ ID NO: 182), ANOT Ceres ID no.
1477681 (SEQ ID NO: 186), ANOT Ceres ID no. 1508800 (SEQ ID NO: 188), ANOT Ceres ID no. 1455597 (SEQ ID
NO: 190), ANOT Ceres ID no. 1532016 (SEQ ID NO: 192), ANOT Ceres ID no. 1478526 (SEQ ID NO: 194), ANOT
Ceres ID no. 1492567 (SEQ ID NO: 196), ANOT Ceres ID no. 1515273 (SEQ ID NO: 198), ANOT Ceres ID no.
1461979 (SEQ ID NO: 200), ANOT Ceres ID no. 1439702 (SEQ ID NO: 202), ANOT Ceres ID no. 1448044 (SEQ ID
NO: 204), ANOT Ceres ID no. 1483370 (SEQ ID NO: 206), ANOT Ceres ID no. 1445651 (SEQ ID NO: 208), ANOT
Ceres ID no. 1490863 (SEQ ID NO: 212), ANOT Ceres ID no. 1501043 (SEQ ID NO: 214), ANOT Ceres ID no.
1527507 (SEQ ID NO: 216), ANOT Ceres ID no. 1498633 (SEQ ID NO: 218), ANOT Ceres ID no. 1465403 (SEQ ID
NO: 220), ANOT Ceres ID no. 1510956 (SEQ ID NO: 222), ANOT Ceres ID no. 1457735 (SEQ ID NO: 224), Gl
Publico ID no. 15224711 (SEQ ID NO: 225), CLON Ceres ID no. 40062 (SEQ ID NO: 228), Gl Publico ID no.
15220315 (SEQ ID NO: 229), CLON Ceres ID no. 36480 (SEQ ID NO: 231), CLON Ceres ID no. 2443 (SEQ ID NO:
233), Gl Publico ID no. 30685375 (SEQ ID NO: 234), Gl Publico ID no. 126009434 (SEQ ID NO: 235), CLON Ceres
ID no. 965753 (SEQ ID NO: 237), CLON Ceres ID no. 948834 (SEQ ID NO: 239), Gl Publico ID no. 33347409 (SEQ
ID NO: 240), CLON Ceres ID no. 643614 (SEQ ID NO: 244), CLON Ceres ID no. 1049362 (SEQ ID NO: 246), CLON
Ceres ID no. 546675 (SEQ ID NO: 248), CLON Ceres ID no. 522046 (SEQ ID NO: 250), CLON Ceres ID no. 651076
(SEQ ID NO: 252), Gl Publico ID no. 92897590 (SEQ ID NO: 254), CLON Ceres ID no. 634176 (SEQ ID NO: 258),
CLON Ceres ID no. 1041432 (SEQ ID NO: 260), CLON Ceres ID no. 1065203 (SEQ ID NO: 262), CLON Ceres ID
no. 555361 (SEQ ID NO: 264), CLON Ceres ID no. 704227 (SEQ ID NO: 266), CLON Ceres ID no. 100819945 (SEQ
ID NO: 269), CLON Ceres ID no. 282584 (SEQ ID NO: 271), CLON Ceres ID no. 1448469 (SEQ ID NO: 273), CLON
Ceres ID no. 241246 (SEQ ID NO: 275), CLON Ceres ID no. 234443 (SEQ ID NO: 277), CLON Ceres ID no. 293549
(SEQ ID NO: 279), Gl Publico ID no. 109450926 (SEQ ID NO: 280), CLON Ceres ID no. 1803923 (SEQ ID NO: 284),
CLON Ceres ID no. 2024557 (SEQ ID NO: 286), CLON Ceres ID no. 1820364 (SEQ ID NO: 288), Gl Publico ID no.
125554274 (SEQ ID NO: 289), Gl Publico ID no. 125531165 (SEQ ID NO: 290), Gl Publico ID no. 125541514 (SEQ
ID NO: 291), Gl Publico ID no. 125557559 (SEQ ID NO: 292), Gl Publico ID no. 125557844 (SEQ ID NO: 293), Gl
Publico ID no. 115449295 (SEQ ID NO: 295), Gl Publico ID no. 115481182 (SEQ ID NO: 296), Gl Publico ID no.
20177639 (SEQ ID NO: 297), Gl Publico ID no. 115471021 (SEQ ID NO: 298), Gl Publico ID no. 115456011 (SEQ ID
NO: 299), Gl Publico ID no. 125588290 (SEQ ID NO: 300), Gl Publico ID no. 115477799 (SEQ ID NO: 301), Gl
Publico ID no. 115471385 (SEQ ID NO: 302), Gl Publico ID no. 125599705 (SEQ ID NO: 303), Gl Publico ID no.
115489810 (SEQ ID NO: 304), Gl Publico ID no. 55276718 (SEQ ID NO: 305), ANOT Ceres ID no. 6025568 (SEQ ID
NO: 307), y ANOT Ceres ID no. 6091128 (SEQ ID NO: 309).

En el listado de secuencias se muestran polipéptidos que tienen puntuaciones bit HMM mayores de 85 cuando se
ajustan a un HMM generado a partir de las secuencias de aminoacidos mostradas en la Figura 14. Dichos
polipéptidos incluyen CLON Ceres ID no. 14572 (SEQ ID NO: 2), Gl Publico ID no. 115470807 (SEQ ID NO: 5),
CLON Ceres ID no. 1842931 (SEQ ID NO: 15), CLON Ceres ID no. 321308 (SEQ ID NO: 17), CLON Ceres ID no.
1725811 (SEQ ID NO: 19), CLON Ceres ID no. 1357455 (SEQ ID NO: 21), CLON Ceres ID no. 943370 (SEQ ID NO:
23), CLON Ceres ID no. 1327712 (SEQ ID NO: 25), CLON Ceres ID no. 1764692 (SEQ ID NO: 27), ANOT Ceres ID
no. 1512656 (SEQ ID NO: 41), Gl Publico ID no. 18403425 (SEQ ID NO: 3), Gl Publico ID no. 11994285 (SEQ ID
NO: 4), Gl Publico ID no. 108706298 (SEQ ID NO: 6), Gl Publico ID no. 15233585 (SEQ ID NO: 7), Gl Publico ID no.
125599279 (SEQ ID NO: 8), Gl Publico ID no. 115450865 (SEQ ID NO: 9), Gl Publico ID no. 22773244 (SEQ ID NO:
10), Gl Publico ID no. 92874749 (SEQ ID NO: 11), CLON Ceres ID no. 1857034 (SEQ ID NO: 13), CLON Ceres ID
no. 1059300 (SEQ ID NO: 29), CLON Ceres ID no. 1804869 (SEQ ID NO: 31), CLON Ceres ID no. 378863 (SEQ ID
NO: 33), CLON Ceres ID no. 1930271 (SEQ ID NO: 35), CLON Ceres ID no. 2034728 (SEQ ID NO: 37), CLON
Ceres ID no. 1866421 (SEQ ID NO: 39), ANOT Ceres ID no. 1463492 (SEQ ID NO: 43), ANOT Ceres ID no.
1459391 (SEQ ID NO: 45), ANOT Ceres ID no. 1442920 (SEQ ID NO: 47), ANOT Ceres ID no. 6011447 (SEQ ID
NO: 49), ANOT Ceres ID no. 6068218 (SEQ ID NO: 51), ANOT Ceres ID no. 6044121 (SEQ ID NO: 53), y ANOT
Ceres ID no. 6100755 (SEQ ID NO: 55).

En el listado de secuencias se muestran polipéptidos que tienen puntuaciones bit HMM mayores de 70 cuando se
ajustan a un HMM generado a partir de las secuencias de aminoacidos mostradas en la Figura 15. Dichos
polipéptidos incluyen LINEA DE SEMILLAS Ceres ID no. ME02401 (SEQ ID NO: 749), CLON Ceres ID no. 1847516
(SEQ ID NO: 1195), CLON Ceres ID no. 1961986 (SEQ ID NO: 1201), ANOT Ceres ID no. 6091930 (SEQ ID NO:
1207), CLON Ceres ID no. 2025938 (SEQ ID NO: 885), CLON Ceres ID no. 1821214 (SEQ ID NO: 1189), CLON
Ceres ID no. 1040399 (SEQ ID NO: 1191), CLON Ceres ID no. 1093691 (SEQ ID NO: 1193), CLON Ceres ID no.
974539 (SEQ ID NO: 1197), CLON Ceres ID no. 1832340 (SEQ ID NO: 1199), CLON Ceres ID no. 1933211 (SEQ ID
NO: 1203), CLON Ceres ID no. 997558 (SEQ ID NO: 1205), ANOT Ceres ID no. 6041596 (SEQ ID NO: 1209), Gl
Publico ID no. 125564176 (SEQ ID NO: 1210), CLON Ceres ID no. 1836064 (SEQ ID NO: 1212), CLON Ceres ID no.
1909693 (SEQ ID NO: 1214), Gl Publico ID no. 169363 (SEQ ID NO: 1215), Gl Publico ID no. 40287480 (SEQ ID
NO: 1216), CLON Ceres ID no. 1765346 (SEQ ID NO: 1218), Gl Publico ID no. 125546008 (SEQ ID NO: 1219),
CLON Ceres ID no. 1950900 (SEQ ID NO: 1221), Gl Publico ID no. 41350259 (SEQ ID NO: 1222), Gl Publico ID no.
125588210 (SEQ ID NO: 1223), CLON Ceres ID no. 1954395 (SEQ ID NO: 1225), Gl Publico ID no. 18403408 (SEQ
ID NO: 1226), CLON Ceres ID no. 2010121 (SEQ ID NO: 1228), ANOT Ceres ID no. 6011486 (SEQ ID NO: 1230),
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Gl Publico ID no. 25082726 (SEQ ID NO: 1231), Gl Publico ID no. 113196593 (SEQ ID NO: 1232), CLON Ceres ID
no. 1843021 (SEQ ID NO: 1234), CLON Ceres ID no. 1931194 (SEQ ID NO: 1236), CLON Ceres ID no. 1652996
(SEQ ID NO: 1238), CLON Ceres ID no. 1930044 (SEQ ID NO: 1240), CLON Ceres ID no. 24255 (SEQ ID NO:
1242), ANOT Ceres ID no. 6034955 (SEQ ID NO: 1244), ANOT Ceres ID no. 6119444 (SEQ ID NO: 1246), ANOT
Ceres ID no. 6063956 (SEQ ID NO: 1248), ANOT Ceres ID no. 6015461 (SEQ ID NO: 1250), CLON Ceres ID no.
696244 (SEQ ID NO: 1252), ANOT Ceres ID no. 1468973 (SEQ ID NO: 1254), CLON Ceres ID no. 2019529 (SEQ ID
NO: 1256), y CLON Ceres ID no. 1492169 (SEQ ID NO: 1258).

En el listado de secuencias se muestran polipéptidos que tienen puntuaciones bit HMM mayores de
aproximadamente 300 cuando se ajustan a un HMM generado a partir de las secuencias de aminoacidos mostradas
en la Figura 16. Dichos polipéptidos incluyen LINEA DE SEMILLAS Ceres ID no. ME004246 (SEQ ID NO: 1311),
ClonCeres: 971761 (SEQ ID NO: 1313), ClonCeres: 1946574 (SEQ ID NO: 1331), ClonCeres: 2055551 (SEQ ID NO:
1340), ClonCeres: 100045499 (SEQ ID NO: 1347), ClonCeres: 1465853 (SEQ ID NO: 1353), ClonCeres: 753982
(SEQ ID NO: 1360), ClonCeres: 1076093 (SEQ ID NO: 1315), ClonCeres: 1627875 (SEQ ID NO: 1317), AnotCeres:
1508362 (SEQ ID NO: 1319), AnotCeres: 1526950 (SEQ ID NO: 1321), ClonCeres: 1832333 (SEQ ID NO: 1323), Gl:
74272607 (SEQ ID NO: 1324), Gl: 192910782 (SEQ ID NO: 1325), Gl: 157342563 (SEQ ID NO: 1326), Gl:
159483497 (SEQ ID NO: 1327), ClonCeres: 1839999 (SEQ ID NO: 1329), ClonCeres: 467335 (SEQ ID NO: 1333),
Gl: 168010087 (SEQ ID NO: 1334), ClonCeres: 1728202 (SEQ ID NO: 1336), ClonCeres: 1994239 (SEQ ID NO:
1338), AnotCeres: 8704704 (SEQ ID NO: 1342), Gl: 115453877 (SEQ ID NO: 1343), ClonCeres: 1646411 (SEQ ID
NO: 1345), ClonCeres: 100920260 (SEQ ID NO: 1349), Gl: 116786147 (SEQ ID NO: 1350), Gl: 116783944 (SEQ ID
NO: 1351), Gl: 82623397 (SEQ ID NO: 1354), AnotCeres: 8656662 (SEQ ID NO: 1356), ClonCeres: 1417803 (SEQ
ID NO: 1358), y Gl: 145345927 (SEQ ID NO: 1361).

D. Porcentaje de identidad

En algunas realizaciones, un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia tiene una secuencia de aminoacidos con al
menos 80%, 85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos
mostrada en SEQ ID NO: 749. Los polipéptidos que tienen dicho porcentaje de identidad de secuencia tienen
frecuentemente un dominio indicativo de un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia y/o tienen una puntuacion bit
HMM que es mayor de 20, como se ha discutido anteriormente. Las secuencias de aminoacidos de polipéptidos de
tolerancia al calor y/o sequia que tienen al menos 20% de identidad de secuencia con una de las secuencias de
aminoacidos mostradas en SEQ ID NO: 442, SEQ ID NO: 489, SEQ ID NO: 568, SEQ ID NO: 590, SEQ ID NO: 705,
SEQ ID NO: 711, SEQ ID NO: 742, SEQ ID NO: 1012, SEQ ID NO: 1129, SEQ ID NO: 60, SEQ ID NO: 364, SEQ ID
NO: 311, SEQ ID NO: 160, SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 1131, y SEQ ID NO: 749 se proporcionan en las Figuras 1-
16.

"Porcentaje de identidad de secuencia" se refiere al grado de identidad de secuencia entre cualquier secuencia de
referencia dada, por ejemplo, SEQ ID NO: 2, y una secuencia candidata de tolerancia al calor y/o sequia. Una
secuencia candidata tipicamente tiene una longitud que es de 80 por ciento a 200 por ciento la longitud de la
secuencia de referencia, por ejemplo, 82, 85, 87, 89, 90, 93, 95, 97, 99, 100, 105, 110, 115, 120, 130, 140, 150, 160,
170, 180, 190, 6 200 por ciento la longitud de la secuencia de referencia. Un porcentaje de identidad para cualquier
acido nucleico o polipéptido candidato respecto a un acido nucleico o polipéptido de referencia puede determinarse
como sigue. Una secuencia de referencia (por ejemplo, una secuencia de acido nucleico o una secuencia de
aminoacidos) se alinea con una o mas secuencias candidatas usando el programa informatico ClustalW (version
1.83, parametros por defecto), lo que permite llevar a cabo alineamientos de secuencias de acido nucleico o
polipéptido a lo largo de su longitud completa (alineamiento global). Chenna et al., Nucleic Acids Res., 31(13): 3497-
500 (2003).

ClustalW calcula la mejor concordancia entre una secuencia de referencia y una o mas candidatas, y las alinea de
manera que pueden determinarse identidades, similitudes y diferencias. Pueden insertarse huecos de uno o mas
residuos en una secuencia de referencia, una secuencia candidata, o ambas, para maximizar los alineamientos de
secuencias. Para un alineamiento rapido por parejas de secuencias de acido nucleico, se usan los parametros por
defecto siguientes: tamafio de palabra: 2; tamafio de ventana: 4; método de puntuacién: porcentaje; nimero de
diagonales superiores: 4; y penalizacion por hueco: 5. Para el alineamiento multiple de secuencias de acido
nucleico, se usan los parametros siguientes: penalizacion por apertura de hueco: 10; penalizacién por extension de
hueco: 5,0; y transiciones de peso: si. Para un alineamiento rapido por parejas de secuencias de proteina, se usan
los parametros siguientes: tamafio de palabra: 1; tamafio de ventana: 5; método de puntuacion: porcentaje; nimero
de diagonales superiores: 5; penalizacion por hueco: 3. Para el alineamiento multiple de secuencias de proteina, se
usan los parametros siguientes: matriz de peso: blosum; penalizacion por apertura de hueco: 10; penalizacién por
extension de hueco: 0,5; huecos hidrofilicos: en funcionamiento; residuos hidrofilicos: Gly, Pro, Ser, Asn, Asp, GIn,
Glu, Arg, y Lys; penalizacion por hueco especifico de residuo: en funcionamiento. El resultado de ClustalW es un
alineamiento de secuencias que refleja la relacion entre las secuencias. ClustalW puede correrse, por ejemplo, en el
sitio Baylor College of Medicine Search Launcher (searchlauncher.bcm.tmc.edu/multi-align/multi-align.html) y en el
sitio European Bioinformatics Institute en la Red de Redes ("World Wide Web") (ebi.ac.uk/clustalw).

Para determinar el porcentaje de identidad de una secuencia candidata de acido nucleico o aminoacidos con una
secuencia de referencia, las secuencias se alinean usando ClustalW, el nimero de concordancias idénticas en el
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alineamiento se divide por la longitud de la secuencia de referencia, y el resultado se multiplica por 100. Se indica
que el valor del porcentaje de identidad puede redondearse a la décima mas préxima. Por ejemplo, 78,11, 78,12,
78,13, y 78,14 se redondean hacia abajo hasta 78,1, mientras 78,15, 78,16, 78,17, 78,18, y 78,19 se redondean
hacia arriba hasta 78,2.

En algunos casos, un polipéptido de tolerancia a la sequia tiene una secuencia de aminoacidos con al menos 40%
de identidad de secuencia, por ejemplo, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%, 75%, 80%, 85%, 90%, 95%, 97%,
98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos mostrada en SEQ ID NO: 442. Las
secuencias de aminoacidos de polipéptidos que tienen mas de 40% de identidad de secuencia con el polipéptido
mostrado en SEQ ID NO: 442 se proporcionan en la Figura 1. Dichos polipéptidos incluyen Gl Publico ID no.
72384401 (SEQ ID NO: 443), CLON Ceres ID no. 1079382 (SEQ ID NO: 445), CLON Ceres ID no. 1853461 (SEQ ID
NO: 447), CLON Ceres ID no. 1626485 (SEQ ID NO: 451), CLON Ceres ID no. 1713920 (SEQ ID NO: 459), CLON
Ceres ID no. 1772747 (SEQ ID NO: 463), CLON Ceres ID no. 225960 (SEQ ID NO: 465), Gl Publico ID no.
115443807 (SEQ ID NO: 470), y CLON Ceres ID no. 569388 (SEQ ID NO: 483).

En algunos casos, un polipéptido de tolerancia a la sequia tiene una secuencia de aminoacidos con al menos 30%
de identidad de secuencia, por ejemplo, 30%, 35%, 40%, 48%, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%, 75%, 80%,
85%), 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos mostrada en SEQ
ID NO: 489. Las secuencias de aminoacidos de polipéptidos que tienen mas de 30% de identidad de secuencia con
el polipéptido mostrado en SEQ ID NO: 489 se proporcionan en la Figura 2. Dichos polipéptidos incluyen CLON
Ceres ID no. 571200 (SEQ ID NO: 494), CLON Ceres ID no. 1928532 (SEQ ID NO: 496), ANOT Ceres ID no.
1490637 (SEQ ID NO: 498), CLON Ceres ID no. 295496 (SEQ ID NO: 514), Gl Publico ID no. 115463637 (SEQ ID
NO: 515), y CLON Ceres ID no. 1999444 (SEQ ID NO: 518).

En algunos casos, un polipéptido de tolerancia a la sequia tiene una secuencia de aminoacidos con al menos 35%
de identidad de secuencia, por ejemplo, 37%, 40%, 45%, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%, 75%, 80%, 85%,
90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos mostrada en SEQ ID NO:
568. Las secuencias de aminoacidos de polipéptidos que tienen mas de 35% de identidad de secuencia con el
polipéptido mostrado en SEQ ID NO: 568 se proporcionan en la Figura 3. Dichos polipéptidos incluyen CLON Ceres
ID no. 695006 (SEQ ID NO: 578) y ANOT Ceres ID no. 1527488 (SEQ ID NO: 584).

En algunos casos, un polipéptido de tolerancia a la sequia tiene una secuencia de aminoacidos con al menos 25%
de identidad de secuencia, por ejemplo, 28%, 32%, 40%, 44%, 48%, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%, 75%,
80%, 85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos mostrada en
SEQ ID NO: 590. Las secuencias de aminoacidos de polipéptidos que tienen mas de 25% de identidad de secuencia
con el polipéptido mostrado en SEQ ID NO: 590 se proporcionan en la Figura 4. Dichos polipéptidos incluyen ANOT
Ceres ID no. 1501305 (SEQ ID NO: 623), CLON Ceres ID no. 607280 (SEQ ID NO: 627), Gl Publico ID no.
92887174 (SEQ ID NO: 632), CLON Ceres ID no. 1857162 (SEQ ID NO: 634), Gl Publico ID no. 115477272 (SEQ ID
NO: 674), y CLON Ceres ID no. 264002 (SEQ ID NO: 682).

En algunos casos, un polipéptido de tolerancia a la sequia tiene una secuencia de aminoacidos con al menos 40%
de identidad de secuencia, por ejemplo, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%, 75%, 80%, 85%, 90%, 95%, 97%,
98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos mostrada en SEQ ID NO: 705. Las
secuencias de aminoacidos de polipéptidos que tienen mas de 40% de identidad de secuencia con el polipéptido
mostrado en SEQ ID NO: 705 se proporcionan en la Figura 5. Dichos polipéptidos incluyen GI Publico ID no.
79320952 (SEQ ID NO: 706) y Gl Publico ID no. 79320957 (SEQ ID NO: 707).

En algunos casos, un polipéptido de tolerancia a la sequia tiene una secuencia de aminoacidos con al menos 30%
de identidad de secuencia, por ejemplo, 33%, 41%, 45%, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%, 75%, 80%, 85%,
90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos mostrada en SEQ ID NO:
711. Las secuencias de aminoacidos de polipéptidos que tienen mas de 30% de identidad de secuencia con el
polipéptido mostrado en SEQ ID NO: 711 se proporcionan en la Figura 6. Dichos polipéptidos incluyen CLON Ceres
ID no. 964616 (SEQ ID NO: 714), CLON Ceres ID no. 100009667 (SEQ ID NO: 715), ANOT Ceres ID no. 1444568
(SEQ ID NO: 719), CLON Ceres ID no. 719489 (SEQ ID NO: 725), CLON Ceres ID no. 587748 (SEQ ID NO: 733),
Gl Publico ID no. 125528114 (SEQ ID NO: 734), y CLON Ceres ID no. 274172 (SEQ ID NO: 737).

En algunos casos, un polipéptido de tolerancia a la sequia tiene una secuencia de aminoacidos con al menos 30%
de identidad de secuencia, por ejemplo, 35%, 38%, 43%, 47%, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%, 75%, 80%,
85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos mostrada en SEQ
ID NO: 742. Las secuencias de aminoacidos de polipéptidos que tienen mas de 30% de identidad de secuencia con
el polipéptido mostrado en SEQ ID NO: 742 se proporcionan en la Figura 7. Dichos polipéptidos incluyen GI Publico
ID no. 115477170 (SEQ ID NO: 757), CLON Ceres ID no. 1620215 (SEQ ID NO: 759), CLON Ceres ID no. 1931889
(SEQ ID NO: 761), ANOT Ceres ID no. 1460527 (SEQ ID NO: 801), CLON Ceres ID no. 975913 (SEQ ID NO: 846),
CLON Ceres ID no. 708446 (SEQ ID NO: 859), CLON Ceres ID no. 1748922 (SEQ ID NO: 944), CLON Ceres ID no.
1775820 (SEQ ID NO: 955), Gl Publico ID no. 115468934 (SEQ ID NO: 991), y Gl Publico ID no. 118424243 (SEQ
ID NO: 1000).
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En algunos casos, un polipéptido de tolerancia a la sequia tiene una secuencia de aminoacidos con al menos 35%
de identidad de secuencia, por ejemplo, 36%, 40%, 47%, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%, 75%, 80%, 85%,
90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos mostrada en SEQ ID NO:
1012. Las secuencias de aminoacidos de polipéptidos que tienen mas de 35% de identidad de secuencia con el
polipéptido mostrado en SEQ ID NO: 1012 se proporcionan en la Figura 8. Dichos polipéptidos incluyen CLON Ceres
ID no. 287430 (SEQ ID NO: 1018), ANOT Ceres ID no. 451889 (SEQ ID NO: 1020), CLON Ceres ID no. 936084
(SEQ ID NO: 1055), CLON Ceres ID no. 1792501 (SEQ ID NO: 1066), ANOT Ceres ID no. 1437875 (SEQ ID NO:
1068), Gl Publico ID no. 1853968 (SEQ ID NO: 1093), GI Publico ID no. 27530032 (SEQ ID NO: 1094), CLON Ceres
ID no. 1834483 (SEQ ID NO: 1110), Gl Publico ID no. 84579418 (SEQ ID NO: 1113), Gl Publico ID no. 15077030
(SEQ ID NO: 1117), y Gl Publico ID no. 13752458 (SEQ ID NO: 1118).

En algunos casos, un polipéptido de tolerancia a la sequia tiene una secuencia de aminoacidos con al menos 30%
de identidad de secuencia, por ejemplo, 31%, 35%, 40%, 41%, 49%, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%, 75%,
80%, 85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos mostrada en
SEQ ID NO: 1129. Las secuencias de aminoacidos de polipéptidos que tienen mas de 30% de identidad de
secuencia con el polipéptido mostrado en SEQ ID NO: 1129 se proporcionan en la Figura 9. Dichos polipéptidos
incluyen Gl Publico ID no. 72255610 (SEQ ID NO: 933), LINEA DE SEMILLAS Ceres ID no. ME20095 (SEQ ID NO:
1129), CLON Ceres ID no. 1562633 (SEQ ID NO: 1140), ANOT Ceres ID no. 1692728 (SEQ ID NO: 1142), CLON
Ceres ID no. 921110 (SEQ ID NO: 1144), CLON Ceres ID no. 1791180 (SEQ ID NO: 1146), CLON Ceres ID no.
527891 (SEQ ID NO: 1148), ANOT Ceres ID no. 1522414 (SEQ ID NO: 1150), y Gl Publico ID no. 51458330 (SEQ
ID NO: 1182).

En algunos casos, un polipéptido de tolerancia al calor tiene una secuencia de aminoacidos con al menos 25% de
identidad de secuencia, por ejemplo, 26%, 27%, 30%, 32%, 40%, 42%, 47%, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%,
70%, 75%, 80%, 85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos
mostrada en SEQ ID NO: 60. Las secuencias de aminoacidos de polipéptidos que tienen mas de 25% de identidad
de secuencia con el polipéptido mostrado en SEQ ID NO: 60 se proporcionan en la Figura 10. Dichos polipéptidos
incluyen CLON Ceres ID no. 872030 (SEQ ID NO: 62), CLON Ceres ID no. 100029223 (SEQ ID NO: 74), CLON
Ceres ID no. 1939845 (SEQ ID NO: 98), CLON Ceres ID no. 2015383 (SEQ ID NO: 102), CLON Ceres ID no.
1607893 (SEQ ID NO: 104), CLON Ceres ID no. 1075133 (SEQ ID NO: 152), y CLON Ceres ID no. 1218065 (SEQ
ID NO: 915).

En algunos casos, un polipéptido de tolerancia al calor tiene una secuencia de aminoacidos con al menos 25% de
identidad de secuencia, por ejemplo, 27%, 28%, 31%, 36%, 44%, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%, 75%,
80%, 85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos mostrada en
SEQ ID NO: 364. Las secuencias de aminoacidos de polipéptidos que tienen mas de 25% de identidad de secuencia
con el polipéptido mostrado en SEQ ID NO: 364 se proporcionan en la Figura 11. Dichos polipéptidos incluyen ANOT
Ceres ID no. 1455221 (SEQ ID NO: 407), Gl Publico ID no. 729774 (SEQ ID NO: 408), CLON Ceres ID no. 1414288
(SEQ ID NO: 410), GI Publico ID no. 115482048 (SEQ ID NO: 413), y GI Publico ID no. 56117815 (SEQ ID NO:
421).

En algunos casos, un polipéptido de tolerancia al calor tiene una secuencia de aminoacidos con al menos 25% de
identidad de secuencia, por ejemplo, 29%, 35%, 40%, 47%, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%, 75%, 80%,
85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos mostrada en SEQ
ID NO: 311. Las secuencias de aminoacidos de polipéptidos que tienen mas de 25% de identidad de secuencia con
el polipéptido mostrado en SEQ ID NO: 311 se proporcionan en la Figura 12. Dichos polipéptidos incluyen ANOT
Ceres ID no. 1538958 (SEQ ID NO: 319), Gl Publico ID no. 115521213 (SEQ ID NO: 320), Gl Publico ID no.
42415865 (SEQ ID NO: 321), Gl Publico ID no. 729775 (SEQ ID NO: 322), Gl Publico ID no. 11386827 (SEQ ID NO:
323), Gl Publico ID no. 115456675 (SEQ ID NO: 326), y Gl Publico ID no. 89274218 (SEQ ID NO: 335).

En algunos casos, un polipéptido de tolerancia al calor tiene una secuencia de aminoacidos con al menos 25% de
identidad de secuencia, por ejemplo, 30%, 33%, 40%, 45%, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%, 75%, 80%,
85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos mostrada en SEQ
ID NO: 160. Las secuencias de aminoacidos de polipéptidos que tienen mas de 25% de identidad de secuencia con
el polipéptido mostrado en SEQ ID NO: 160 se proporcionan en la Figura 13. Dichos polipéptidos incluyen CLON
Ceres ID no. 1837065 (SEQ ID NO: 162), ANOT Ceres ID no. 1531178 (SEQ ID NO: 184), CLON Ceres ID no.
470694 (SEQ ID NO: 242), Gl Publico ID no. 92867368 (SEQ ID NO: 253), CLON Ceres ID no. 859707 (SEQ ID NO:
256), CLON Ceres ID no. 392275 (SEQ ID NO: 268), CLON Ceres ID no. 1828394 (SEQ ID NO: 282), y Gl Publico
ID no. 115466694 (SEQ ID NO: 294).

En algunos casos, un polipéptido de tolerancia al calor tiene una secuencia de aminoacidos con al menos 20% de
identidad de secuencia, por ejemplo, 21%, 22%, 30%, 35%, 40%, 45%, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%,
75%, 80%, 85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos
mostrada en SEQ ID NO: 2. Las secuencias de aminoacidos de polipéptidos que tienen mas de 20% de identidad de
secuencia con el polipéptido mostrado en SEQ ID NO: 2 se proporcionan en la Figura 14. Dichos polipéptidos
incluyen GI Publico ID no. 115470807 (SEQ ID NO: 5), CLON Ceres ID no. 1842931 (SEQ ID NO: 15), CLON Ceres
ID no. 321308 (SEQ ID NO: 17), CLON Ceres ID no. 1725811 (SEQ ID NO: 19), CLON Ceres ID no. 1357455 (SEQ
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ID NO: 21), CLON Ceres ID no. 943370 (SEQ ID NO: 23), CLON Ceres ID no. 1327712 (SEQ ID NO: 25), CLON
Ceres ID no. 1764692 (SEQ ID NO: 27), y ANOT Ceres ID no. 1512656 (SEQ ID NO: 41).

En algunos casos, un polipéptido de tolerancia a la sequia tiene una secuencia de aminoacidos con al menos 20%
de identidad de secuencia, por ejemplo, 22%, 23%, 30%, 35%, 40%, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%, 75%,
80%, 85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos mostrada en
SEQ ID NO: 749. Las secuencias de aminoacidos de polipéptidos que tienen mas de 20% de identidad de secuencia
con el polipéptido mostrado en SEQ ID NO: 749 se proporcionan en la Figura 15. Dichos polipéptidos incluyen CLON
Ceres ID no. 1847516 (SEQ ID NO: 1195), CLON Ceres ID no. 1961986 (SEQ ID NO: 1201), y ANOT Ceres ID no.
6091930 (SEQ ID NO: 1207).

En algunos casos, un polipéptido de tolerancia a la sequia tiene una secuencia de aminoacidos con al menos 30%
de identidad de secuencia, por ejemplo, 31%, 35%, 40%, 41%, 49%, 50%, 52%, 56%, 59%, 61%, 65%, 70%, 75%,
80%, 85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de aminoacidos mostrada en
SEQ ID NO: 1311. Las secuencias de aminoacidos de polipéptidos que tienen mas de 30% de identidad de
secuencia con el polipéptido mostrado en SEQ ID NO: 1311 se proporcionan en la Figura 16. Dichos polipéptidos
incluyen ClonCeres: 971761 (SEQ ID NO: 1313), ClonCeres: 1946574 (SEQ ID NO: 1331), ClonCeres: 2055551
(SEQ ID NO: 1340), ClonCeres: 100045499 (SEQ ID NO: 1347), ClonCeres: 1465853 (SEQ ID NO: 1353),
ClonCeres: 753982 (SEQ ID NO: 1360), ClonCeres: 1076093 (SEQ ID NO: 1315), ClonCeres: 1627875 (SEQ ID NO:
1317), AnotCeres: 1508362 (SEQ ID NO: 1319), AnotCeres: 1526950 (SEQ ID NO: 1321), ClonCeres: 1832333
(SEQ ID NO: 1323), Gl: 74272607 (SEQ ID NO: 1324), Gl: 192910782 (SEQ ID NO: 1325), Gl: 157342563 (SEQ ID
NO: 1326), Gl: 159483497 (SEQ ID NO: 1327), ClonCeres: 1839999 (SEQ ID NO: 1329), ClonCeres: 467335 (SEQ
ID NO: 1333), Gl: 168010087 (SEQ ID NO: 1334), ClonCeres: 1728202 (SEQ ID NO: 1336), ClonCeres: 1994239
(SEQ ID NO: 1338), AnotCeres: 8704704 (SEQ ID NO: 1342), Gl: 115453877 (SEQ ID NO: 1343), ClonCeres:
1646411 (SEQ ID NO: 1345), ClonCeres: 100920260 (SEQ ID NO: 1349), Gl: 116786147 (SEQ ID NO: 1350), GI:
116783944 (SEQ ID NO: 1351), Gl: 82623397 (SEQ ID NO: 1354), AnotCeres: 8656662 (SEQ ID NO: 1356),
ClonCeres: 1417803 (SEQ ID NO: 1358), y Gl: 145345927 (SEQ ID NO: 1361).

E. Otras secuencias

Debe apreciarse que un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia puede incluir aminoacidos adicionales que no
estan implicados en la tolerancia al calor y/o sequia, y asi dicho polipéptido puede ser mas largo de lo que seria de
otra forma. Por ejemplo, un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia puede incluir una etiqueta de purificacién, un
péptido de transito de cloroplastos, un péptido de transito mitocondrial, un péptido de amiloplasto, o una secuencia
lider afiadida al extremo amino o carboxi. En algunas realizaciones, un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia
incluye una secuencia de aminoacidos que funciona como un informador, por ejemplo, una proteina fluorescente
verde o proteina fluorescente amarilla.

lll. Acidos nucleicos

Los acidos nucleicos descritos en la presente memoria incluyen acidos nucleicos que son efectivos para incrementar
la tolerancia al calor y/o sequia cuando se transcriben en una planta o célula de planta. Dichos acidos nucleicos
incluyen aquellos que codifican un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia.

A. Acidos nucleicos que codifican polipéptidos de tolerancia al calor y/o sequia

En la presente memoria, se describen acidos nucleicos que codifican polipéptidos de tolerancia al calor y/o sequia.
Dichos acidos nucleicos incluyen SEQ ID NO: 441, SEQ ID NO: 488, SEQ ID NO: 567, SEQ ID NO: 589, SEQ ID
NO: 703, SEQ ID NO: 704, SEQ ID NO: 710, SEQ ID NO: 1241, SEQ ID NO: 1260, SEQ ID NO: 1126, SEQ ID NO:
1127, SEQ ID NO: 1128, SEQ ID NO: 58, SEQ ID NO: 59, SEQ ID NO: 363, SEQ ID NO: 310, SEQ ID NO: 159,
SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 1188, SEQ ID NO: 1311, y SEQ ID NO: 56, como se describe con mas detalle mas
adelante. Un acido nucleico también puede ser un fragmento que es al menos 40% (por ejemplo, al menos 45, 50,
55, 60, 65, 70, 75, 80, 85, 90, 95, 6 99%) la longitud del acido nucleico de longitud completa mostrado en SEQ ID
NO: 441, SEQ ID NO: 488, SEQ ID NO: 567, SEQ ID NO: 589, SEQ ID NO: 703, SEQ ID NO: 704, SEQ ID NO: 710,
SEQ ID NO: 1241, SEQ ID NO: 1260, SEQ ID NO: 1126, SEQ ID NO: 1127, SEQ ID NO: 1128, SEQ ID NO: 58,
SEQ ID NO: 59, SEQ ID NO: 363, SEQ ID NO: 310, SEQ ID NO: 159, SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 1008, y SEQ ID
NO: 56.

Un acido nucleico de tolerancia a la sequia puede comprender la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO:
441. Alternativamente, un acido nucleico de tolerancia a la sequia puede ser una variante del acido nucleico que
tiene la secuencia de nucledtidos mostrada en SEQ ID NO: 441. Por ejemplo, un acido nucleico de tolerancia a la
sequia puede tener una secuencia de nucleétidos con al menos 80% de identidad de secuencia, por ejemplo, 81%,
85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de nucledtidos mostrada en SEQ ID
NO: 441 o un homdlogo funcional de éste tal como los identificados en el listado de secuencias.

Un acido nucleico de tolerancia a la sequia puede comprender la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO:
488. Alternativamente, un acido nucleico de tolerancia a la sequia puede ser una variante del acido nucleico que
tiene la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO: 488. Por ejemplo, un acido nucleico de tolerancia a la

24



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

ES 2535011 T3

sequia puede tener una secuencia de nucleétidos con al menos 80% de identidad de secuencia, por ejemplo, 81%,
85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de nucledtidos mostrada en SEQ ID
NO: 488 o un homodlogo funcional de éste tal como los identificados en el listado de secuencias.

Un acido nucleico de tolerancia a la sequia puede comprender la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO:
567. Alternativamente, un acido nucleico de tolerancia a la sequia puede ser una variante del acido nucleico que
tiene la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO: 567. Por ejemplo, un acido nucleico de tolerancia a la
sequia puede tener una secuencia de nucleétidos con al menos 80% de identidad de secuencia, por ejemplo, 81%,
85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de nucledtidos mostrada en SEQ ID
NO: 567 o un homdlogo funcional de éste tal como los identificados en el listado de secuencias.

Un acido nucleico de tolerancia a la sequia puede comprender la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO:
589. Alternativamente, un acido nucleico de tolerancia a la sequia puede ser una variante del acido nucleico que
tiene la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO: 589. Por ejemplo, un acido nucleico de tolerancia a la
sequia puede tener una secuencia de nucleétidos con al menos 80% de identidad de secuencia, por ejemplo, 81%,
85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de nucledtidos mostrada en SEQ ID
NO: 589 o un homdlogo funcional de éste tal como los identificados en el listado de secuencias.

Un acido nucleico de tolerancia a la sequia puede comprender la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO:
703. Alternativamente, un acido nucleico de tolerancia a la sequia puede ser una variante del acido nucleico que
tiene la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO: 703. Por ejemplo, un acido nucleico de tolerancia a la
sequia puede tener una secuencia de nucleétidos con al menos 80% de identidad de secuencia, por ejemplo, 81%,
85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de nucledtidos mostrada en SEQ ID
NO: 703 o un homdélogo funcional de éste tal como los identificados en el listado de secuencias.

Un acido nucleico de tolerancia a la sequia puede comprender la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO:
710. Alternativamente, un acido nucleico de tolerancia a la sequia puede ser una variante del acido nucleico que
tiene la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO: 710. Por ejemplo, un acido nucleico de tolerancia a la
sequia puede tener una secuencia de nucleétidos con al menos 80% de identidad de secuencia, por ejemplo, 81%,
85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de nucledtidos mostrada en SEQ ID
NO: 710 o un homdélogo funcional de éste tal como los identificados en el listado de secuencias.

Un acido nucleico de tolerancia a la sequia puede comprender la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO:
1241. Alternativamente, un acido nucleico de tolerancia a la sequia puede ser una variante del acido nucleico que
tiene la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO: 1241. Por ejemplo, un acido nucleico de tolerancia a la
sequia puede tener una secuencia de nucleétidos con al menos 80% de identidad de secuencia, por ejemplo, 81%,
85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de nucledtidos mostrada en SEQ ID
NO: 1241 o un homalogo funcional de éste tal como los identificados en el listado de secuencias.

Un acido nucleico de tolerancia a la sequia puede comprender la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO:
1260. Alternativamente, un acido nucleico de tolerancia a la sequia puede ser una variante del acido nucleico que
tiene la secuencia de nucledtidos mostrada en SEQ ID NO: 1260. Por ejemplo, un acido nucleico de tolerancia a la
sequia puede tener una secuencia de nucleétidos con al menos 80% de identidad de secuencia, por ejemplo, 81%,
85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de nucledtidos mostrada en SEQ ID
NO: 1260 o un homalogo funcional de éste tal como los identificados en el listado de secuencias.

Un acido nucleico de tolerancia a la sequia puede comprender la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO:
1126. Alternativamente, un acido nucleico de tolerancia a la sequia puede ser una variante del acido nucleico que
tiene la secuencia de nucledtidos mostrada en SEQ ID NO: 1126. Por ejemplo, un acido nucleico de tolerancia a la
sequia puede tener una secuencia de nucleétidos con al menos 80% de identidad de secuencia, por ejemplo, 81%,
85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de nucledtidos mostrada en SEQ ID
NO: 1126 o un homadlogo funcional de éste tal como los identificados en el listado de secuencias.

Un acido nucleico de tolerancia al calor puede comprender la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO: 58.
Alternativamente, un acido nucleico de tolerancia al calor puede ser una variante del acido nucleico que tiene la
secuencia de nucledtidos mostrada en SEQ ID NO: 58. Por ejemplo, un acido nucleico de tolerancia al calor puede
tener una secuencia de nucleotidos con al menos 80% de identidad de secuencia, por ejemplo, 81%, 85%, 90%,
95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO: 58 o
un homalogo funcional de éste tal como los identificados en el listado de secuencias.

Un acido nucleico de tolerancia al calor puede comprender la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO:
363. Alternativamente, un acido nucleico de tolerancia al calor puede ser una variante del acido nucleico que tiene la
secuencia de nucledtidos mostrada en SEQ ID NO: 363. Por ejemplo, un acido nucleico de tolerancia al calor puede
tener una secuencia de nucleotidos con al menos 80% de identidad de secuencia, por ejemplo, 81%, 85%, 90%,
95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO: 363 o
un homalogo funcional de éste tal como los identificados en el listado de secuencias.
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Un acido nucleico de tolerancia al calor puede comprender la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO:
310. Alternativamente, un acido nucleico de tolerancia al calor puede ser una variante del acido nucleico que tiene la
secuencia de nucledtidos mostrada en SEQ ID NO: 310. Por ejemplo, un acido nucleico de tolerancia al calor puede
tener una secuencia de nucleotidos con al menos 80% de identidad de secuencia, por ejemplo, 81%, 85%, 90%,
95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO: 310 o
un homalogo funcional de éste tal como los identificados en el listado de secuencias.

Un acido nucleico de tolerancia al calor puede comprender la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO:
159. Alternativamente, un acido nucleico de tolerancia al calor puede ser una variante del acido nucleico que tiene la
secuencia de nucledtidos mostrada en SEQ ID NO: 159. Por ejemplo, un acido nucleico de tolerancia al calor puede
tener una secuencia de nucleotidos con al menos 80% de identidad de secuencia, por ejemplo, 81%, 85%, 90%,
95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de nucledtidos mostrada en SEQ ID NO: 159 o
un homalogo funcional de éste tal como los identificados en el listado de secuencias.

Un acido nucleico de tolerancia al calor puede comprender la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO: 1.
Alternativamente, un acido nucleico de tolerancia al calor puede ser una variante del acido nucleico que tiene la
secuencia de nuclettidos mostrada en SEQ ID NO: 1. Por ejemplo, un acido nucleico de tolerancia al calor puede
tener una secuencia de nucleotidos con al menos 80% de identidad de secuencia, por ejemplo, 81%, 85%, 90%,
95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO: 1 o un
homologo funcional de éste tal como los identificados en el listado de secuencias.

Un acido nucleico de tolerancia a la sequia puede comprender la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO:
1008. Alternativamente, un acido nucleico de tolerancia a la sequia puede ser una variante del acido nucleico que
tiene la secuencia de nucledtidos mostrada en SEQ ID NO: 1008. Por ejemplo, un acido nucleico de tolerancia a la
sequia puede tener una secuencia de nucleétidos con al menos 80% de identidad de secuencia, por ejemplo, 81%,
85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de nucledtidos mostrada en SEQ ID
NO: 1008 o un homalogo funcional de éste tal como los identificados en el listado de secuencias.

Un acido nucleico de tolerancia al calor puede comprender la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO: 56.
Alternativamente, un acido nucleico de tolerancia al calor puede ser una variante del acido nucleico que tiene la
secuencia de nucledtidos mostrada en SEQ ID NO: 56. Por ejemplo, un acido nucleico de tolerancia al calor puede
tener una secuencia de nucleotidos con al menos 80% de identidad de secuencia, por ejemplo, 81%, 85%, 90%,
95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia, con la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO: 56.

Un acido nucleico de tolerancia a la sequia puede comprender la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO:
1362. Alternativamente, un acido nucleico de tolerancia a la sequia puede ser una variante del acido nucleico que
tiene la secuencia de nucleétidos mostrada en SEQ ID NO: 1362. Por ejemplo, un acido nucleico de tolerancia a la
sequia puede tener una secuencia de nucleétidos con al menos 30% de identidad de secuencia, por ejemplo, 35%,
40%, 45%, 50%, 55%, 60%, 65%, 70%, 75%, 80%, 85%, 90%, 95%, 97%, 98%, 6 99% de identidad de secuencia,
con la secuencia de nucledtidos mostrada en SEQ ID NO: 1362 o un homologo funcional de éste tal como los
identificados en el listado de secuencias.

Las moléculas de acido nucleico aisladas pueden producirse por técnicas estandar. Por ejemplo, pueden usarse
técnicas de reaccion en cadena de la polimerasa (PCR) para obtener un acido nucleico aislado que contiene una
secuencia de nucleédtidos descrita en la presente memoria. La PCR puede usarse para amplificar secuencias
especificas de ADN asi como ARN, incluyendo secuencias de ADN genomico total o ARN celular total. Se describen
varios métodos de PCR, por ejemplo, en PCR Primer: A Laboratory Manual, Dieffenbach y Dveksler, eds., Cold
Spring Harbor Laboratory Press, 1995. Generalmente, se emplea la informacion de la secuencia desde los extremos
de la region de interés o mas alla para disefiar cebadores oligonucleotidicos que son idénticos o similares en
secuencia a cadenas opuestas del molde que se va a amplificar. También estan disponibles varias estrategias de
PCR mediante las que pueden introducirse modificaciones en la secuencia de nucleétidos especificas de sitio en un
acido nucleico molde. Los acidos nucleicos aislados también pueden sintetizarse quimicamente, bien como una
Unica molécula de acido nucleico (por ejemplo, usando sintesis de ADN automatizada en la direccién 3' a 5' usando
la tecnologia de fésforoamidita) o como una serie de oligonucleétidos. Por ejemplo, puede sintetizarse una o mas
parejas de oligonucledtidos largos (por ejemplo, >100 nucledtidos) que contienen la secuencia deseada, conteniendo
cada pareja un segmento corto de complementariedad (por ejemplo, aproximadamente 15 nucleétidos) de manera
que se forma un duplex cuando se hibrida la pareja de oligonucledtidos. La ADN polimerasa se usa para extender
los oligonucledtidos, lo que resulta en una Unica molécula de acido nucleico bicatenaria por pareja de
oligonucledtidos, que puede entonces ligarse en un vector. Los acidos nucleicos aislados de la invencion también
pueden obtenerse por mutagénesis, por ejemplo, de un ADN natural.

B. Uso de acidos nucleicos para modular la expresién de polipéptidos

Expresion de un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia

Un acido nucleico que codifica uno de los polipéptidos de tolerancia al calor y/o sequia descritos en la presente
memoria puede usarse para expresar el polipéptido en una especie de planta de interés, tipicamente transformando
una célula de planta con un acido nucleico que tiene la secuencia codificadora para el polipéptido unida de manera
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operativa en la orientacion con sentido a una o mas regiones reguladoras. Los polinucleotidos adecuados incluyen
acidos nucleicos de longitud completa que codifican polipéptidos de tolerancia al calor y/o sequia o fragmentos de
dichos acidos nucleicos de longitud completa. En algunas realizaciones, puede usarse un complemento del acido
nucleico de longitud completa o un fragmento de éste. Tipicamente, un fragmento tiene al menos 50 nucledtidos, por
ejemplo, al menos 50, 55, 60, 75, 100, 200, 300, 500, 600, 700, 1.000, 2.000 nucledtidos o mas.

Se apreciara que debido a la degeneracion del codigo genético, un numero de acidos nucleicos puede codificar un
polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia particular; es decir, para muchos aminoacidos, existe mas de un triplete
de nucleétidos que sirve como el codéon para el aminoacido. Asi, pueden modificarse codones en la secuencia
codificadora para un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia dado de manera que se obtiene la expresion optima
en una especie de planta particular, usando tablas de sesgo de codones apropiadas para esa especie.

En algunos casos, la expresion de un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia inhibe una o mas funciones de un
polipéptido endégeno. Por ejemplo, puede usarse un acido nucleico que codifica un polipéptido negativo dominante
para inhibir la funcién de la proteina. Un polipéptido negativo dominante tipicamente se muta o trunca respecto a un
polipéptido de tipo salvaje enddgeno, y su presencia en una célula inhibe una o mas funciones del polipéptido de tipo
salvaje en esa célula, es decir, el polipéptido negativo dominante es genéticamente dominante y confiere una
pérdida de funcién. EI mecanismo por el que un polipéptido negativo dominante confiere dicho fenotipo puede variar
pero frecuentemente implica una interaccion proteina-proteina o una interaccion proteina-ADN. Por ejemplo, un
polipéptido negativo dominante puede ser una enzima que esta truncada respecto a una enzima de tipo salvaje
nativa, de manera que el polipéptido truncado retiene dominios implicados en la unién de una primera proteina pero
carece de dominios implicados en la unién de una segunda proteina. El polipéptido truncado es asi incapaz de
modular apropiadamente la actividad de la segunda proteina. Véase, por ejemplo, US 2007/0056058. Como otro
ejemplo, una mutacion puntual que resulta en una sustitucion de aminoacidos no conservativa en un dominio
catalitico puede resultar en un polipéptido negativo dominante. Véase, por ejemplo, US 2005/032221. Como otro
ejemplo, un polipéptido negativo dominante puede ser un factor de transcripcion que esta truncado respecto a un
factor de transcripcion de tipo salvaje nativo, de manera que el polipéptido truncado retiene el o los dominios de
unién a ADN pero carece del o de los dominios de activacién. Dicho polipéptido truncado puede inhibir la unién del
factor de transcripcion de tipo salvaje al ADN, inhibiendo de esta manera la activacion de la transcripcion.

C. Construcciones/vectores

Las construcciones recombinantes proporcionadas en la presente memoria pueden usarse para transformar plantas
o células de planta con el fin de incrementar la tolerancia a la sequia y/o calor. Una construccion de acido nucleico
recombinante puede comprender un acido nucleico que codifica un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia
como se describe en la presente memoria, unido de manera operativa a una region reguladora adecuada para
expresar el polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia en la planta o célula. Asi, un acido nucleico puede
comprender una secuencia codificadora que codifica el polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia como se muestra
en SEQ ID NO: 749. El polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia codificado por un acido nucleico recombinante
puede ser un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia nativo, o puede ser heterélogo para la célula. Los ejemplos
de regiones reguladoras adecuadas se describen en la seccion titulada "Regiones reguladoras”.

También se proporcionan vectores que contienen construcciones de acido nucleico recombinante tales como los
descritos en la presente memoria. Los nucleos de vector adecuados incluyen, por ejemplo, los usados
rutinariamente en la técnica tales como plasmidos, virus, cromosomas artificiales, BAC, YAC, o PAC. Los vectores
de expresion adecuados incluyen, sin limitacion, plasmidos y vectores virales derivados, por ejemplo, de
bacteriéfagos, baculovirus, y retrovirus. Numerosos vectores y sistemas de expresion estan disponibles
comercialmente en empresas como Novagen (Madison, WI), Clontech (Palo Alto, CA), Stratagene (La Jolla, CA), e
Invitrogen/Life Technologies (Carlsbad, CA).

Los vectores proporcionados en la presente memoria también pueden incluir, por ejemplo, origenes de replicacion,
region de unién de soporte (SAR), y/o marcadores. Un gen marcador puede conferir un fenotipo seleccionable a una
célula de planta. Por ejemplo, un marcador puede conferir resistencia a biocidas, tal como resistencia a un
antibiotico (por ejemplo, kanamicina, G418, bleomicina, o higromicina), o un herbicida (por ejemplo, glifosato,
clorsulfurén o fosfinotricina). Ademas, un vector de expresion puede incluir una secuencia etiqueta disefiada para
facilitar la manipulacién o deteccidon (por ejemplo, purificacion o localizaciéon) del polipéptido expresado. Las
secuencias etiqueta, tales como secuencias luciferasa, $-glucuronidasa (GUS), proteina fluorescente verde (GFP),
glutation-S-transferasa (GST), polihistidina, c-myc, hemaglutinina, o etiqueta Flag™ (Kodak, New Haven, CT) se
expresan tipicamente como una fusién con el polipéptido codificado. Dichas etiquetas pueden insertarse en
cualquier lugar en el polipéptido, incluyendo bien en el extremo carboxilo o amino.

D. Regiones reguladoras

La eleccion de regiones reguladoras para ser incluidas en una construccién recombinante depende de varios
factores, incluyendo, pero no limitado a, eficiencia, capacidad de seleccion, capacidad de induccion, nivel de
expresion deseado, y expresion preferencial de célula o tejido. Es un aspecto rutinario para un experto en la técnica
el modular la expresion de una secuencia codificadora mediante la seleccién y posicionamiento apropiados de
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regiones reguladoras respecto a la secuencia codificadora. La transcripcion de un acido nucleico puede modularse
de una manera similar.

Algunas regiones reguladoras adecuadas inician la transcripcion sélo, o predominantemente, en determinados tipos
de células. Se conocen los métodos para identificar y caracterizar regiones reguladoras en ADN gendémico de
plantas, incluyendo, por ejemplo, los descritos en las referencias siguientes: Jordano et al., Plant Cell, 1: 855-866
(1989); Bustos et al., Plant Cell, 1: 839-854 (1989); Green et al, EMBO J., 7: 4035-4044 (1988); Meier et al, Plant
Cell, 3: 309-316 (1991); y Zhang et al, Plant Physiology, 110: 1069-1079 (1996).

Los ejemplos de varias clases de regiones reguladoras se describen mas adelante. Algunas de las regiones
reguladoras indicadas mas adelante asi como regiones reguladoras adicionales se describen con mas detalle en las
Solicitudes de Patente U.S. Nos. de Ser. 60/505.689; 60/518.075; 60/544.771; 60/558.869; 60/583.691; 60/619.181;
60/637.140; 60/757.544; 60/776.307; 10/957.569; 11/058.689; 11/172.703; 11/208.308; 11/274.890; 60/583.609;
60/612.891; 11/097.589; 11/233.726; 11/408.791; 11/414.142; 10/950.321; 11/360.017; PCT/US05/011105;
PCT/US05/23639; PCT/US05/034308; PCT/US05/034343; y PCT/US06/038236; PCT/US06/040572; vy
PCT/US07/62762.

Por ejemplo, las secuencias de las regiones reguladoras p326, YP0144, YP0190, p13879, YP0050, p32449, 21876,
YP0158, YP0214, YP0380, PT0848, PT0633, YP0128, YP0275, PT0660, PT0683, PT0758, PT0613, PT0672,
PT0688, PT0837, YP0092, PT0676, PT0708, YP0396, YP0007, YP0111, YP0103, YP0028, YP0121, YPO00O08,
YP0039, YP0115, YP0119, YP0120, YP0374, YP0101, YP0102, YP0110, YP0117, YP0137, YP0285, YP0212,
YP0097, YP0107, YP0088, YP0143, YP0156, PT0650, PT0695, PT0723, PT0838, PT0879, PT0740, PT0535,
PT0668, PT0886, PT0585, YP0381, YP0337, PT0710, YP0356, YP0385, YP0384, YP0286, YP0377, PD1367,
PT0863, PT0829, PT0665, PT0678, YP0086, YP0188, YP0263, PT0743 e YP0096 se muestran en el listado de
secuencias de PCT/US06/040572; la secuencia de la region reguladora PT0625 se muestra en el listado de
secuencias de PCT/US05/034343; las secuencias de las regiones reguladoras PT0623, YP0388, YP0087, YP0093,
YP0108, YP0022 e YP0080 se muestran en el listado de secuencias de la Solicitud de Patente U.S. No. de Ser.
11/172.703; la secuencia de la region reguladora PR0924 se muestra en el listado de secuencias de
PCT/US07/62762; y las secuencias de las regiones reguladoras p530c10, pOsFIE2-2, pOsMEA, pOsYp102, y
pOsYp285 se muestran en el listado de secuencias de PCT/US06/038236.

Se apreciara que una region reguladora puede cumplir los criterios para una clasificacion basada en su actividad en
una especie de planta, y aun asi cumplir los criterios para una clasificacion diferente basada en su actividad en otra
especie de planta.

i. Promotores que se expresan ampliamente

Puede decirse que un promotor se "expresa ampliamente" cuando promueve la transcripcion en muchos tejidos de
planta, pero no necesariamente en todos. Por ejemplo, un promotor que se expresa ampliamente puede promover la
transcripcion de una secuencia unida de manera operativa en uno o mas del brote, punta del brote (apical), y hojas,
pero débilmente o nada en absoluto en tejidos tales como raices o tallos. Como otro ejemplo, un promotor que se
expresa ampliamente puede promover la transcripcién en una secuencia unida de manera operativa en uno o mas
del tallo, brote, punta del brote (apical), y hojas, pero puede promover la transcripcion débilmente o nada en absoluto
en tejidos tales como tejidos reproductores de flores y semillas en desarrollo. Los ejemplos no limitativos de
promotores que se expresan ampliamente que pueden incluirse en las construcciones de acido nucleico
proporcionadas en la presente memoria incluyen los promotores p326, YP0144, YP0190, p13879, YP0050, p32449,
21876, YP0158, YP0214, YP0380, PT0848, y PT0633. Los ejemplos adicionales incluyen el promotor 35S del virus
del mosaico de la coliflor (CaMV), el promotor de manopina sintasa (MS), los promotores 1' 6 2' derivados de T-ADN
de Agrobacterium tumefaciens, el promotor 34S del virus del mosaico de escrofularia, promotores de actina tales
como el promotor de actina de arroz, y promotores de ubiquitina tales como el promotor de ubiquitina-1 de maiz. En
algunos casos, el promotor 35S CaMV se excluye de la categoria de promotores que se expresan ampliamente.

ii. Promotores de raiz

Los promotores activos en la raiz confieren la transcripcion al tejido de la raiz, por ejemplo, endodermis de la raiz,
epidermis de la raiz, o tejidos vasculares de la raiz. En algunas realizaciones, los promotores activos en la raiz son
promotores preferenciales de raiz, es decir, confieren la transcripcion sélo o predominantemente a tejido de la raiz.
Los promotores preferenciales de raiz incluyen los promotores YP0128, YP0275, PT0625, PT0660, PT0683, y
PT0758. Otros promotores preferenciales de raiz incluyen los promotores PT0613, PT0672, PT0688, y PT0837, que
dirigen la transcripcion principalmente en tejido de la raiz y en menor grado en évulos y/o semillas. Otros ejemplos
de promotores preferenciales de raiz incluyen los subdominios especificos de raiz del promotor 35S CaMV (Lam et
al, Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 86: 7890-7894 (1989)), promotores especificos de células de la raiz reportados por
Conkling et al., Plant Physiol, 93: 1203-1211 (1990), y el promotor RD2 de tabaco.

iii. Promotores del endospermo en maduracién

En algunas realizaciones, pueden ser utiles los promotores que dirigen la transcripcion en el endospermo en
maduracioén. La transcripcion a partir de un promotor del endospermo en maduraciéon empieza tipicamente después
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de la fertilizacion y ocurre principalmente en tejido del endospermo durante el desarrollo de la semilla y es
tipicamente mayor durante la fase de celularizacion. Los promotores mas adecuados son los que son activos
predominantemente en el endospermo en maduracién, aunque pueden usarse a veces los promotores que también
son activos en otros tejidos. Los ejemplos no limitativos de promotores del endospermo en maduracion que pueden
incluirse en las construcciones de acido nucleico proporcionadas en la presente memoria incluyen el promotor napin,
el promotor de Arcelina-5, el promotor de faseolina (Bustos et al, Plant Cell, 1(9): 839-853 (1989)), el promotor del
inhibidor de tripsina de soja (Riggs et al., Plant Cell, 1(6): 609-621 (1989)), el promotor ACP (Baerson et al., Plant
Mol. Biol., 22(2): 255-267 (1993)), el promotor de estearoil-ACP desaturasa (Slocombe et al., Plant Physiol., 104(4):
167-176 (1994)), el promotor de la subunidad a' de B-conglicinina de soja (Chen et al., Proc. Natl. Acad. Sci. USA,
83: 8560-8564 (1986)), el promotor de oleosina (Hong et al., Plant Mol. Biol., 34(3): 549-555 (1997)), y los
promotores de zeina, tales como el promotor de zeina 15 kD, el promotor de zeina 16 kD, promotor de zeina 19 kD,
promotor de zeina 22 kD y promotor de zeina 27 kD. También son adecuados el promotor de Osgt-1 del gen de
glutelina-1 de arroz (Zheng et al., Mol. Cell Biol., 13: 5829-5842 (1993)), el promotor de beta-amilasa, y el promotor
de hordeina de cebada. Otros promotores de endospermo en maduracion incluyen los promotores YP0092, PT0676,
y PT0708.

iv. Promotores de tejido de ovario

Los promotores que son activos en tejidos de ovario tal como la pared y mesocarpo del évulo también pueden ser
utiles, por ejemplo, un promotor de poligalacturonidasa, el promotor TRX de banana, el promotor de actina de melén,
YP0396, y PT0623. Los ejemplos de promotores de son activos principalmente en dvulos incluyen YP0007, YP0111,
YP0092, YP0103, YP0028, YP0121, YP0008, YP0039, YP0115, YP0119, YP0120, e YP0374.

v. Promotores del saco embrionario/endospermo temprano

Para conseguir la expresion en el saco embrionario/endospermo temprano, pueden usarse regiones reguladoras que
son activas en nucleos polares y/o la célula central, o en precursores de los nucleos polares, pero no en células del
huevo o precursores de las células del huevo. Los promotores mas adecuados son los que dirigen la expresion solo
o predominantemente en nucleos polares o precursores de éstos y/o la célula central. Un patrén de transcripcion que
se extiende desde los nucleos polares hasta el desarrollo del endospermo temprano también puede encontrarse con
promotores preferenciales del saco embrionario/endospermo temprano, aunque la transcripcion tipicamente
disminuye significativamente en el desarrollo del endospermo tardio durante y después de la fase de celularizacion.
La expresion en el cigoto o embrion en desarrollo no esta presente tipicamente con promotores del saco
embrionario/endospermo temprano.

Los promotores que pueden ser adecuados incluyen aquellos derivados de los genes siguientes: viviparo-1 de
Arabidopsis (véase, GenBank No. U93215); atmycl de Arabidopsis (véase, Urao (1996) Plant MoL Biol, 32: 571-57;
Conceicao (1994) Plant, 5: 493-505); FIE de Arabidopsis (GenBank No. AF129516); MEA de Arabidopsis; FIS2 de
Arabidopsis (GenBank No. AF096096); y FIE 1.1 (Patente U.S. 6.906.244). Otros promotores que pueden ser
adecuados incluyen aquellos derivados de los genes siguientes: MACI de maiz (véase, Sheridan (1996) Genetics,
142: 1009-1020); Cat3 de maiz (véase, GenBank No. L05934; Abler (1993) Plant Mol. Biol, 22: 10131-1038). Otros
promotores incluyen los promotores de Arabidopsis siguientes: YP0039, YP0101, YP0102, YP0110, YP0117,
YP0119, YP0137, DME, YP0285, e YP0212. Otros promotores que pueden ser Utiles incluyen los promotores de
arroz siguientes: p530c10, pOsFIE2-2, pOsMEA, pOsYp102, y pOsYp285.

vi. Promotores de embrién

Las regiones reguladoras que preferentemente dirigen la transcripcion en células cigoticas después de la fertilizacion
pueden proporcionar expresion preferencial de embrién. Los mas adecuados son los promotores que
preferentemente dirigen la transcripcion en embriones de estadio temprano antes del estadio de corazén, pero
también es adecuada la expresién en embriones de estadio tardio y en maduracion. Los promotores preferenciales
de embriones incluyen el promotor de la proteina de transferencia de lipidos de cebada (Ltp1) {Plant Cell Rep (2001)
20: 647-654), YP0097, YP0107, YP0088, YP0143, YP0156, PT0650, PT0695, PT0723, PT0838, PT0879, y PT0740.

vii. Promotores de tejido fotosintético

Los promotores activos en tejido fotosintético confieren transcripcion a tejidos verdes tales como hojas y tallos. Los
mas adecuados son promotores que dirigen la expresion soélo o predominantemente en dichos tejidos. Los ejemplos
de dichos promotores incluyen los promotores de ribulosa-1,5-bifosfato carboxilasa (RbcS) tales como el promotor
RbcS de alerce oriental (Larix laricina), el promotor cab6 de pino (Yamamoto et al, Plant Cell Physiol, 35: 773-778
(1994)), el promotor Cab-1 de trigo (Fejes et al, Plant Mol Biol, 15: 921-932 (1990)), el promotor CAB-1 de espinaca
(Lubberstedt et al, Plant Physiol, 104: 997-1006 (1994)), el promotor cab1R de arroz (Luan et al, Plant Cell, 4: 971-
981 (1992)), el promotor de piruvato ortofosfato diquinasa (PPDK) de maiz (Matsuoka et al, Proc. Natl Acad. Sci.
USA, 90: 9586-9590 (1993)), el promotor Lhcb1*2 de tabaco (Cerdan et al, Plant Mol Biol, 33: 245-255 (1997)), el
promotor SUC2 de simportador de sacarosa-H+ de Arabidopsis thaliana (Truernit et al, Planta, 196: 564-570 (1995)),
y promotores de proteinas de membrana tilacoide de espinaca (psaD, psaF, psak, PC, FNR, atpC, atpD, cab, rbcS).
Otros promotores de tejido fotosintético incluyen PT0535, PT0668, PT0886, YP0144, YP0380 y PT0585.
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viii. Promotores de tejido vascular

Los ejemplos de promotores que tienen una actividad alta o preferencial en haces vasculares incluyen YP0087,
YP0093, YP0108, YP0022, e YP0080. Otros promotores preferenciales de tejido vascular incluyen el promotor de la
proteina GRP 1.8 de la pared celular rica en glicina (Keller y Baumgartner, Plant Cell, 3(10): 1051-1061 (1991)), el
promotor del virus moteado amarillo de Commelina (CoYMV) (Medberry et al., Plant Cell, 4(2): 185-192 (1992)), y el
promotor del virus baciliforme de tungro de arroz (RTBV) (Dai et al, Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 101(2): 687-692
(2004)).

iX. Promotores inducibles

Los promotores inducibles confieren transcripcion en respuesta a estimulos externos tales como agentes quimicos o
estimulos medioambientales. Por ejemplo, los promotores inducibles pueden conferir transcripcion en respuesta a
hormonas tales como acido giberélico o etileno, o en respuesta a la luz o sequia. Los ejemplos de promotores
inducibles por sequia incluyen YP0380, PT0848, YP0381, YP0337, PT0633, YP0374, PT0710, YP0356, YP0385,
YP0396, YP0388, YP0384, PT0688, YP0286, YP0377, PD1367, y PD0901. Los ejemplos de promotores inducibles
por nitrégeno incluyen PT0863, PT0829, PT0665, y PT0886. Los ejemplos de promotores inducibles por sombra
incluyen PR0924 y PT0678. Un ejemplo de un promotor inducido por sal es rd29A (Kasuga et al., Nature Biotech 17:
287-291 (1999)).

X. Promotores basales

Un promotor basal es la secuencia minima necesaria para el ensamblaje de un complejo de transcripcion requerido
para el inicio de la transcripcion. Los promotores basales incluyen frecuentemente un elemento de "caja TATA" que
puede estar localizado entre aproximadamente 15 y aproximadamente 35 nucleétidos en 5' del sitio del inicio de la
transcripcion. Los promotores basales también pueden incluir un elemento de "caja CCAAT" (tipicamente la
secuencia CCAAT) y/o una secuencia GGGCG, que puede estar localizado entre aproximadamente 40 y
aproximadamente 200 nucledétidos, tipicamente aproximadamente 60 a aproximadamente 120 nucleétidos, en 5' del
sitio de inicio de la transcripcion.

xi. Promotores de tallo

Un promotor de tallo puede ser especifico para uno o mas tejidos de tallo o especifico para el tallo y otras partes de
la planta. Los promotores de tallo pueden tener una actividad alta o preferencial, por ejemplo, en la epidermis y
corteza, cambium vascular, procambium, o xilema. Los ejemplos de promotores de tallo incluyen YP0018 que se
describe en US20060015970 y CrylA(b) y CrylA(c) (Braga et al, Journal of New Seeds 5: 209-221 (2003)).

xii. Otros promotores

Otras clases de promotores incluyen, pero no estan limitados a, promotores preferenciales de brote, preferenciales
de callo, preferenciales de células del tricoma, preferenciales de células guarda tales como PT0678, preferenciales
de tubérculo, preferenciales de células parenquimales, y preferenciales de senescencia. También pueden ser Utiles
los promotores designados YP0086, YP0188, YP0263, PT0758, PT0743, PT0829, YP0119, e YP0096, como se
describe en las solicitudes de patente referenciadas anteriormente.

xiii. Otras regiones reguladoras

Una regién no traducida 5' (UTR) puede incluirse en las construcciones de acido nucleico descritas en la presente
memoria. Una 5' UTR se transcribe, pero no se traduce, y se encuentra entre el sitio de inicio del transcrito y el
codon de inicio de la traduccién y puede incluir el nucledtido +1. Una 3' UTR puede posicionarse entre el codon de
terminacion de la traduccion y el final del transcrito. Las UTR pueden tener funciones particulares tales como
incremento de la estabilidad del ARNm o atenuacion de la traduccion. Los ejemplos de 3' UTR incluyen, pero no
estan limitadas a, sefiales de poliadenilacién y secuencias de terminacion de la transcripcion, por ejemplo, una
secuencia de terminacién de nopalina sintasa.

Se entendera que puede estar presente mas de una region reguladora en un polinucleétido recombinante, por
ejemplo, intrones, potenciadores, regiones de activacion en 5', terminadores de la transcripcion, y elementos
inducibles. Asi, por ejemplo, mas de una regién reguladora puede estar unida de manera operativa a la secuencia de
un polinucledtido que codifica un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia.

Las regiones reguladoras, tales como promotores para genes enddgenos, pueden obtenerse por sintesis quimica o
por subclonacién a partir de un ADN gendmico que incluye dicha region reguladora. Un acido nucleico que
comprende dicha regién reguladora también puede incluir secuencias flanqueantes que contienen sitios de enzimas
de restriccion que facilitan la manipulacién posterior.
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IV. Plantas y células de planta transgénicas

A. Transformacién

La invencion también presenta células de planta y plantas transgénicas que comprenden al menos una construccion
de acido nucleico recombinante descrita en la presente memoria. Una planta o célula de planta puede transformarse
teniendo una construccioén integrada en su genoma, es decir, puede transformarse de manera estable. Las células
transformadas de manera estable retienen tipicamente el acido nucleico introducido con cada divisién celular. Una
planta o célula de planta también puede transformarse de manera transitoria de manera que la construccién no se
integra en su genoma. Las células transformadas de manera transitoria pierden tipicamente toda o alguna parte de
la construccién de acido nucleico introducida con cada division celular de manera que el acido nucleico introducido
no puede detectarse en las células hijas después de un numero suficiente de divisiones celulares. Tanto las plantas
y células de planta transgénicas transformadas de manera transitoria como transformadas de manera estable
pueden ser utiles en los métodos descritos en la presente memoria.

Las células de planta transgénicas usadas en los métodos descritos en la presente memoria pueden constituir parte
o toda una planta completa. Dichas plantas pueden crecerse de una manera adecuada para la especie en
consideracion, bien en una camara de crecimiento, un invernadero, o en un campo. Las plantas transgénicas
pueden mejorarse genéticamente como se desee para un propdsito particular, por ejemplo, para introducir un acido
nucleico recombinante en otras lineas, para transferir un acido nucleico recombinante en otras especies, o para una
seleccion adicional de otros rasgos deseables. Alternativamente, las plantas transgénicas pueden propagarse
vegetativamente para aquellas especies susceptibles a dichas técnicas. Tal y como se usa en la presente memoria,
una planta transgénica también se refiere a la progenie de una planta transgénica inicial siempre que la progenie
herede el transgén. Las semillas producidas por una planta transgénica pueden crecerse y autofecundarse (o
cruzarse exogamicamente y autofecundarse) para obtener semillas homocigotas para la construccion de acido
nucleico.

Las plantas transgénicas pueden crecerse en cultivo en suspension, o cultivo de tejido u érgano. Para los propésitos
de esta invencion, pueden usarse técnicas de cultivo de tejidos sélidas y/o liquidas. Cuando se usa medio sélido, las
células de planta transgénicas pueden ponerse directamente en el medio o pueden ponerse en un filtro que
entonces se pone en contacto con el medio. Cuando se usa medio liquido, las células de planta transgénicas
pueden ponerse en un dispositivo de flotacion, por ejemplo, una membrana porosa que esta en contacto con el
medio liquido. Un medio solido puede ser, por ejemplo, medio de Murashige y Skoog (MS) que contiene agar y una
concentracion adecuada de una auxina, por ejemplo, acido 2,4-diclorofenoxiacético (2,4-D), y una concentracion
adecuada de una citoquinina, por ejemplo, quinetina.

Cuando se usan células de planta transformadas de manera transitoria, puede incluirse en el procedimiento de
transformacion una secuencia informadora que codifica un polipéptido informador que tiene una actividad
informadora y puede realizarse un ensayo para la actividad o expresion del informador en un tiempo adecuado
después de la transformacion. Un tiempo adecuado para llevar a cabo el ensayo es tipicamente aproximadamente 1-
21 dias después de la transformacion, por ejemplo, aproximadamente 1-14 dias, aproximadamente 1-7 dias, o
aproximadamente 1-3 dias. El uso de ensayos transitorios es particularmente conveniente para un analisis rapido en
diferentes especies, o para confirmar la expresion de un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia heterélogo cuya
expresion no se ha confirmado previamente en células receptoras particulares.

Las técnicas para introducir acidos nucleicos en plantas monocotiledéneas y dicotiledéneas son conocidas en la
técnica, e incluyen, sin limitacion, transformacion mediada por Agrobacterium, transformacion mediada por vectores
virales, electroporacion y transformacion con pistola de particulas, por ejemplo, Patentes U.S. 5.538.880; 5.204.253;
6.329.571 y 6.013.863. Si se usa una célula o tejido cultivado como el tejido receptor para la transformacion, las
plantas pueden regenerarse a partir de los cultivos transformados si se desea, por técnicas conocidas por los
expertos en la técnica.

B. Cribado/seleccién

Una poblacién de plantas transgénicas puede cribarse y/o seleccionarse para aquellos miembros de la poblacion
que tienen un rasgo o fenotipo conferido por la expresion del transgén. Por ejemplo, una poblacién de progenie de
un unico evento de transformacion puede cribarse para aquellas plantas que tienen un nivel de expresién deseado
de un polipéptido o acido nucleico de tolerancia al calor y/o sequia. Pueden usarse métodos fisicos y bioquimicos
para identificar los niveles de expresion. Estos incluyen analisis Southern o amplificacion por PCR para la deteccion
de un polinucleétido; transferencias Northern, protecciéon de ARNasa S1, extensién con cebador, o amplificacién por
RT-PCR para detectar transcritos de ARN; ensayos enzimaticos para detectar actividad enzimatica o de ribozima de
polipéptidos y polinucleétidos; y electroforesis en gel de proteinas, transferencias Western, inmunoprecipitacion, e
inmunoensayos ligados a enzima para detectar polipéptidos. También pueden usarse otras técnicas tales como
hibridacion in situ, tincion con enzimas, e inmunotincion para detectar la presencia o expresion de polipéptidos y/o
polinucleédtidos. Los métodos para llevar a cabo todas las técnicas referenciadas son conocidos. Como una
alternativa, una poblacién de plantas que comprende eventos independientes de transformacién puede cribarse para
aquellas plantas que tienen un rasgo deseado, tal como tolerancia incrementada a la sequia o tolerancia
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incrementada al calor. La seleccion y/o cribado puede llevarse a cabo en una o mas generaciones, y/o en mas de
una localizacion geografica. En algunos casos, las plantas transgénicas pueden crecerse y seleccionarse en
condiciones que inducen un fenotipo deseado o que son necesarias de otra manera para producir un fenotipo
deseado en una planta transgénica. Ademas, la seleccion y/o cribado pueden aplicarse durante un estadio de
desarrollo particular en el que se espera que el fenotipo se presente por la planta. La seleccion y/o cribado pueden
llevarse a cabo para elegir aquellas plantas transgénicas que tienen una diferencia estadisticamente significativa en
la tolerancia al calor y/o sequia respecto a una planta control que carece del transgén. Las plantas transgénicas
seleccionadas o cribadas tienen un fenotipo alterado comparado con una planta control correspondiente, como se
describe en la seccién "Fenotipos de plantas transgénicas” en la presente memoria.

C. Especies de plantas

Los polinucleétidos y vectores descritos en la presente memoria pueden usarse para transformar un ndmero de
plantas y sistemas de células de plantas monocotiledéneas y dicotiledoneas, incluyendo especies de una de las
familias siguientes: Acanthaceae, Alliaceae, Alstroemeriaceae, Amaryllidaceae, Apocynaceae, Arecaceae,
Asteraceae, Berberidaceae, Bixaceae, Brassicaceae, Bromeliaceae, Cannabaceae, Caryophyllaceae,
Cephalotaxaceae, Chenopodiaceae, Colchicaceae, Cucurbitaceae, Dioscoreaceae, Ephedraceae, Erythroxylaceae,
Euphorbiaceae, Fabaceae, Lamiaceae, Linaceae, Lycopodiaceae, Malvaceae, Melanthiaceae, Musaceae,
Myrtaceae, Nyssaceae, Papaveraceae, Pinaceae, Plantaginaceae, Poaceae, Rosaceae, Rubiaceae, Salicaceae,
Sapindaceae, Solanaceae, Taxaceae, Theaceae, o Vitaceae.

Las especies adecuadas pueden incluir miembros del género Abelmoschus, Abies, Acer, Agrostis, Allium,
Alstroemeria, Ananas, Andrographis, Andropogon, Artemisia, Arundo, Atropa, Berberis, Beta, Bixa, Brassica,
Calendula, Camellia, Camptotheca, Cannabis, Capsicum, Carthamus, Catharanthus, Cephalotaxus,
Chrysanthemum, Cinchona, Citrullus, Coffea, Colchicum, Coleus, Cucumis, Cucurbita, Cynodon, Datura, Dianthus,
Digitalis, Dioscorea, Elaeis, Ephedra, Erianthus, Erythroxylum, Eucalyptus, Festuca, Fragaria, Galanthus, Glycine,
Gossypium, Helianthus, Hevea, Hordeum, Hyoscyamus, Jatropha, Lactuca, Linum, Lolium, Lupinus, Lycopersicon,
Lycopodium, Manihot, Medicago, Mentha, Miscanthus, Musa, Nicotiana, Oryza, Panicum, Papaver, Parthenium,
Pennisetum, Petunia, Phalaris, Phleum, Pinus, Poa, Poinsettia, Populus, Rauwolfia, Ricinus, Rosa, Saccharum,
Salix, Sanguinaria, Scopolia, Secale, Solanum, Sorghum, Spartina, Spinacea, Tanacetum, Taxus, Theobroma,
Triticosecale, Triticum, Uniola, Veratrum, Vinca, Vitis, y Zea.

Las especies adecuadas incluyen Panicum spp. o hibridos de éstas, Sorghum spp. o hibridos de éstas, zahina,
Miscanthus spp. o hibridos de éstas, Saccharum spp. o hibridos de éstas, Erianthus spp., Populus spp., Andropogon
gerardii (tallo azul alto), Pennisetum purpureum (hierba de elefante) o hibridos de éstas (por ejemplo, Pennisetum
purpureum x Pennisetum typhoidum), Phalaris arundinacea (alpiste rojo), Cynodon dactylon (hierba de las
Bermudas), Festuca arundinacea (festuca alta), Spartina pectinata (espartillo de pradera), Medicago sativa (alfalfa),
Arundo donax (cafia gigante) o hibridos de éstas, Secale cereale (centeno), Salix spp. (sauce), Eucalyptus spp.
(eucalipto), Triticosecale (Triticum - trigo X centeno), Tripsicum dactyloides (zacate maicero), Leymus cinereus
(centeno silvestre de cuenca), Leymus condensatus (centeno silvestre gigante), y bambu.

En algunas realizaciones, una especie adecuada puede ser una especie de sorgo salvaje, maleza, o cultivada tal
como, pero no limitado a, Sorghum almum, Sorghum amplum, Sorghum angustum, Sorghum arundinaceum,
Sorghum bicolor (tal como bicolor, guinea, caudatum, kafir, y durra), Sorghum brachypodum, Sorghum bulbosum,
Sorghum burmahicum, Sorghum controversum, Sorghum drummondii, Sorghum ecarinatum, Sorghum exstans,
Sorghum grande, Sorghum halepense, Sorghum interjectum, Sorghum intrans, Sorghum laxiflorum, Sorghum
leiocladum, Sorghum macrospermum, Sorghum matarankense, Sorghum miliaceum, Sorghum nigrum, Sorghum
nitidum, Sorghum plumosum, Sorghum propinquum, Sorghum purpureosericeum, Sorghum stipoideum, Sorghum
sudanensese, Sorghum timorense, Sorghum trichocladum, Sorghum versicolor, Sorghum virgatum, Sorghum
vulgare, o hibridos tales como Sorghum x almum, Sorghum x zahina o Sorghum x drummondii.

Las especies adecuadas también incluyen Helianthus annuus (girasol), Carthamus tinctorius (alazor), Jatropha
curcas (jatrofa), Ricinus communis (ricino), Elaeis guineensis (palma), Linum usitatissimum (lino), y Brassica juncea.

Las especies adecuadas también incluyen Beta vulgaris (remolacha), y Manihot esculenta (mandioca).

Las especies adecuadas también incluyen Lycopersicon esculentum (tomate), Lactuca sativa (lechuga), Musa
paradisiaca (banana), Solanum tuberosum (patata), Brassica oleracea (brécol, coliflor, coles de bruselas), Camellia
sinensis (t&), Fragaria ananassa (fresa), Theobroma cacao (cacao), Coffea arabica (café), Vitis vinifera (uva),
Ananas comosus (pifia), Capsicum annum (pimiento picante y dulce), Allium cepa (cebolla), Cucumis melo (meldn),
Cucumis sativus (pepino), Cucurbita maxima (calabacin), Cucurbita moschata (calabacin), Spinacea oleracea
(espinaca), Citrullus lanatus (sandia), Abelmoschus esculentus (ocra), y Solanum melongena (berenjena).

Las especies adecuadas también incluyen Papaver somniferum (adormidera), Papaver orientale, Taxus baccata,
Taxus brevifolia, Artemisia annua, Cannabis sativa, Camptotheca acuminate, Catharanthus roseus, Vinca rosea,
Cinchona officinalis, Colchicum autumnale, Veratrum californica, Digitalis lanata, Digitalis purpurea, Dioscorea spp.,
Andrographis paniculata, Atropa belladonna, Datura stomonium, Berberis spp., Cephalotaxus spp., Ephedra sinica,
Ephedra spp., Erythroxylum coca, Galanthus wornorii, Scopolia spp., Lycopodium serratum (= Huperzia serrata),
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Lycopodium spp., Rauwolfia serpentina, Rauwolfia spp., Sanguinaria canadensis, Hyoscyamus spp., Calendula
officinalis, Chrysanthemum parthenium, Coleus forskohlii, y Tanacetum parthenium.

Las especies adecuadas también incluyen Parthenium argentatum (guayule), Hevea spp. (caucho), Mentha spicata
(menta), Mentha piperita (menta), Bixa orellana, y Alstroemeria spp.

Las especies adecuadas también incluyen Rosa spp. (rosa), Dianthus caryophyllus (clavel), Petunia spp. (petunia) y
Poinsettia pulcherrima (ponsetia).

Las especies adecuadas también incluyen Nicotiana tabacum (tabaco), Lupinus albus (lupino blanco), Uniola
paniculata (avenas), agrostis (Agrostis spp.), Populus tremuloides (alamo tembldn), Pinus spp. (pino), Abies spp.
(abeto), Acer spp. (arce, Hordeum vulgare (cebada), Poa pratensis (hierba azul), Lolium spp. (hierba de centeno) y
Phleum pratense (hierba timotea).

Asi, los métodos y composiciones pueden usarse en un amplio rango de especies de plantas, incluyendo especies
de los géneros de dicotiledoneas Brassica, Carthamus, Glycine, Gossypium, Helianthus, Jatropha, Parthenium,
Populus, y Ricinus; y los géneros de monocotiledéneas Elaeis, Festuca, Hordeum, Lolium, Oryza, Panicum,
Pennisetum, Phleum, Poa, Saccharum, Secale, Sorghum, Triticosecale, Triticum, y Zea. En algunas realizaciones,
una planta es un miembro de las especies Panicum virgatum (pasto varilla), Sorghum bicolor (sorgo, zahina),
Miscanthus giganteus (miscanto), Saccharum sp. (cafia de azUcar), Populus balsamifera (dlamo), Zea mays (maiz),
Glycine max (soja), Brassica napus (canola), Triticum aestivum (trigo), Gossypium hirsutum (algodén), Oryza sativa
(arroz), Helianthus annuus (girasol), Medicago sativa (alfalfa), Beta vulgaris (remolacha), o Pennisetum glaucum
(mijo perla).

En determinadas realizaciones, los polinucleétidos y vectores descritos en la presente memoria pueden usarse para
transformar un numero de plantas y sistemas de células de plantas monocotiledéneas y dicotiledéneas, en los que
dichas plantas son hibridos de diferentes especies o variedades de una especie especifica (por ejemplo, Saccharum
sp. X Miscanthus sp., Saccharum sp. X Sorghum sp., Panicum virgatum x Panicum amarum, Panicum virgatum x
Panicum amarulum, y Pennisetum purpureum x Pennisetum typhoidum).

D. Fenotipos de plantas transgénicas

En algunas realizaciones, una planta en la que se modula la expresiéon de un polipéptido de tolerancia al calor y/o
sequia puede tener una tolerancia incrementada al calor o tolerancia incrementada a la sequia. En algunos casos,
una planta en la se modula la expresion de un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia puede presentar tanto
tolerancia al calor como tolerancia a la sequia. El fenotipo de una planta transgénica en la que se modula la
expresion de un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia y una planta control correspondiente que bien carece
del transgén o no expresa el transgén puede evaluarse en condiciones medioambientales particulares que son utiles
para simular condiciones de sequia. El fenotipo de una planta transgénica en la que se modula la expresion de un
polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia y una planta control correspondiente también puede evaluarse en
condiciones de choque térmico.

Por ejemplo, un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia descrito en la presente memoria puede expresarse en
una planta transgénica, resultando en un crecimiento incrementado comparado con una planta que no expresa el
polipéptido cuando se crece en condiciones de sequia o condiciones de choque térmico, o después de dichas
condiciones. El crecimiento puede evaluarse con parametros fisioldgicos tales como, por ejemplo, altura de la planta,
numeros de brotes nuevos, nimero de hojas nuevas, longitud de la hoja, area de la plantula, o nimero se semillas.

En algunos casos, una planta transgénica que expresa un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia descrito en la
presente memoria puede presentar una altura que es de aproximadamente 5% hasta aproximadamente 100% mayor
(por ejemplo, aproximadamente 5% hasta aproximadamente 12%; aproximadamente 5% hasta aproximadamente
40%; aproximadamente 5% hasta aproximadamente 80%; aproximadamente 7% hasta aproximadamente 20%;
aproximadamente 10% hasta aproximadamente 15%; aproximadamente 10% hasta aproximadamente 50%;
aproximadamente 10% hasta aproximadamente 90%; aproximadamente 20% hasta aproximadamente 25%;
aproximadamente 20% hasta aproximadamente 45%; aproximadamente 20% hasta aproximadamente 75%;
aproximadamente 25% hasta aproximadamente 60%; aproximadamente 25% hasta aproximadamente 100%;
aproximadamente 30% hasta aproximadamente 50%; aproximadamente 30% hasta aproximadamente 70%;
aproximadamente 40% hasta aproximadamente 50%; aproximadamente 45% hasta aproximadamente 60%;
aproximadamente 50% hasta aproximadamente 80%; aproximadamente 55% hasta aproximadamente 75%;
aproximadamente 60% hasta aproximadamente 80%; aproximadamente 60% hasta aproximadamente 95%;
aproximadamente 75% hasta aproximadamente 100%; aproximadamente 80% hasta aproximadamente 100%;
aproximadamente 90% hasta aproximadamente 95%; o aproximadamente 95% hasta aproximadamente 100%
mayor) que una planta que no expresa el polipéptido cuando se crece en condiciones de sequia o condiciones de
choque térmico, o después de dichas condiciones.

En algunos casos, una planta transgénica a que expresa un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia puede
presentar un area de hoja mayor o longitud de hoja mayor que una planta control correspondiente que no expresa el
polipéptido cuando se crece en condiciones de choque térmico o condiciones de sequia, o después de dichas
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condiciones. Por ejemplo, una planta transgénica a que expresa un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia
puede tener un area de hoja que es 5% hasta aproximadamente 100% mayor (por ejemplo, aproximadamente 5%
hasta aproximadamente 7%; aproximadamente 5% hasta aproximadamente 20%; aproximadamente 8% hasta
aproximadamente 80%; aproximadamente 10% hasta aproximadamente 20%; aproximadamente 10% hasta
aproximadamente 25%; aproximadamente 10% hasta aproximadamente 50%; aproximadamente 10% hasta
aproximadamente 90%; aproximadamente 15% hasta aproximadamente 25%; aproximadamente 20% hasta
aproximadamente 45%; aproximadamente 20% hasta aproximadamente 70%; aproximadamente 25% hasta
aproximadamente 40%; aproximadamente 25% hasta aproximadamente 100%; aproximadamente 30% hasta
aproximadamente 50%; aproximadamente 30% hasta aproximadamente 70%; aproximadamente 40% hasta
aproximadamente 50%; aproximadamente 45% hasta aproximadamente 60%; aproximadamente 50% hasta
aproximadamente 80%; aproximadamente 55% hasta aproximadamente 75%; aproximadamente 60% hasta
aproximadamente 80%; aproximadamente 60% hasta aproximadamente 95%; aproximadamente 75% hasta
aproximadamente 100%; aproximadamente 80% hasta aproximadamente 100%; aproximadamente 90% hasta
aproximadamente 95%; o aproximadamente 95% hasta aproximadamente 100% mayor) que una planta control
correspondiente que no expresa el polipéptido cuando se crece en condiciones de choque térmico o condiciones de
sequia, o después de dichas condiciones. En otro ejemplo, una planta transgénica a que expresa un polipéptido de
tolerancia al calor y/o sequia puede tener una longitud de hoja que es de aproximadamente 5% hasta
aproximadamente 100% mayor (por ejemplo, aproximadamente 5% hasta aproximadamente 12%; aproximadamente
5% hasta aproximadamente 40%; aproximadamente 5% hasta aproximadamente 80%); aproximadamente 7% hasta
aproximadamente 20%; aproximadamente 10% hasta aproximadamente 15%; aproximadamente 10% hasta
aproximadamente 50%; aproximadamente 10% hasta aproximadamente 90%; aproximadamente 20% hasta
aproximadamente 25%; aproximadamente 20% hasta aproximadamente 45%; aproximadamente 20% hasta
aproximadamente 75%; aproximadamente 25% hasta aproximadamente 60%; aproximadamente 25% hasta
aproximadamente 100%; aproximadamente 30% hasta aproximadamente 50%; aproximadamente 30% hasta
aproximadamente 70%; aproximadamente 40% hasta aproximadamente 50%; aproximadamente 45% hasta
aproximadamente 60%; aproximadamente 50% hasta aproximadamente 80%; aproximadamente 55% hasta
aproximadamente 75%; aproximadamente 60% hasta aproximadamente 80%; aproximadamente 60% hasta
aproximadamente 95%; aproximadamente 75% hasta aproximadamente 100%; aproximadamente 80% hasta
aproximadamente 100%; aproximadamente 90% hasta aproximadamente 95%; o aproximadamente 95% hasta
aproximadamente 100% mayor) que una planta control correspondiente que no expresa el polipéptido cuando se
crece en condiciones de choque térmico o condiciones de sequia, o después de dichas condiciones.

En otros casos, cuando un polipéptido descrito en la presente memoria se expresa en una planta transgénica, la
planta transgénica puede presentar un ndmero de semillas (nimero de semillas por planta) de aproximadamente
10% hasta aproximadamente 95% mayor (por ejemplo, de aproximadamente 10% hasta aproximadamente 20%; de
aproximadamente 10% hasta aproximadamente 50%; de aproximadamente 10% hasta aproximadamente 70%; de
aproximadamente 20% hasta aproximadamente 60%; de aproximadamente 20% hasta aproximadamente 75%; de
aproximadamente 25% hasta aproximadamente 85%; de aproximadamente 30% hasta aproximadamente 70%; de
aproximadamente 35% hasta aproximadamente 90%; de aproximadamente 40% hasta aproximadamente 60%; de
aproximadamente 40% hasta aproximadamente 85%; de aproximadamente 50% hasta aproximadamente 80%; de
aproximadamente 50% hasta aproximadamente 90%; o de aproximadamente 70% hasta aproximadamente 90%
mayor) que una planta control que no expresa el polipéptido cuando se crece en condiciones de choque térmico o
condiciones de sequia. En determinados casos, cuando un polipéptido descrito en la presente memoria se expresa
en una planta transgénica, la planta transgénica puede presentar un incremento en el peso de las semillas por planta
de aproximadamente 5% hasta aproximadamente 100% mayor (por ejemplo, aproximadamente 5% hasta
aproximadamente 12%; aproximadamente 5% hasta aproximadamente 40%; aproximadamente 5% hasta
aproximadamente 80%; aproximadamente 7% hasta aproximadamente 20%; aproximadamente 10% hasta
aproximadamente 15%; aproximadamente 10% hasta aproximadamente 50%; aproximadamente 10% hasta
aproximadamente 90%; aproximadamente 20% hasta aproximadamente 25%; aproximadamente 20% hasta
aproximadamente 45%; aproximadamente 20% hasta aproximadamente 75%; aproximadamente 25% hasta
aproximadamente 60%; aproximadamente 25% hasta aproximadamente 100%; aproximadamente 30% hasta
aproximadamente 50%; aproximadamente 30% hasta aproximadamente 70%; aproximadamente 40% hasta
aproximadamente 50%; aproximadamente 45% hasta aproximadamente 60%; aproximadamente 50% hasta
aproximadamente 80%; aproximadamente 55% hasta aproximadamente 75%; aproximadamente 60% hasta
aproximadamente 80%; aproximadamente 60% hasta aproximadamente 95%; aproximadamente 75% hasta
aproximadamente 100%; aproximadamente 80% hasta aproximadamente 100%; aproximadamente 90% hasta
aproximadamente 95%; o aproximadamente 95% hasta aproximadamente 100% mayor) que el peso de las semillas
en una planta que no expresa el polipéptido cuando se crece en condiciones de choque térmico o condiciones de
sequia.

Las plantas transgénicas que expresan un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia también pueden presentar
una velocidad de transpiracion menor comparada con las plantas control con el mismo fondo genético. La velocidad
de transpiracion es otro parametro fisioldgico que es indicativo de lo bien que una planta puede tolerar condiciones
de sequia. Por ejemplo, se espera que las plantas con una baja velocidad de transpiracion pierdan agua mas
lentamente que las plantas con velocidades de transpiracion mayores y, por lo tanto, se esperaria que soportaran
mejor las condiciones de sequia (es decir, tienen una mejor tolerancia a la sequia). Cuando un polipéptido descrito
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en la presente memoria se expresa en una planta transgénica, la planta transgénica puede presentar una velocidad
de transpiracion que se reduce aproximadamente un 0,25% a 100% (por ejemplo, 0,27%, 0,3%, 0,43%, 0,55%,
0,7%, 0,99%, 1%, 2%, 4%, 6%, 8%, 10%, 12%, 15%, 18%, 22%, 28%, 35%, 37%, 42%, 45%, 47%, 50%, 55%, 64%,
68%, 71%, 75%, 77%, 80%, 83%, 86%, 89%, 90%, 92%, 95%, 98%, 6 99%) comparado con la velocidad de
transpiracién en una planta control correspondiente cuando se crece en condiciones de sequia.

En algunos casos, una planta transgénica que expresa un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia descrito en la
presente memoria puede presentar un cambio disminuido en la actividad fotosintética (AFv/Fm) después de
exposicién a condiciones de choque térmico comparado con una planta control correspondiente que no expresa el
polipéptido cuando se crece en las mismas condiciones. En algunos casos, una planta transgénica que expresa un
polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia descrito en la presente memoria puede presentar un cambio
incrementado en la actividad fotosintética (AFv/Fm-D;) dos dias después del tratamiento con choque térmico
comparado con una planta control correspondiente que no expresa el polipéptido cuando se crece en las mismas
condiciones. Por ejemplo, una planta transgénica que expresa un polipéptido de tolerancia al calor y/o sequia puede
presentar una AFv/Fm de aproximadamente 0,1 hasta aproximadamente 0,8 (por ejemplo, aproximadamente 0,2
hasta aproximadamente 0,28; aproximadamente 0,2 hasta aproximadamente 0,32; aproximadamente 0,22 hasta
aproximadamente 0,35; aproximadamente 0,29 hasta aproximadamente 0,4; aproximadamente 0,3 hasta
aproximadamente 0,45; aproximadamente 0,33 hasta aproximadamente 0,41; aproximadamente 0,35 hasta
aproximadamente 0,5; aproximadamente 0,4 hasta aproximadamente 0,8; aproximadamente 0,46 hasta
aproximadamente 0,52; aproximadamente 0,5 hasta aproximadamente 0,65; aproximadamente 0,5 hasta
aproximadamente 0,8; aproximadamente 0,6 hasta aproximadamente 0,7; aproximadamente 0,6 hasta
aproximadamente 0,9; aproximadamente 0,65 hasta aproximadamente 0,75; aproximadamente 0,7 hasta
aproximadamente 0,9; o aproximadamente 0,75 hasta aproximadamente 0,8) o un intervalo de AFv/Fm-D; de
aproximadamente 0,03 hasta aproximadamente 0,8 (por ejemplo, aproximadamente 0,03 hasta aproximadamente
0,08; aproximadamente 0,03 hasta aproximadamente 0,032; aproximadamente 0,04 hasta aproximadamente 0,05;
aproximadamente 0,09 hasta aproximadamente 0,4; aproximadamente 0,05 hasta aproximadamente 0,5;
aproximadamente 0,075 hasta aproximadamente 0,1; aproximadamente 0,08 hasta aproximadamente 0,2;
aproximadamente 0,3 hasta aproximadamente 0,45; aproximadamente 0,33 hasta aproximadamente 0,41;
aproximadamente 0,35 hasta aproximadamente 0,5; aproximadamente 0,4 hasta aproximadamente 0,8;
aproximadamente 0,46 hasta aproximadamente 0,52; aproximadamente 0,5 hasta aproximadamente 0,65;
aproximadamente 0,5 hasta aproximadamente 0,8; aproximadamente 0,6 hasta aproximadamente 0,7;
aproximadamente 0,6 hasta aproximadamente 0,9; aproximadamente 0,65 hasta aproximadamente 0,75;
aproximadamente 0,7 hasta aproximadamente 0,9; aproximadamente 0,75 hasta aproximadamente 0,85; o
aproximadamente 0,8 hasta aproximadamente 0,9). En algunas realizaciones, la actividad fotosintética puede
reducirse aproximadamente un 0,25% hasta aproximadamente 100% (por ejemplo, aproximadamente 0,25% hasta
aproximadamente 0,4%, aproximadamente 0,25% hasta aproximadamente 1%, aproximadamente 0,25% hasta
aproximadamente 5%, aproximadamente 0,5% hasta aproximadamente 10%, aproximadamente 1% hasta
aproximadamente 5%, aproximadamente 1% hasta aproximadamente 10%, aproximadamente 2% hasta
aproximadamente 8%, aproximadamente 3% hasta aproximadamente 20%, aproximadamente 5% hasta
aproximadamente 7%; aproximadamente 5% hasta aproximadamente 20%; aproximadamente 5% hasta
aproximadamente 45%, aproximadamente 8% hasta aproximadamente 80%; aproximadamente 10% hasta
aproximadamente 20%; aproximadamente 10% hasta aproximadamente 25%; aproximadamente 10% hasta
aproximadamente 50%; aproximadamente 10% hasta aproximadamente 90%; aproximadamente 15% hasta
aproximadamente 25%; aproximadamente 20% hasta aproximadamente 45%; aproximadamente 20% hasta
aproximadamente 70%; aproximadamente 25% hasta aproximadamente 40%; aproximadamente 25% hasta
aproximadamente 99%; aproximadamente 30% hasta aproximadamente 50%; aproximadamente 30% hasta
aproximadamente 70%; aproximadamente 40% hasta aproximadamente 50%; aproximadamente 45% hasta
aproximadamente 60%; aproximadamente 50% hasta aproximadamente 80%; aproximadamente 55% hasta
aproximadamente 75%; aproximadamente 60% hasta aproximadamente 80%; aproximadamente 60% hasta
aproximadamente 95%; aproximadamente 75% hasta aproximadamente 99%; aproximadamente 80% hasta
aproximadamente 99%; aproximadamente 90% hasta aproximadamente 95%; o aproximadamente 95% hasta
aproximadamente 100%) comparado con la actividad fotosintética en una planta control correspondiente después de
condiciones de choque térmico.

Tipicamente, una diferencia en la tolerancia al calor y/o sequia en una planta transgénica respecto a una planta
control se considera estadisticamente significativa a p < 0,05 con un método estadistico apropiado paramétrico o no
paramétrico, por ejemplo, ensayo Chi cuadrado, ensayo de la t de Student, ensayo de Mann- Whitney, o ensayo F.
En algunas realizaciones, una diferencia en la tolerancia al calor y/o sequia es estadisticamente significativa a
p<0,1,p<0,05 0p<0,01.

El fenotipo de una planta transgénica se evalla respecto a una planta control. Se dice que una planta "no expresa"
un polipéptido cuando la planta presenta menos de 10%, por ejemplo, menos de 9%, 8%, 7%, 6%, 5%, 4%, 3%, 2%,
1%, 0,5%, 0,1%, 0,1%, 6 0,01%, de la cantidad de polipéptido o ARNm que codifica el polipéptido presentada por la
planta de interés. La expresion puede evaluarse usando métodos incluyendo, por ejemplo, RT-PCR, transferencias
Northern, proteccion de ARNasa S1, extensiones con cebador, transferencias Western, electroforesis en gel de
proteinas, inmunoprecipitacion, inmunoensayos ligados a enzima, ensayos con chip, y espectrometria de masas.
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Debe indicarse que si un polipéptido se expresa bajo el control de un promotor preferencial de tejido o que se
expresa ampliamente, la expresion puede evaluarse en la planta completa o en un tejido seleccionado. De manera
similar, si un polipéptido se expresa en un momento particular, por ejemplo, en un momento particular en el
desarrollo o después de induccidn, la expresion puede evaluarse selectivamente en un periodo de tiempo deseado.

V. Mejora genética de las plantas

Los polimorfismos genéticos son diferencias discretas en la secuencia alélica en una poblacion. Tipicamente, un
alelo que esta presente a 1% o mas se considera que es un polimorfismo genético. El descubrimiento de que los
polipéptidos descritos en la presente memoria pueden incrementar la tolerancia al calor y/o sequia es util en la
mejora genética de plantas, porque los polimorfismos genéticos que presentan un grado de ligamiento con loci para
dichos polipéptidos se correlacionan mas probablemente con variacion en la tolerancia al calor y/o sequia. Por
ejemplo, los polimorfismos genéticos ligados a los loci para dichos polipéptidos son utiles mas probablemente en
programas de mejora genética asistidos por marcador para crear lineas que tienen tolerancia incrementada al calor
y/o sequia.

Asi, en la presente memoria se describen métodos para identificar si uno o mas polimorfismos genéticos estan
asociados con tolerancia al calor y/o sequia. Dichos métodos implican determinar si los polimorfismos genéticos en
una poblacién dada presentan ligamiento con el locus para uno de los polipéptidos representados en las Figuras 1-
16 y/o un homdlogo funcional de éstos. La correlacion se mide entre la variacion en la tolerancia al calor y/o sequia
en plantas de la poblacion y la presencia del o de los polimorfismos genéticos de la poblacion, identificado de esta
manera si el o los polimorfismos genéticos estan asociados o no con la variacion para el rasgo. Si la presencia de un
alelo particular se correlaciona de manera estadisticamente significativa con una modulacion en la tolerancia al calor
y/o sequia, el alelo esta asociado con variacion para el rasgo y es Util como un marcador para el rasgo. Si, por otra
parte, la presencia de un alelo particular no se correlaciona de manera significativa con la modulacion deseada, el
alelo no esta asociado con variacion para el rasgo y no es util como un marcador.

Dichos métodos son aplicables a poblaciones que contienen el polipéptido enddgeno natural en lugar de un acido
nucleico exégeno que codifica el polipéptido, es decir, poblaciones que no son transgénicas para el acido nucleico
exdgeno. Se apreciara, sin embargo, que las poblaciones adecuadas para uso en los métodos pueden contener un
transgén para otro rasgo diferente, por ejemplo, resistencia a herbicida.

Los polimorfismos genéticos que son utiles en dichos métodos incluyen repeticiones simples de secuencias (SSR, o
microsatélites), amplificacion rapida de ADN polimoérfico (RAPD), polimorfismos de nucledtidos unicos (SNP),
polimorfismos de longitud de fragmento amplificado (AFLP) y polimorfismos de longitud de fragmento de restriccion
(RFLP). Los polimorfismos SSR pueden identificarse, por ejemplo, preparando sondas especificas de secuencia y
amplificando el ADN molde de individuos en la poblacion de interés por PCR. Por ejemplo, las técnicas de PCR
pueden usarse para amplificar enzimaticamente un marcador genético asociado con una secuencia de nucleétidos
que confiere un rasgo especifico (por ejemplo, secuencias de nucleétidos descritas en la presente memoria). La
PCR puede usarse para amplificar secuencias especificas de ADN asi como ARN, incluyendo secuencias de ADN
gendmico total o ARN celular total. Cuando se usa ARN como una fuente de molde, puede usarse la transcriptasa
inversa para sintetizar cadenas de ADN complementario (ADNc). Varios métodos de PCR se describen, por ejemplo,
en PCR Primer: A Laboratory Manual, Dieffenbach y Dveksler, eds., Cold Spring Harbor Laboratory Press, 1995.

Generalmente, la informacioén de la secuencia de los polinucleétidos que flanquean la region de interés o mas alla se
emplea para disefiar cebadores oligonucleotidicos que son idénticos o similares en secuencia a las cadenas
opuestas del molde que se va a amplificar. Los cebadores tienen tipicamente una longitud de 14 a 40 nucledtidos,
pero pueden variar de 10 nucledtidos a cientos de nucledtidos de longitud. EI ADN molde y amplificado se
desnaturaliza repetidamente a una alta temperatura para separar la doble cadena, entonces se enfria para permitir
la hibridacion de los cebadores y la extension de las secuencias de nucleétidos a lo largo del microsatélite, lo que
resulta en ADN suficiente para la deteccién de los productos de PCR. Si las sondas flanquean un SSR en la
poblacién, se produciran productos de PCR de diferentes tamarios. Véase, por ejemplo la Patente U.S. 5.766.847.

Los productos de PCR pueden analizarse cualitativamente o cuantitativamente usando varias técnicas. Por ejemplo,
los productos de PCR pueden tefirse con una molécula fluorescente (por ejemplo, PicoGreen® u OliGreen®) y
detectarse en disolucidon usando espectrofotometria o electroforesis capilar. En algunos casos, los productos de
PCR pueden separarse en una matriz de gel (por ejemplo, agarosa o poliacrilamida) por electroforesis, y las bandas
fraccionadas por tamafio que comprenden los productos de PCR pueden visualizarse usando tinciones de acidos
nucleicos. Las tinciones adecuadas pueden producir fluorescencia bajo luz UV (por ejemplo, Bromuro de etidio, GR
Safe, SYBR® Green, o SYBR® Gold). Los resultados pueden visualizarse mediante transiluminacién o
epiiluminacion, y puede adquirirse una imagen del patrén fluorescente usando una camara o escaner, por ejemplo.
La imagen puede procesarse y analizarse usando software especializado (por ejemplo, Imaged) para medir y
comparar la intensidad de una banda de interés frente a un estandar cargado en el mismo gel.

Alternativamente, los polimorfismos SSR pueden identificarse usando el o los productos de PCR como una sonda
frente a transferencias Southern de diferentes individuos en la poblacion. Véase, U.H. Refseth et al., (1997)
Electrophoresis 18: 1519. Brevemente, los productos de PCR se separan por longitud mediante electroforesis en gel
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y se transfieren a una membrana. Se aplican sondas de ADN especificas de SSR, tales como oligonucledtidos
marcados con moléculas radiactivas, fluorescentes o cromogénicas, a la membrana e hibridan con los productos de
PCR unidos con una secuencia de nucleétidos complementaria. El patréon de hibridaciéon puede visualizarse por
autorradiografia o por revelado del color en la membrana, por ejemplo.

En algunos casos, los productos de PCR pueden cuantificarse usando un sistema de deteccion de termociclador en
tiempo real. Por ejemplo, la PCR cuantitativa en tiempo real puede usar un agente de tincion fluorescente que forma
un complejo ADN-agente de tincion (por ejemplo, SYBR® Green), o una sonda de ADN que contiene un fluoréforo,
tal como oligonucledtidos monocatenarios unidos covalentemente a un informador fluorescente o fluoréforo (por
ejemplo, 6-carboxifluoresceina o tetraclorofluoresceina) y apantallador (por ejemplo, agente de unién al surco menor
tetrametilrodamina o tripéptido de dihidrociclopirrolindol). La sefial fluorescente permite la deteccion del producto
amplificado en tiempo real, indicando de esta manera la presencia de una secuencia de interés, y permitiendo la
cuantificacion del nimero de copias de una secuencia de interés en ADN celular o el nivel de expresion de una
secuencia de interés a partir del ARNm celular.

La identificacion de RFLP se discute, por ejemplo en Alonso-Blanco et al. (Methods in Molecular Biology, vol. 82,
"Arabidopsis Protocols”, p. 137-146, J.M. Martinez-Zapater y J. Salinas, eds., c. 1998 por Humana Press, Totowa,
NJ); Burr ("Mapping Genes with Recombinant Inbreds", p. 249-254, en Freeling, M. y V. Walbot (Ed.), The Maize
Handbook, c. 1994 por Springer-Verlag New York, Inc.: Nueva York, NY, EEUU; Berlin Alemania; Burr et al.
Genetics (1998) 118: 519; y Gardiner, J. et al., (1993) Genetics 134: 917). Por ejemplo, para producir una biblioteca
de RFLP enriquecida con secuencias expresadas en copia Unica o numero bajo de copias, el ADN total puede
digerirse con una enzima sensible a la metilacion (por ejemplo, Pstl). EI ADN digerido puede separarse por tamafio
en un gel preparativo. Los fragmentos de polinucleétidos (500 a 2.000 pb) pueden escindirse, eluirse y clonarse en
un vector plasmidico (por ejemplo, pUC18). Las transferencias Southern de los digeridos de plasmido pueden
ensayarse con ADN fragmentado total para seleccionar los clones que hibridan con las secuencias en copia Unica o
numero bajo de copias. Pueden ensayarse endonucleasas de restriccion adicionales para incrementar el nimero de
polimorfismos detectado.

La identificacion de AFLP se discute, por ejemplo, en EP 0 534 858 y Pat. US 5.878.215. En general, el ADN celular
total se digiere con una o mas enzimas de restriccion. Se ligan adaptadores especificos de la mitad de sitio de
restriccion a todos los fragmentos de restriccion y los fragmentos se amplifican selectivamente con dos cebadores
de PCR que tienen secuencias correspondientes especificas de adaptador y sitio de restriccion. Los productos de
PCR pueden visualizarse después del fraccionamiento por tamafio, como se ha descrito anteriormente.

En la presente memoria se describen métodos dirigidos a la mejora genética de una linea de plantas. Dichos
métodos usan polimorfismos genéticos identificados como se describe anteriormente en un programa de mejora
genética asistido por marcador para facilitar el desarrollo de lineas que tienen una tolerancia incrementada al calor
y/o sequia. Una vez se identifica que un polimorfismo genético adecuado esta asociado con variacion para el rasgo,
se identifican una o mas plantas individuales que poseen el alelo polimérfico correlacionado con la variacion
deseada. Estas plantas se usan entonces en un programa de mejora genética para combinar el alelo polimérfico con
una pluralidad de otros alelos en otros loci que estan correlacionados con la variacion deseada. Las técnicas
adecuadas para uso en un programa de mejora genética de plantas son conocidas en la técnica e incluyen, sin
limitacion, retrocruzamiento, seleccion de masa, mejora genética de pedigri, seleccion en masa, cruce con otra
poblacién y seleccion recurrente. Estas técnicas pueden usarse solas o en combinacion con una o mas técnicas
adicionales en un programa de mejora genética. Asi, cada planta identificada se autofecunda o cruza con una planta
diferente para producir semilla que se germina para formar plantas de progenie. Al menos una de dichas plantas de
progenie se autofecunda o cruza con una planta diferente para formar una generacién de progenie posterior. El
programa de mejora genética puede repetir las etapas de autofecundacion o cruzamiento exogamico durante 0 a 5
generaciones adicionales segun sea apropiado con el fin de conseguir la uniformidad y estabilidad deseadas en la
linea de plantas resultante, que retiene el alelo polimérfico. En la mayor parte de los programas de mejora genética,
el analisis para un alelo polimérfico particular se llevara a cabo en cada generacion, aunque el analisis puede
llevarse a cabo en generaciones alternantes si se desea.

En algunos casos, también se lleva a cabo la seleccion para otros rasgos Uutiles, por ejemplo, seleccion para
resistencia fungica o resistencia bacteriana. La seleccion para dichos otros rasgos puede llevarse a cabo antes,
durante o después de la identificacion de plantas individuales que poseen el alelo polimérfico deseado.

VI. Articulos de fabricacion

Las plantas transgénicas proporcionadas en la presente memoria tienen varios usos en las industrias agricolas y de
produccion de energia. Por ejemplo, las plantas transgénicas descritas en la presente memoria pueden usarse para
preparar piensos y productos alimenticios. Dichas plantas, sin embargo, frecuentemente son particularmente Utiles
como una materia prima base para la produccién de energia.

Las plantas transgénicas descritas en la presente memoria producen frecuentemente mayores rendimientos de
grano y/o biomasa por hectarea, respecto a plantas control que carecen del acido nucleico exégeno. En algunas
realizaciones, dichas plantas transgénicas proporcionan rendimientos equivalentes o incluso incrementados de
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grano y/o biomasa por hectarea respecto a plantas control cuando se crecen en condiciones de aportes reducidos
tales como fertilizante y/o agua. Asi, dichas plantas transgénicas pueden usarse para proporcionar una estabilidad
del rendimiento con un menor coste de los aportes y/o bajo condiciones de medioambiente estresantes tales como
sequia. En algunas realizaciones, las plantas descritas en la presente memoria tienen una composiciéon que permite
un procesamiento mas eficiente en azlcares libres, y posteriormente etanol, para produccién de energia. En algunas
realizaciones, dichas plantas proporcionan rendimientos mayores de etanol, otras moléculas biocombustibles, y/o
productos secundarios derivados de azucar por kilogramo de material vegetal, respecto a plantas control. Al
proporcionar rendimientos mayores en condiciones medioambientales estresantes tales como condiciones de sequia
y/o condiciones de choque térmico, las plantas transgénicas descritas en la presente memoria mejoran la
rentabilidad para granjeros y procesadores asi como disminuyen los costes para los consumidores.

Las semillas de las plantas transgénicas descritas en la presente memoria pueden acondicionarse y embolsarse en
material de envasado por medios conocidos en la técnica para formar un articulo de fabricaciéon. El material de
envasado tal como papel y tela es muy conocido en la técnica. Un envase de semillas puede tener una etiqueta, por
ejemplo, una inscripcion o etiqueta asegurada al material de envasado, una etiqueta impresa en el material de
envasado, o una etiqueta insertada en el envase, que describe la naturaleza de las semillas contenidas en él.

La invencion se describira adicionalmente en los ejemplos siguientes, que no limitan el alcance de la invencion
descrito en las reivindicaciones.

VIl. Ejemplos

Ejemplo 1 - Plantas transgénicas de Arabidopsis

Los simbolos siguientes se usan en los Ejemplos respecto a la transformacion de Arabidopsis: T1: transformante de
primera generacion; T.: segunda generacion, progenie de plantas T4 auto-polinizadas; Ts: tercera generacion,
progenie de plantas T, auto-polinizadas; T4: cuarta generacion, progenie de plantas T3 auto-polinizadas. Las
transformaciones independientes se refieren como eventos.

Los acidos nucleicos que se aislaron de plantas de Arabidopsis thaliana, y se clonaron en un vector plasmidico Ti,
CRS338, bajo el control de un promotor 35S, promotor p32449, o promotor p326, segun se indica. Cada
construccion contenia un gen de fosfinotricina acetiltransferasa que confiere resistencia a Finale™ a las plantas
transformadas. Las plantas de Arabidopsis thaliana de tipo salvaje ecotipo Wassilewskija (Ws) se transformaron
separadamente con cada construccion. Las transformaciones se realizaron esencialmente como se describe en
Bechtold et al., C.R. Acad. Sci. Paris, 316: 1194-1199 (1993), introducido en plantas de Arabidopsis.

Las lineas transgénicas de Arabidopsis que contienen SEQ ID NO: 441, SEQ ID NO: 488, SEQ ID NO: 567, SEQ ID
NO: 589, SEQ ID NO: 704, SEQ ID NO: 710, SEQ ID NO: 1241, SEQ ID NO: 1260, SEQ ID NO: 1128, SEQ ID NO:
59, SEQ ID NO: 363, SEQ ID NO: 310, SEQ ID NO: 159, SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 1008, o SEQ ID NO: 56 se
designaron ME00029, ME00045, ME02190, ME02549, ME02865, MEO03227, ME04477, ME18396, ME20095,
MEO02932, ME18240, ME20867, ME03268, ME06551, ME02401, o ME06919, respectivamente. La presencia de
cada vector que contiene un acido nucleico descrito anteriormente en la linea transgénica de Arabidopsis respectiva
transformada con el vector se confirmé por resistencia a Finale™, amplificacion por PCR de extracto de tejido de
hoja verde, y/o secuenciacion de los productos de PCR.

Ejemplo 2 - Cribado para tolerancia a la sequia en plantulas transgénicas de Arabidopsis

Se preparo6 sustrato a partir de 60% Sunshine Mix #5 (Sun Gro; Bellevue, Washington, EEUU) y 40% vermiculita.
Para cada "superpool”, se sembraron 3 bandejas de cultivo con aproximadamente 3.000 semillas. Antes de la
siembra, cada bandeja de cultivo se regé con 2 L de agua filirada y la superficie se humedecid. Las bandejas de
cultivo se cubrieron con un domo de humedad y se mantuvieron en oscuridad a 4°C durante 3 dias.

Después de 3 dias de tratamiento frio, las bandejas de cultivo cubiertas con domos de humedad se transfirieron a un
invernadero y se cubrieron con una lona (dia 1). Los domos de humedad se retiraron en el dia 4, o cuando los
cotiledones estan completamente expandidos. Cada bandeja de cultivo se regé con 2 L de agua en un dia después
de la retirada de los domos de humedad afiadiendo agua filtrada a la parte inferior de la bandeja de cultivo y dejando
30-45 minutos para la absorcion del agua. En los dias 6 y 8, las bandejas de cultivo se evaluaron para resistencia a
Finale3. En el dia 10, las bandejas de cultivo sin agujero se retiraron de la parte inferior de cada bandeja de cultivo
para acelerar el secado del sustrato. Las bandejas de cultivo se regaron en bandejas de cultivo sin agujero como
anteriormente después de 2,5 semanas y 4 semanas. Los candidatos con altura incrementada, ramificacion
incrementada, silicuas normales, rosetas mayores, y floracion persistente, comparado con las plantulas Ws de tipo
salvaje que se crecieron y trataron en las mismas condiciones se seleccionaron para analisis en un ensayo de
sequia crénica en sustrato.

Ensayo de sequia crénica en sustrato

Se preparo6 sustrato a partir de 60% Sunshine Mix #5 (Sun Gro; Bellevue, Washington, EEUU) y 40% vermiculita.
Para cada evento candidato, se prepararon 24 macetas en una bandeja de cultivo de 24 macetas sin agujero con 28
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gramos de sustrato seco en cada maceta, y se afiadieron 4 L de agua filtrada a la bandeja. Se dejé que el agua
empapara el sustrato y la superficie de la tierra se humedecié antes de la siembra. Para cada evento candidato, se
sembraron 18 macetas con 3-5 semillas cada una de las semillas candidatas y se sembraron 6 macetas con 3-5
semillas cada una de semillas control de tipo salvaje. Las macetas sembradas se cubrieron con un domo de
humedad y se mantuvieron en oscuridad a 4°C durante 3 dias.

Después de 3 dias de tratamiento frio, las macetas cubiertas con domos de humedad se transfirieron a una camara
de crecimiento Conviron® ajustada a 22°C, ciclo luz:oscuridad 16:8 horas, 70% de humedad, y 120 yE de intensidad
de luz. Los domos de humedad se retiraron en el dia 5, o cuando los cotiledones estan completamente expandidos.
Después de la retirada de los domos, cada maceta se irrigd hasta saturacion con 0,5X disolucion de Hoagland,
dejando que drenara el exceso de disolucién. Las plantulas se clarean a 1 por maceta. En el dia 8 6 9, las macetas
se irrigaron hasta saturacion con agua filtrada, dejando que drenara el exceso de agua después de
aproximadamente 30 minutos de empape, y se registré el peso de cada bandeja de cultivo de 24 macetas. Cada
maceta contenia aproximadamente 107 g de agua a saturacion. Se dejé que cada maceta se secara hasta
aproximadamente 15% de saturacion entre riegos. Se afiadieron 30 g de agua en cada riego. El area de roseta se
midio en el dia 19. En el dia 24, las plantas se tutoraron y se hicieron mediciones de la hoja mas larga y la altura de
la planta. La altura terminal de la planta se midi6 en el cese de la floracion. Se dej6 que las plantas se secaran y se
midio el peso de las semillas. La resistencia a Finale de una hoja caulina se determiné en el dia 24. La significancia
de las mediciones de la tolerancia a la sequia se evalu6 usando un ensayo de la t de Student de una cola,
asumiendo varianza desigual, a p<0,5.

Ejemplo 3 - Cribado para tolerancia al calor en plantulas transgénicas de Arabidopsis

Se prepararon placas de agar a partir del medio compuesto por 2,15 g/L sal MS (PhytoTechnology Laboratories®),
5 g/L sacarosa (Sigma), 0,7% agar (PhytoTechnology Laboratories®), pH 5,7. Para cada "superpool", se
esterilizaron 3.000 semillas usando 30% Clorox que contenia 0,1% Triton X-100 y se plaquearon en dos placas de
agar a una densidad de 1.500 semillas por placa. Las placas se envolvieron con cinta transpirable y se mantuvieron
en oscuridad a 4°C durante 3 dias.

Después de 3 dias de estratificacion, las placas se transfirieron a una camara de crecimiento Conviron® ajustada a
22°C, ciclo luz:oscuridad 16:8 horas, 70% de humedad, y 60 pYE de intensidad de luz. Las plantulas se crecieron en
la camara durante 3,5-4 dias. Para el choque térmico, las placas se pusieron en un incubador ajustado a 47°C
durante 2 horas. Después del choque térmico, las placas se transfirieron de nuevo a la camara de crecimiento
Conviron® y se dejo que las plantulas se recuperaran y crecieran durante varios dias (aproximadamente 7 dias). Los
candidatos con crecimiento radicular y verdor en las hojas incrementados, emergencia mas rapida de hojas
verdaderas fotosintéticamente activas y tamafio incrementado de rosetas, comparado con las plantulas Ws de tipo
salvaje que se crecieron y trataron en las mismas condiciones, se seleccionaron para analisis en un ensayo de
choque térmico.

Ensayo de choque térmico |

Las semillas se plaguearon en placas de agar de germinacion con calor que contenian 45 mL de medio MS a mitad
de concentracion (2,15 g de sal MS (PhytoTechnology Laboratories®), 5 g de sacarosa (Sigma) y 0,7% agar
(PhytoTechnology Laboratories®), por litro, pH 5,7) por placa Petri (cuadrada, 100 mm X 15 mm). En cada placa se
plaqued un evento transgénico (40 semillas) y 9 semillas control Ws de tipo salvaje. Las placas se envolvieron con
cinta transpirable y se pusieron en oscuridad a 4°C durante 3 dias. Las placas se transfirieron a una camara de
crecimiento Conviron® ajustada a 22°C, ciclo luz:oscuridad 16:8 horas y 70% de humedad con lamparas
fluorescentes emitiendo una intensidad de luz de aproximadamente 60 PE.

Después de crecer las plantas en la camara de crecimiento Conviron® durante 3-4 dias, las placas se trataron a
47°C en un incubador Yamato IC800 durante 1 hora 50 minutos. Después del tratamiento con calor, las placas se
pusieron de nuevo inmediatamente en la camara de crecimiento Conviron®. En el 7°, 9° y 11° dia a 22°C después
del tratamiento con calor, las placas se escanearon usando un escaner Epson Perfection 4870. El area de cada
plantula (area verde) se cuantificd usando el software WinRhizo (Regent Instruments). El estado transgénico de
cada planta se evalué por resistencia a Finale™.

El area de la plantula (una medida del crecimiento después del tratamiento con calor) de las plantas transgénicas se
comparo6 con el de los controles agrupados que comprenden segregantes no transgénicos y controles Ws de tipo
salvaje crecidos en la misma placa. La significancia de la tolerancia al calor se evalué usando un ensayo de la t de
Student de una cola, asumiendo varianza desigual, a p<0,5.

Ensayo de choque térmico Il

Las semillas se plaquearon en placas de agar de germinacion con calor que contenian 45 mL de medio MS a mitad
de concentracion (2,15 g de sal MS (PhytoTechnology Laboratories®), 5 g de sacarosa (Sigma-Aldrich®) y 0,7%
agar (PhytoTechnology Laboratories®), por litro, pH 5,7) por placa Petri (cuadrada, 100 mm X 15 mm). En cada
placa se plaquearon un evento transgénico (30 semillas), 4 semillas control Ws de tipo salvaje, y 2 semillas de un
control transgénico positivo. Las placas se envolvieron con cinta transpirable y se pusieron en oscuridad a 4°C
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durante 3 dias, Las placas se transfirieron a una camara de crecimiento Conviron® ajustada a 22°C, ciclo
luz:oscuridad 16:8 horas. y 70% de humedad con lamparas fluorescentes emitiendo una intensidad de luz de
aproximadamente 60 uE.

Después de crecer las plantas en la camara de crecimiento Conviron® durante 11 dias, las placas se escanearon
usando un generador de imagenes CF (Technologica) para registrar la eficiencia de operacion de PSIl (A®ps)) v el
area de la plantula. Las placas se transfirieron a una camara de calor vertical ("reach-in") Conviron® ajustada a 42°C
durante 5 horas. Después del tratamiento con calor, las plantas se escanearon inmediatamente usando el generador
de imagenes CF, y se transfirieron de nuevo a la camara de crecimiento Conviron®. Después de 2 y 4 dias de
recuperacion en la camara de crecimiento, las placas se escanearon de nuevo usando el generador de imagenes
CF. El estado transgénico de cada planta se evalud por resistencia a Finale™.

Se calcularon las diferencias en la eficiencia de operacion de PSIl y el tamafio de las plantulas antes del choque
térmico, inmediatamente después del choque térmico, y después de la recuperacion después del choque térmico.
Las diferencias en la eficiencia de operacion de PSIl y el tamafio de las plantulas de las plantas transgénicas se
compararon con los controles combinados que comprendian segregantes no transgénicos y controles Ws de tipo
salvaje crecidos en la misma placa. La significancia de la tolerancia al calor se evalué usando un ensayo de la t de
Student de una cola, asumiendo varianza desigual, a p<0,5.

Ejemplo 4 - Resultados para eventos ME00029

Se analizaron semillas T» y T3 de dos eventos de MEO0029 que contenian SEQ ID NO: 441 bajo el control de un
promotor p32449 para area de roseta, altura terminal de la planta, y rendimiento de semillas como se describe en el
Ejemplo 2. Los resultados se proporcionan en la Tabla 1.

Tabla 1: Respuesta a la sequia crénica de plantulas de ME00029

Poblacién Control
Plantas Medicion Interna Combinada

Plantulas T» del evento -01 Area de Roseta N.S. Sig.
de ME00029

Plantulas T, del evento -04 Area de Roseta N.A. Sig.
de ME00029

Plantulas T, del evento -01 Hoja mas Larga N.S. Sig.
de ME00029

Plantulas T, del evento -01 Altura Terminal de la Planta Sig. Sig.
de ME00029

Plantulas T3 del evento -01 Altura Terminal de la Planta Sig. Sig.
de ME00029

Plantulas T, del evento -04 Altura Terminal de la Planta N.A. Sig.
de ME00029

Plantulas T3 del evento -04 Altura Terminal de la Planta N.A. Sig.
de ME00029

Plantulas T3 del evento -01 Rendimiento de Semillas N.S. Sig.
de ME00029

N.A. - resultados no disponibles debido a un tamafio insuficiente de la muestra (n<5); N.S. - no significativo; Sig. -
significativo (p<0,5).

Ejemplo 5 - Resultados para eventos ME00045

Se analizaron semillas T, y T3 de tres eventos de ME00045 que contenian SEQ ID NO: 488 bajo el control de un
promotor p32449 para area de roseta, altura terminal de la planta, mayor longitud de hoja, y rendimiento de semillas
como se describe en el Ejemplo 2. Los resultados se proporcionan en la Tabla 2.
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Tabla 2: Respuesta a la sequia crénica de plantulas de ME00045

Poblacion Control

Plantas Medicion Interna Combinada Ws
Plantulas T3 del evento -02 Area de Roseta N.S. N.S. Sig.
de ME00045
Plantulas T; del evento -02 Area de Roseta N.S. N.S. N.S.
de ME00045
Plantulas T, del evento -07 Area de Roseta N.A. N.S. Sig.
de MEO0045
Plantulas T del evento -07 Area de Roseta N.S. N.S. Sig.
de ME00045
Plantulas T, del evento -08 Area de Roseta N.A. N.S. Sig.
de ME00045
Plantulas T; del evento -08 Area de Roseta N.S. N.S. N.S.
de ME00045
Plantulas T3 del evento -02 Hoja Mas Larga Sig. Sig. Sig.
de ME00045
Plantulas T; del evento -02 Hoja Mas Larga N.S. N.S. N.S.
de ME00045
Plantulas T, del evento -07 Hoja Mas Larga N.A. N.S. Sig.
de ME00045
Plantulas T del evento -07 Hoja Mas Larga N.S. N.S. N.S.
de ME00045
Plantulas T, del evento -08 Hoja Mas Larga N.A. N.S. Sig.
de ME00045
Plantulas T del evento -08 Hoja Mas Larga N.S. N.S. N.S.
de ME00045
Plantulas T3 del evento -02 Altura Terminal de la Planta N.S. N.S. N.S.
de ME00045
Plantulas T3 del evento -02 | Altura Terminal de la Planta N.S. N.S. N.S.*
de ME00045
Plantulas T, del evento -07 Altura Terminal de la Planta N.A. Sig. Sig.
de ME00045
Plantulas T, del evento -07 | Altura Terminal de la Planta N.S. Sig. Sig.
de ME00045
Plantulas T» del evento -08 Altura Terminal de la Planta N.A. N.S.* N.S.
de ME00045
Plantulas T, del evento -08 | Altura Terminal de la Planta N.S. N.S. Sig.
de ME00045
Plantulas T3 del evento -02 Rendimiento de Semillas Sig. N.S.* Sig.
de ME00045
Plantulas T; del evento -02 Rendimiento de Semillas N.S. N.S. N.S.
de ME00045
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Plantulas T, del evento -07 Rendimiento de Semillas N.A. N.S. N.S.
de ME00045

Plantulas T del evento -07 Rendimiento de Semillas N.S. N.S. N.S.
de ME00045

Plantulas T, del evento -08 Rendimiento de Semillas N.A. N.S.* Sig.
de ME00045

Plantulas T del evento -08 Rendimiento de Semillas N.S. N.S. Sig.
de ME00045

NL.A. - resultados no disponibles debido a un tamafio insuficiente de la muestra; N.S. - no significativo (p>0,10); N.S.*
- no significativo (0,5<p<0,10); Sig. - significativo (p<0,5). Los datos en negrita representan un segundo replicado
independiente.

Ejemplo 6 - Resultados para eventos ME02190

Se analizaron semillas T2 y T4 de dos eventos de ME02190 que contenian SEQ ID NO: 567 bajo el control de un
promotor 35S para area de roseta, altura terminal de la planta, y mayor longitud de hoja como se describe en el
Ejemplo 2. Los resultados se proporcionan en la Tabla 3.

Tabla 3: Respuesta a la sequia crénica de plantulas de ME02190

Poblacién Control
Plantas Medicion Interna Combinada

Plantulas T, del evento -10 Area de Roseta N.S. Sig.
de ME02190

Plantulas T4 del evento -02 Hoja mas Larga N.A. Sig.
de ME02190

Plantulas T, del evento -10 Hoja mas Larga N.S. Sig.
de ME02190

Plantulas T4 del evento -02 Altura Terminal de la Planta N.A. Sig.
de ME02190

Plantulas T, del evento -10 Altura Terminal de la Planta N.S. Sig.
de ME02190

N.A. - resultados no disponibles debido a un tamafio insuficiente de la muestra (n<5); N.S. - no significativo; Sig. -
significativo (p<0,5).

Ejemplo 7 - Resultados para eventos ME02549

Se analizaron semillas T, y T3 de tres eventos de ME02549 que contenian SEQ ID NO: 589 bajo el control de un
promotor 35S para area de roseta, altura terminal de la planta, y mayor longitud de hoja como se describe en el
Ejemplo 2. Los resultados se proporcionan en la Tabla 4.

Tabla 4: Respuesta a la sequia crénica de plantulas de ME02549

Poblacién Control
Plantas Medicion Interna Combinada Ws
Plantulas T, del evento -01 Area de Roseta Sig. N.S. Sig.
de ME02549
Plantulas T3 del evento -01 Area de Roseta Sig. N.S. N.S.
de ME02549
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Plantulas T, del evento -02 Area de Roseta N.S.* N.S.* Sig.
de ME02549

Plantulas T3 del evento -02 Area de Roseta N.S. N.S. Sig.
de ME02549

Plantulas T, del evento -05 Area de Roseta N.A. N.S. Sig.
de ME02549

Plantulas T3 del evento -05 Area de Roseta N.S. N.S.* Sig.
de ME02549

Plantulas T3 del evento -01 Hoja Mas Larga N.S. N.S. Sig.
de ME02549

Plantulas T3 del evento -02 Hoja Mas Larga N.S. N.S. Sig.
de ME02549

Plantulas T3 del evento -05 Hoja Mas Larga N.S. N.S. Sig.
de ME02549

Plantulas T» del evento -01 Altura Terminal de la Planta N.A. N.S. N.S.
de ME02549

Plantulas T3 del evento -01 Altura Terminal de la Planta N.S. N.S. Sig.
de ME02549

Plantulas T3 del evento -02 Altura Terminal de la Planta N.S. Sig. Sig.
de ME02549

Plantulas T» del evento -05 Altura Terminal de la Planta N.A. N.S. N.S.
de ME02549

Plantulas T3 del evento -05 Altura Terminal de la Planta Sig. N.S. Sig.
de ME02549

NL.A. - resultados no disponibles debido a un tamafio insuficiente de la muestra (n<5); N.S. - no significativo; N.S.* -
no significativo (0,5<p<0,10); Sig. - significativo (p<0,5).

Ejemplo 8 - Resultados para eventos ME02865

Se analizaron semillas T» y T3 de dos eventos de ME02865 que contenian SEQ ID NO: 704 bajo el control de un
promotor 35S para area de roseta, altura terminal de la planta, mayor longitud de hoja, y peso de las semillas como
se describe en el Ejemplo 2. Los resultados se proporcionan en la Tabla 5.

Tabla 5: Respuesta a la sequia crénica de plantulas de ME02865

Poblacion Control
Plantas Medicion Interna Combinada
Plantulas T, del evento -02 de Area de Roseta N.S. N.S.
ME02865
Plantulas T3 del evento -02-01 Area de Roseta - N.S.
de ME02865
Plantulas T3 del evento -02-02 Area de Roseta N.S. N.S.
de ME02865
Plantulas T2 del evento -05 de Area de Roseta - Sig.
ME02865
Plantulas T3 del evento -05-01 Area de Roseta - Sig.
de ME02865
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Plantulas T3 del evento -05-02 Area de Roseta N.S. N.S.
de ME02865
Plantulas T2 del evento -02 de Hoja Mas Larga N.S. N.S.
ME02865
Plantulas T3 del evento -02-01 Hoja Mas Larga - N.S.
de ME02865
Plantulas Ts. del evento -02-02 Hoja Mas Larga N.S.* Sig.
de ME02865
Plantulas T2 del evento -05 de Hoja Mas Larga - Sig.
ME02865
Plantulas T3 del evento -05-01 Hoja Mas Larga - N.S.
de ME02865
Plantulas T3 del evento -05-02 Hoja Mas Larga N.S. Sig.
de ME02865
Plantulas T2 del evento -02 de Altura Terminal de la Planta Sig. Sig.
ME02865
Plantulas T3 del evento -02-01 Altura Terminal de la Planta - N.S.*
de ME02865
Plantulas T3 del evento -02-02 Altura Terminal de la Planta N.S. Sig.
de ME02865
Plantulas T2 del evento -05 de Altura Terminal de la Planta - Sig.
ME02865
Plantulas T3 del evento -05-01 Altura Terminal de la Planta - N.S.*
de ME02865
Plantulas T3 del evento -05-02 Altura Terminal de la Planta N.S.* Sig.
de ME02865
Plantulas T» del evento -02 de Peso de las Semillas N.S. N.S.
ME02865
Plantulas T3 del evento -02-01 Peso de las Semillas - N.S.
de ME02865
Plantulas T3 del evento -02-02 Peso de las Semillas Sig. N.S.
de ME02865
Plantulas T2 del evento -05 de Peso de las Semillas - Sig.
ME02865
Plantulas T3 del evento -05-01 Peso de las Semillas - N.S.
de ME02865
Plantulas T3 del evento -05-02 Peso de las Semillas N.S. N.S.*

de ME02865
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NL.A. - resultados no disponibles debido a un tamaiio insuficiente de la muestra (n<5); N.S. - no significativo; N.S.* -
no significativo (0,5<p<0,10); Sig. - significativo (p<0,5).

Las apariencias fisicas de las plantas T4 ME02865 fueron similares a las de las plantas control correspondientes
crecidas en condiciones estandar. No hubo diferencias observables o estadisticamente significativas entre las
plantas T, de los eventos -02 y -05 de ME02865 y las plantas control en la germinacion, inicio de la floracion, area de
roseta, fertilidad, y morfologia/arquitectura general cuando se crecen en condiciones estandar.
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Ejemplo 9 - Resultados para eventos ME03227

Se analizaron semillas T» y T3 de dos eventos de ME03227 que contenian SEQ ID NO: 710 bajo el control de un
promotor 35S para area de roseta, altura terminal de la planta, y mayor longitud de hoja como se describe en el
Ejemplo 2. Los resultados se proporcionan en la Tabla 6.

Tabla 6: Respuesta a la sequia crénica de plantulas de ME03227

Poblacién Control
Plantas Medicion Interna Combinada

Plantulas T, del evento -01 Area de Roseta N.A. Sig.
de ME03227

Plantulas T3 del evento -01 Area de Roseta N.A. Sig.
de ME03227

Plantulas T, del evento -05 Area de Roseta N.A. Sig.
de ME03227

Plantulas T3 del evento -05 Area de Roseta N.A. Sig.
de ME03227

Plantulas T3 del evento -05 Hoja mas Larga N.A. Sig.
de ME03227

Plantulas T3 del evento -01 Altura Terminal de la Planta N.A. N.S.*
de ME03227

Plantulas T3 del evento -05 Altura Terminal de la Planta N.A. N.S.*
de ME03227

NL.A. - resultados no disponibles debido a un tamafio insuficiente de la muestra (n<5); N.S. - no significativo; N.S.* -
no significativo (0,5<p<0,10); Sig. - significativo (p<0,5).

Ejemplo 10 - Resultados para eventos ME04477

Se analizaron semillas T, de cinco eventos de ME04477 que contenian SEQ ID NO: 1241 bajo el control de un
promotor 35S para area de roseta, altura terminal de la planta, y mayor longitud de hoja como se describe en el
Ejemplo 2. Los resultados se proporcionan en la Tabla 7.

Tabla 7: Respuesta a la sequia crénica de plantulas de ME04477

Poblacién Control
Plantas Medicion Interna Combinada
Plantulas T, del evento -03 Area de Roseta N.A. Sig.
de ME04477
Plantulas T» del evento -01 Hoja mas Larga N.A. Sig.
de ME04477
Plantulas T, del evento -02 Hoja mas Larga N.A. Sig.
de ME04477
Plantulas T, del evento -03 Hoja mas Larga N.A. Sig.
de ME04477
Plantulas T, del evento -04 Hoja mas Larga Sig. Sig.
de ME04477
Plantulas T, del evento -05 Hoja mas Larga N.A. Sig.
de ME04477
Plantulas T» del evento -01 Altura Terminal de la Planta N.A. Sig.
de ME04477
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Plantulas T, del evento -02 Altura Terminal de la Planta N.A. Sig.
de ME04477

Plantulas T, del evento -03 Altura Terminal de la Planta N.A. Sig.
de ME04477

Plantulas T, del evento -04 Altura Terminal de la Planta Sig. Sig.
de ME04477

Plantulas T2 del evento -05 Altura Terminal de la Planta N.A. Sig.
de ME04477

N.A. - resultados no disponibles debido a un tamafio insuficiente de la muestra (n<5); N.S. - no significativo; Sig. -
significativo (p<0,5).

Ejemplo 11 - Resultados para eventos ME18396

Se analizaron semillas T2 de un evento de ME18396 que contenian SEQ ID NO: 1260 bajo el control de un promotor
p326 para area de roseta y altura terminal de la planta como se describe en el Ejemplo 2. Los resultados se
proporcionan en la Tabla 8.

Tabla 8: Respuesta a la sequia crénica de plantulas de ME18396

Poblacién Control
Plantas Medicion Interna Combinada
Plantulas T, del evento -02 Area de Roseta N.S. Sig.
de ME18396
Plantulas T, del evento -02 Altura Terminal de la Planta Sig. Sig.
de ME18396

N.S. - no significativo; Sig. - significativo (p<0,5).

Ejemplo 12 - Resultados para eventos ME20095

Se analizaron semillas T2 y T3 de dos eventos de ME20095 que contenian SEQ ID NO: 1128 bajo el control de un
promotor 35S para area de roseta, mayor longitud de hoja, altura terminal de la planta, y rendimiento de semillas
como se describe en el Ejemplo 2. Los resultados se proporcionan en la Tabla 9.

Tabla 9: Respuesta a la sequia crénica de plantulas de ME20095

Poblacion Control
Plantas Medicion Interna Combinada
Plantulas T2 del evento -01 de Area de Roseta Sig. Sig.
ME20095
Plantulas T3 del evento -01-01 Area de Roseta N.S. N.S.
de ME20095
Plantulas T3 del evento -01-02 Area de Roseta N.S. N.S.
de ME20095
Plantulas T2 del evento -04 de Area de Roseta Sig. Sig.
ME20095
Plantulas T3 del evento -04-01 Area de Roseta N.S. N.S.
de ME20095
Plantulas T3 del evento -04-02 Area de Roseta N.S. N.S.*
de ME20095
Plantulas T, del evento -01 de Hoja Mas Larga N.S. Sig.
ME20095
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Plantulas T3 del evento -01-01 Hoja Mas Larga Sig.. Sig.
de ME20095
Plantulas T3 del evento -01-02 Hoja Mas Larga N.S. N.S.
de ME20095
Plantulas T, del evento -04 de Hoja Mas Larga Sig.. Sig.
ME20095
Plantulas T3 del evento -04-01 Hoja Mas Larga Sig. Sig.
de ME20095
Plantulas T3 del evento -04-02 Hoja Mas Larga N.S.* Sig.
de ME20095
Plantulas T, del evento -01 de | Altura Terminal de la Planta N.S. Sig.
ME20095
Plantulas Tz del evento -01-01 | Altura Terminal de la Planta N.S.* Sig.
de ME20095
Plantulas T3 del evento -01-02 | Altura Terminal de la Planta N.S. N.S.*
de ME20095
Plantulas T, del evento -04 de | Altura Terminal de la Planta Sig. Sig.
ME20095
Plantulas T3z del evento -04-01 | Altura Terminal de la Planta Sig. Sig.
de ME20095
Plantulas T3z del evento -04-02 | Altura Terminal de la Planta N.S. Sig.
de ME20095
Plantulas T, del evento -01 de Peso de las Semillas Sig. Sig.
ME20095
Plantulas T3 del evento -01-01 Peso de las Semillas Sig. N.S.*
de ME20095
Plantulas T3 del evento -01-02 Peso de las Semillas Sig. Sig.
de ME20095
Plantulas T» del evento -04 de Peso de las Semillas N.S. N.S.
ME20095
Plantulas T3 del evento -04-01 Peso de las Semillas N.S. N.S.
de ME20095
Plantulas T3 del evento -04-02 Peso de las Semillas N.S. N.S.

de ME20095

Ejemplo 13 - Resultados para eventos ME02401
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N.S. - no significativo; N.S.* - no significativo (0,5<p<0,10); Sig. - significativo (p<0,5).

Las plantas T4+ ME20095 mostraron una floracion retardada y crecimiento vegetativo prolongado comparado con las
plantas control correspondientes crecidas en condiciones estandar.
estadisticamente significativas entre las plantas T» de los eventos -02 y -04 de ME20095 vy las plantas control en
germinacion, inicio de la floracion, fertilidad, y morfologia/arquitectura general cuando se crecieron en condiciones
estandar. El area de roseta en las plantas T2 de los eventos -02 y -04 fue significativamente mayor y el rendimiento
de semillas se incrementé comparado con las plantas control correspondientes crecidas en condiciones estandar.

No hubo diferencias observables o

Se analizaron semillas T2 y T3 de dos eventos de ME02401 que contenian SEQ ID NO: 1188 bajo el control de un
promotor 35S para area de roseta, altura terminal de la planta, y mayor longitud de hoja como se describe en el
Ejemplo 2. Los resultados se proporcionan en la Tabla 10.
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Tabla 10: Respuesta a la sequia crénica de plantulas de ME02401

Poblacién Control
Plantas Medicion Interna Combinada

Plantulas T» del evento -05 de Area de Roseta N.A. N.S.*
ME02401

Plantulas T3 del evento -01 de Hoja Mas Larga N.S.* Sig.
ME02401

Plantulas T2 del evento -05 de Hoja Mas Larga N.A. Sig.
ME02401

Plantulas T3 del evento -01 de | Altura Terminal de la Planta Sig. Sig.
ME02401

Plantulas T, del evento -05 de | Altura Terminal de la Planta N.A. Sig.
ME02401

NL.A. - resultados no disponibles debido a un tamafio insuficiente de la muestra (n<5); N.S. - no significativo; N.S.* -
no significativo (0,5<p<0,10); Sig. - significativo (p<0,5).

Ejemplo 14 - Resultados para eventos ME02932

Se analizaron semillas T, y T3 de dos eventos de ME02932 que contenian SEQ ID NO: 59 bajo el control de un
promotor 35S para area de plantula después de un ensayo de Choque Térmico | como se describe en el Ejemplo 3.
Los resultados se proporcionan en la Tabla 11.

Tabla 11: Area de la plantula de ME02932 después de un ensayo de Choque Térmico |

Plantas Area promedio de SE N valor p
la plantula

Plantulas T, del evento -01 de 0,07 0,008 33 8,77E-04
ME02932

Segregantes no transgénicos 0,04 0,006 15

T, del evento -01 de ME02932

Plantulas T3 del evento -01 de 0,10 0,003 40 2,21E-04
ME02932

Segregantes no transgénicos 0,07 0,007 9

T3 del evento -01 de ME02932

Plantulas T, del evento -03 de 0,08 0,012 21 1,29E-02
ME02932

Segregantes no transgénicos 0,04 0,009 23

T, del evento -03 de ME02932

Plantulas T3 del evento -03 de 0,09 0,004 36 1,54E-03
ME02932

Segregantes no transgénicos 0,07 0,005 13

T3 del evento -03 de ME02932

Las apariencias fisicas de las plantas T4 ME02932 fueron similares a las de las plantas control correspondientes
crecidas en condiciones estandar. No hubo diferencias observables o estadisticamente significativas entre las
plantas T, de los eventos -01 y -03 de ME02932 y las plantas control en la germinacion, inicio de la floracion, area de
roseta, fertilidad, y morfologia/arquitectura general cuando se crecen en condiciones estandar.

Ejemplo 15 - Resultados para eventos ME18240

Se analizaron semillas T y T3 de tres eventos de ME18240 que contenian SEQ ID NO: 363 bajo el control de un
promotor 35S para area de plantula después de un ensayo de Choque Térmico | y cambio en actividad fotosintética
durante un ensayo de Choque Térmico Il como se describe en el Ejemplo 3. Los resultados se proporcionan en las
Tablas 12y 13.
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Tabla 12: Area de la plantula ME18240 después de un ensayo de Choque Térmico |

Plantas Area promedio de SE N valor p
la plantula

Plantulas T, del evento -02 de 0,08 0,007 27 4,22E-08
ME18240

Segregantes no transgénicos 0,03 0,004 16

T, del evento -02 de ME18240

Plantulas T3 del evento -02 de 0,14 0,007 31 5,83E-11
ME18240

Segregantes no transgénicos 0,06 0,007 14

T3 del evento -02 de ME18240

Plantulas T, del evento -03 de 0,13 0,007 35 3,31E-05
ME18240

Segregantes no transgénicos 0,08 0,01 14

T2 del evento -03 de ME18240

Plantulas T3 del evento -03 de 0,14 0,008 28 5,13E-06
ME18240

Segregantes no transgénicos 0,09 0,008 19

T3 del evento -03 de ME18240

Plantulas T, del evento -04 de 0,13 0,008 33 2,39E-07
ME18240

Segregantes no transgénicos 0,06 0,009 16

T, del evento -04 de ME18240

Plantulas T3 del evento -04 de 0,13 0,008 29 4,68E-05
ME18240

Segregantes no transgénicos 0,08 0,008 18

T3 del evento -04 de ME18240

Tabla 13: AFv/IFm de ME18240 en respuesta al ensayo de Choque térmico Il

Plantas AFv/Fm promedio SE N valor p

Plantulas T, del evento -02 de 0,24 0,013 47 3,64E-05
ME18240

Segregantes no transgénicos 0,32 0,016 25

T, del evento -02 de ME18240

Plantulas T3 del evento -02 de 0,36 0,012 43 1,92E-04
ME18240

Segregantes no transgénicos 0,43 0,016 22

T3 del evento -02 de ME18240

Plantulas T, del evento -03 de 0,24 0,010 41 9,27E-11
ME18240

Segregantes no transgénicos 0,37 0,011 28

T2 del evento -03 de ME18240
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Plantulas T3 del evento -03 de 0,33 0,011 24 1,91E-02
ME18240

Segregantes no transgénicos 0,39 0,022 10

T3 del evento -03 de ME18240

Plantulas T, del evento -04 de 0,21 0,009 43 5,55E-17
ME18240

Segregantes no transgénicos 0,40 0,007 29

T, del evento -04 de ME18240

Plantulas T3 del evento -04 de 0,28 0,011 46 9,38E-11
ME18240

Segregantes no transgénicos 0,41 0,008 21

T3 del evento -04 de ME18240

En la que AFv/Fm= Fv/Fm antes del choque térmico - Fv/Fm después del choque térmico.

Las apariencias fisicas de las plantas T1 ME18240 fueron similares a las de las plantas control correspondientes
crecidas en condiciones estandar. No hubo diferencias observables o estadisticamente significativas entre las
plantas T2 de los eventos -02, -03, y -04 de ME18240 y las plantas control en la germinacion, inicio de la floracion,
area de roseta, fertilidad, y morfologia/arquitectura general cuando se crecen en condiciones estandar.

Ejemplo 16 - Resultados para eventos ME20867

Se analizaron semillas T2 y T3 de cuatro eventos de ME20867 que contenian SEQ ID NO: 310 bajo el control de un
promotor 35S para area de plantula después de un ensayo de Choque Térmico | y cambio en actividad fotosintética
durante un ensayo de Choque Térmico Il como se describe en el Ejemplo 3. Los resultados se proporcionan en las
Tablas 14 y 15.

Tabla 14: Area de la plantula de ME20867 en respuesta al ensayo de Choque Térmico |

Plantas Area promedio de SE N valor p
la plantula

Plantulas T, del evento -01 de 0,14 0,008 28 4, 86E-07
ME20867

Segregantes no transgénicos 0,07 0,011 12

T, del evento -01 de ME20867

Plantulas T3 del evento -01 de 0,07 0,007 31 9,84E-10
ME20867

Segregantes no transgénicos 0,01 0,010 16

T3 del evento -01 de ME20867

Plantulas T, del evento -02 de 0,13 0,006 37 1,03E-02
ME20867

Segregantes no transgénicos 0,08 0,024 3

T, del evento -02 de ME20867

Plantulas T3 del evento -02 de 0,09 0,006 32 6,01E-07
ME20867

Segregantes no transgénicos 0,02 0,011 9

T3 del evento -02 de ME20867

Plantulas T, del evento -04 de 0,12 0,006 31 1,47E-02
ME20867
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Segregantes no transgénicos 0,10 0,010 9
T, del evento -04 de ME20867

Plantulas T3 del evento -04 de 0,03 0,005 20 2,14E-04
ME20867

Segregantes no transgénicos 0,01 0,007 12

T3 del evento -04 de ME20867

Plantulas T, del evento -05 de 0,11 0,009 30 1,51E-02
ME20867

Segregantes no transgénicos 0,08 0,012 10

T, del evento -05 de ME20867

Plantulas T3 del evento -05 de 0,03 0,004 23 1,98E-04
ME20867

Segregantes no transgénicos 0,01 0,005 20

T3 del evento -05 de ME20867

Tabla 15: AFv/Fm - D, de ME20867 en respuesta al ensayo de Choque térmico Il

Plantas AFV/IFm-D» SE N valor p
promedio

Plantulas T, del evento -01 de 0,03 0,012 33 2,17E-08
ME20867

Segregantes no transgénicos -0,07 0,008 12

T, del evento -01 de ME20867

Plantulas T3 del evento -01 de 0,21 0,010 44 3,71E-12
ME20867

Segregantes no transgénicos 0,06 0,015 22

T3 del evento -01 de ME20867

Plantulas T, del evento -02 de 0,06 0,011 25 9,39E-11
ME20867

Segregantes no transgénicos -0,10 0,006 12

T, del evento -02 de ME20867

Plantulas T3 del evento -02 de 0,25 0,012 50 4, 79E-08
ME20867

Segregantes no transgénicos 0,06 0,029 16

T3 del evento -02 de ME20867

Plantulas T, del evento -04 de 0,17 0,010 43 8,71E-11
ME20867

Segregantes no transgénicos 0,03 0,014 22

T, del evento -04 de ME20867

Plantulas T3 del evento -04 de 0,16 0,011 24 1,39E-03
ME20867

Segregantes no transgénicos 0,06 0,027 9

T3 del evento -04 de ME20867
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Plantulas T, del evento -05 de 0,21 0,016 28 1,35E-09
ME20867

Segregantes no transgénicos 0,07 0,012 31

T, del evento -05 de ME20867

Plantulas T3 del evento -05 de 0,24 0,015 19 3,72E-03
ME20867

Segregantes no transgénicos 0,18 0,015 14

T3 del evento -05 de ME20867

AFVv/Fm-D»= Fv/Fm inmediatamente después del choque térmico - Fv/Fm después de 2 dias de recuperacion.

Las apariencias fisicas de las plantas T4 ME20867 fueron similares a las de las plantas control correspondientes
crecidas en condiciones estandar. No hubo diferencias observables o estadisticamente significativas entre las
plantas T, de los eventos -01, -02, -04 y -05 de ME20867 y las plantas control en la germinacion, inicio de la
floracion, area de roseta, fertilidad, y morfologia/arquitectura general cuando se crecen en condiciones estandar.

Ejemplo 17 - Resultados para eventos ME03268

Se analizaron semillas T, y T3 de un evento de ME03268, y semillas T3 y T4 de un evento de ME03268, conteniendo
cada una SEQ ID NO: 159 bajo el control de un promotor 35S para area de plantula después de un ensayo de
Choque Térmico | como se describe en el Ejemplo 3. Los resultados se proporcionan en la Tabla 16.

Tabla 16: Area de la plantula de ME03268 en respuesta al ensayo de Choque Térmico |

Plantas Area promedio de SE N valor p
la plantula

Plantulas T, del evento -02 de 0,165 0,015 26 1,09E-03
ME03268

Segregantes no transgénicos 0,070 0,024 3

T, del evento -02 de ME03268

Plantulas T3 del evento -02 de 0,137 0,009 40 1,97E-07
ME03268

Segregantes no transgénicos 0,048 0,012 9

T3 del evento -02 de ME03268

Plantulas Tz del evento -03 de 0,062 0,007 26 3,65E-02
ME03268

Segregantes no transgénicos 0,037 0,011 4

T3 del evento -03 de ME03268

Plantulas T, del evento -03 de 0,094 0,008 30 3,96E-03
ME03268

Segregantes no transgénicos 0,054 0,012 10

T4 del evento -03 de ME03268

Las apariencias fisicas de las plantas T4 ME03268 fueron similares a las de las plantas control correspondientes
crecidas en condiciones estandar. No hubo diferencias observables o estadisticamente significativas entre las
plantas T, de los eventos -02 y -03 de ME03268 y las plantas control en la germinacion, inicio de la floracion, area de
roseta, fertilidad, y morfologia/arquitectura general cuando se crecen en condiciones estandar.

Ejemplo 18 - Resultados para eventos MEQ6551

Se analizaron semillas Tz y T4 de dos eventos de ME06551 que contenian SEQ ID NO: 1 bajo el control de un
promotor 35S para el cambio en la actividad fotosintética durante un ensayo de Choque Térmico Il como se describe
en el Ejemplo 3. Los resultados se proporcionan en la Tabla 17.
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Tabla 17: AFvIFm de ME06551 en respuesta al ensayo de Choque térmico Il

Plantas AFv/Fm promedio SE N valor p

Plantulas T3 del evento -04 de 0,42 0,016 11 1,32E-02
ME06551

Segregantes no transgénicos 0,47 0,012 15

T3 del evento -04 de ME06551

Plantulas T, del evento -04 de 0,39 0,006 49 4,73E-03
ME06551

Segregantes no transgénicos 0,43 0,014 11

T4 del evento -04 de ME06551

Plantulas T3 del evento -05 de 0,39 0,013 11 4 21E-04
ME06551

Segregantes no transgénicos 0,46 0,010 13

T3 del evento -05 de ME06551

Plantulas T, del evento -05 de 0,39 0,007 50 4,79E-02
ME06551

Segregantes no transgénicos 0,41 0,010 17

T4 del evento -05 de ME06551

En la que AFv/Fm= Fv/Fm antes del choque térmico - Fv/Fm después del choque térmico.

Las apariencias fisicas de las plantas T4 ME06551 fueron similares a las de las plantas control correspondientes
crecidas en condiciones estandar. No hubo diferencias observables o estadisticamente significativas entre las
plantas T, de los eventos -04 y -05 de ME06551 y las plantas control en la germinacion, inicio de la floracion, area de
roseta, fertilidad, y morfologia/arquitectura general cuando se crecen en condiciones estandar.

Ejemplo 19 - Resultados para eventos ME06919

Se analizaron semillas T, y T3 de dos eventos de ME06919 que contenian SEQ ID NO: 56 bajo el control de un
promotor 35S para el cambio en la actividad fotosintética durante un ensayo de Choque Térmico Il como se describe
en el Ejemplo 3. Los resultados se proporcionan en la Tabla 18.

Tabla 18: AFv/IFm de ME06919 en respuesta al ensayo de Choque térmico I

Plantas AFv/Fm promedio SE N valor p

Plantulas T, del evento -03 de 0,433 0,007 65 2,55E-09
ME06919

Segregantes no transgénicos 0,497 0,008 37

T, del evento -03 de ME06919

Plantulas T3 del evento -03 de 0,281 0,013 46 1,87E-03
ME06919

Segregantes no transgénicos 0,341 0,015 18

T3 del evento -03 de ME06919

Plantulas T, del evento -04 de 0,490 0,007 21 3,06E-04
ME06919

Segregantes no transgénicos 0,531 0,009 26

T, del evento -04 de ME06919

Plantulas T3 del evento -04 de 0,296 0,006 44 6,15E-08
ME06919

Segregantes no transgénicos 0,412 0,018 18

T3 del evento -04 de ME06919

En la que AFv/Fm= Fv/Fm antes del choque térmico - Fv/Fm después del choque térmico.
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Las apariencias fisicas de las plantas T4 ME06919 fueron similares a las de las plantas control correspondientes
crecidas en condiciones estandar. No hubo diferencias observables o estadisticamente significativas entre las
plantas T, de los eventos -03 y -04 de ME06919 y las plantas control en la germinacion, inicio de la floracion, area de
roseta, fertilidad, y morfologia/arquitectura general cuando se crecen en condiciones estandar.

Ejemplo 20 - Resultados para eventos ME04246

Se analizaron semillas T2 y T3 de dos eventos de ME04246 que contenian SEQ ID NO: 1362 bajo el control de un
promotor 35S para area de roseta, altura de planta terminal, y mayor longitud de hoja como se describe en el
Ejemplo 2. Los resultados se proporcionan en la Tabla 19.

Tabla 19: Respuesta a sequia crénica de plantulas de ME04246

Poblacién Control
Plantas Medicion Interna Combinada Ws
Plantulas T2 del evento -01 Hoja Mas Larga Sig. Sig. N.S.
de ME04246
Plantulas T, del evento -03 Hoja Mas Larga N.S. N.S. N.S.
de ME04246
Plantulas T, del evento -04 Hoja Mas Larga N.S. N.S. N.S.
de ME04246
Plantulas T, del evento -01 Biomasa Seca N.A. N.S.* Sig.
de ME04246
Plantulas T» del evento -02 Biomasa Seca N.A. N.A. N.S.
de ME04246
Plantulas T, del evento -04 Biomasa Seca N.A. N.S.* Sig.
de ME04246

NL.A. - resultados no disponibles debido a un tamafio insuficiente de la muestra (n<5); N.S. - no significativo; N.S.* -
no significativo (0,5<p<0,10); Sig. - significativo (p<0,5).

Las plantas T ME04246 mostraron una biomasa vegetativa incrementada comparada con las plantas control
correspondientes en condiciones de agua limitada segun se mide directamente y en un grado menor por la mayor
longitud de hoja. No hubo diferencias observables o estadisticamente significativas entre las plantas T de los
eventos 01, -03 y -04 de ME04246 y las plantas control en la germinacion, inicio de la floracion, fertilidad, y
morfologia/arquitectura general cuando se crecen en condiciones estandar.

Ejemplo 21 - Determinacion de homdélogos funcionales por BLAST reciproco

Una secuencia candidata se consideré un homoélogo funcional de una secuencia de referencia si las secuencias
candidata y de referencia codificaban proteinas que tenian una funcion y/o actividad similar. Se usé un proceso
conocido como BLAST Reciproco (Rivera et al., Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 95: 6239-6244 (1998)) para identificar
secuencias homoélogas funcionales potenciales a partir de bases de datos que consistian en todas las secuencias
peptidicas publicas y patentadas disponibles, incluyendo NR de NCBI y traducciones peptidicas de clones Ceres.

Antes de empezar un proceso BLAST Reciproco, se buscé un polipéptido de referencia especifico frente a todos los
péptidos de su especie fuente usando BLAST con el fin de identificar polipéptidos que tienen una identidad de
secuencia BLAST de 80% o mas con el polipéptido de referencia y una longitud de alineamiento de 85% o mas a lo
largo de la secuencia mas corta en el alineamiento. El polipéptido de referencia y cualquiera de los polipéptidos
identificados mencionados anteriormente se disefiaron como una agrupacion.

Se uso6 el programa BLASTP version 2.0 de la Washington University en Saint Louis, Missouri, EEUU, para
determinar la identidad de secuencia y el valor E BLAST. El programa BLASTP versién 2.0 incluye los parametros
siguientes: 1) un punto de corte de valor E de 1,0e-5; 2) un tamafio de palabra de 5; y 3) la opcién -postsw. La
identidad de secuencia BLAST se calcul6 tomando como base el alineamiento del primer HSP BLAST (Parejas de
Segmentos con Alta Puntuacion) de la secuencia homoéloga funcional potencial identificada con un polipéptido de
referencia especifico. EI nimero de residuos con concordancia idéntica en el alineamiento HSP BLAST se dividio
por la longitud de HSP, y se multiplicé por 100 para obtener la identidad de secuencia BLAST. La longitud de HSP
incluyo tipicamente huecos en el alineamiento, pero en algunos casos los huecos se excluyeron.

El proceso BLAST Reciproco principal consiste en dos rondas de busquedas BLAST; busqueda directa y busqueda
inversa. En la etapa de busqueda directa, una secuencia polipeptidica de referencia, "polipéptido A", de la especie
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fuente SA se sometié a BLAST frente a todas las secuencias de proteina de una especie de interés. Se
determinaron los mejores aciertos usando un punto de corte del valor E de 10° y un punto de corte de identidad de
secuencia de 35%. Entre los mejores aciertos, la secuencia que tiene el valor E mas bajo se designé como el mejor
acierto, y se consideré un homoélogo funcional u ortélogo potencial. Cualquier otro mejor acierto que tenia una
identidad de secuencia de 80% o mas respecto al mejor acierto o al polipéptido de referencia original también se
consideré un homologo funcional u ortélogo potencial. Este proceso se repitié para todas las especies de interés.

En la ronda de busqueda inversa, los mejores aciertos identificados en la busqueda directa de todas las especies se
sometieron a BLAST frente a todas las secuencias de proteina de la especie fuente SA. Un mejor acierto de la
busqueda directa que devolvié un polipéptido de la agrupacion mencionada anteriormente como su mejor acierto
también se consideré como un homélogo funcional potencial.

Los homodlogos funcionales se identificaron por inspeccién manual de las secuencias homodlogas funcionales
potenciales. Los homologos funcionales representativos para SEQ ID NO: 442 , SEQ ID NO: 489, SEQ ID NO: 568,
SEQ ID NO: 590, SEQ ID NO: 705, SEQ ID NO: 711, SEQ ID NO: 742, SEQ ID NO: 1012, SEQ ID NO: 1129, SEQ
ID NO: 60, SEQ ID NO: 364, SEQ ID NO: 311, SEQ ID NO: 160, SEQ ID NO: 2, y SEQ ID NO: 749 se muestran en
las Figuras 1-15, respectivamente.

Ejemplo 22 - Determinacion de homdélogos funcionales por modelos ocultos de Markov

Se generaron Modelos Ocultos de Markov (HMM) por el programa HMMER 2.3.2. Para generar cada HMM, se
usaron los parametros por defecto del programa HMMER 2.3.2, configurado para alineamientos globales.

Se gener6 un HMM usando las secuencias mostradas en la Figura 1 como aporte. Estas secuencias se ajustaron al
modelo y una puntuacion bit de HMM representativa para cada secuencia se muestra en el Listado de Secuencias.
Se ajustaron secuencias adicionales al modelo, y las puntuaciones bit HMM representativas para cualquiera de
dichas secuencias adicionales se muestran en el Listado de Secuencias. Los resultados indican que estas
secuencias adicionales son homologos funcionales de SEQ ID NO: 442.

El procedimiento anterior se repitié y se generé un HMM para cada grupo de secuencias mostrado en las Figuras 2-
15 usando las secuencias mostradas en cada Figura como aporte para ese HMM. Una puntuacion bit representativa
para cada secuencia se muestra en el Listado de Secuencias. Se ajustaron secuencias adicionales a determinados
HMM, y las puntuaciones bit HMM representativas para dichas secuencias adicionales se muestran en el Listado de
Secuencias. Los resultados indican que estas secuencias adicionales son homologos funcionales de las secuencias
usadas para generar ese HMM.

Otras realizaciones

Debe entenderse que aunque la invencién se ha descrito conjuntamente con la descripcion detallada de ésta, se
pretende que la descripcidn anterior ilustre y no limite el alcance de la invencién, que se define por el alcance de las
reivindicaciones adjuntas. Otros aspectos, ventajas, y modificaciones estan dentro del alcance de las
reivindicaciones siguientes.
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REIVINDICACIONES

1. Un método para producir una planta, comprendiendo dicho método crecer una célula de planta que comprende un
acido nucleico exégeno, comprendiendo dicho acido nucleico exdgeno una region reguladora unida de manera
operativa a una secuencia de nucleétidos que codifica un polipéptido que tiene un 80 por ciento o mas de identidad
de secuencia con SEQ ID NO: 749; y

en el que una planta producida a partir de dicha célula de planta tiene una diferencia en la tolerancia a la sequia o
tolerancia al calor comparada con una planta control que no comprende dicho acido nucleico.

2. El método de la reivindicacion 1, en el que el polipéptido comprende un dominio de dedo de cinc semejante a AN1
que tiene 80 por ciento o mas de identidad de secuencia con el dominio de dedo de cinc semejante a AN1 de SEQ
ID NO: 749, y un dominio de dedo de cinc semejante a A20 que tiene 80 por ciento o mas de identidad de secuencia
con el dominio de dedo de cinc semejante a A20 de SEQ ID NO: 749.

3. Un método para modular la tolerancia a la sequia en una planta, comprendiendo dicho método introducir en una
célula de planta un acido nucleico exégeno, comprendiendo dicho acido nucleico exégeno una region reguladora
unida de manera operativa a una secuencia de nucleétidos que codifica un polipéptido que tiene un 80 por ciento o
mas de identidad de secuencia con una secuencia de aminoacidos seleccionada del grupo que consiste en SEQ ID
NO: 749; y

en el que una planta producida a partir de dicha célula de planta tiene una diferencia en la tolerancia a la sequia
comparada con una planta control que no comprende dicho acido nucleico.

4. Una célula de planta que comprende un acido nucleico exégeno, comprendiendo dicho acido nucleico exdgeno
una region reguladora unida de manera operativa a una secuencia de nucleétidos que codifica un polipéptido que
tiene un 80 por ciento o mas de identidad de secuencia con una secuencia de aminoacidos seleccionada del grupo
que consiste en SEQ ID NO: 749; y

en el que una planta producida a partir de dicha célula de planta tiene una diferencia en la tolerancia al calor o
tolerancia a la sequia comparada con una planta control que no comprende dicho acido nucleico.

5. Una planta transgénica que comprende la célula de planta de la reivindicacion 4.

6. La planta transgénica de la reivindicacion 5, en la que dicha planta es un miembro de una especie seleccionada
del grupo que consiste en Panicum virgatum (pasto varilla), Sorghum bicolor (sorgo, zahina), Miscanthus giganteus
(miscanto), Saccharum sp. (caha de azucar), Populus balsamifera (alamo), Zea mays (maiz), Glycine max (soja),
Brassica napus (canola), Triticum aestivum (trigo), Gossypium hirsutum (algodén), Oryza sativa (arroz), Helianthus
annuus (girasol), Medicago sativa (alfalfa), Beta vulgaris (remolacha), y Pennisetum glaucum (mijo perla).

56



ES 2535011 T3

Ev
1214
Ly
Ly
Ly
S
9y
S
9%
9y

L eanBi4

il 3333 | [1STANTWH3 SH1SdATY UvI9S 10401
¥l EERE ASTANTN A SHISdATY v S 10d217
Zrl 343 | 1S 1N TWHA S¥1SdATY S¥30S510dI1
6L 33N | [1S TANTWNAA 9dA1SdATY Av3AV 104D
6C1 J4YMA [1STANTANI 9N 1N 1SJANY [AV3I3V13dOT
8cl JAUAN [ISTANTANT | IH 1IN ISJIANY |A¥I3V13dDT
8El JIUAA [ISTANTAN S | ONINTISAANY [AVIIA L3O
g€l 34 | IS 1ON WY 3 | O3 IN ISdANY | 1v3IINL3401
8¢ JANA | [ISTON TN | OuSH ISdANY | 1IVIINL34D1
aci 3433 | |1S10H WA 3 | ONSH ISdA 1Y [1¥IIANLILDT
N9 11371343 AUS 39N PYAVOINYAY [SIIHNAADTISH [3IADSAD
NO (4071343 AYSTUINA DHUAVAINANAY |SIYNAADTISH [FIADSAD
N9 TU01343 ANSTUINA DHAVAINANAY |SIUNAADISH (FIADSAD
NS 1013434 [ MSANS 1LUIHA [DUAVOINAAY [SIUHANYTSH [34A0SADQYI
NOTAD 13331 [TDHYST I138A DYAVAINNAY |SIUNAADTISH [3IADSADNK
N9TAD 1333 L [IDHYST 138A [DYAVAINNAY [SIUNAADTISH |FIADSAONN
NOTAD1343L [TOHES T 138A PDYAVAINRAY [SIYNAADTS
N91AD 1333V [NDANS T 138A DYAVAINNAY [SIYNAADTS
N9 1A 1333V [1DANY T 134A DYAVAINYNAY [SIUNAADTS
N91AD 13439 [IHANS TAIHA DYAVAINAAY [SIUAAADN
S3sgvHDO | [DIAMHIT AIONNIDMYH [T3339 139 [vN-33339SK
SQ-SVHOD | DI 4¥HIT AONWIONYH (14339 1713 [¥N-{33339SK
@oa--|SWHO | [03AMHI AIONWIINYH [14339 19739 |[¥YN-33339SW
a-——|SWHO 1| [o3IMAHI T AJFONWIONYY (13339 113 [vNI3I3I3NOSK
a3---sA10 7 [o3IAMHIT AIONNTINYM (14309 1413 |[YNIIIITIOSK
a3--—SADD T |DIAMHIT AIONWIONYM [14309 173 [YN—-{33339SN
a3---S 10T [PIAHHIT AIONWNTIONYY [14309 13V |[YN-IIIIOSK
ad--—{SWOD T 03I AXHIT AFONWIONYH [14339 13V [YN-33339SK
aa--—5[oo 1 [P3IANHIN AJONWTIONYY (14309 1¥13 [¥N-{33339SK
Qg---9/ 400 1 [DaANHA ] A3ONWIDNYY (14339 1139 [YN-3IIIISK

S9v:0ON-QIr03S
£9¥:0ON-QI-D3S
0L¥'ON-QI-D3S
£8+:0N-QI-03S
CH¥:ON-QI-03S
C¥PON-QI-03S
Z¥¥-ON-QI-03S
L¥¥'ON-QI-03S

“1S:ON-QI-03S

6G¥:ON-QI-03S

S9¥:0ON-Q1-03S
C9¥0N-QI-035
OL¥:ON-QI-03S
£8¥-ON-QIr-03S
St:ON-QI-03S
EPPON-QIr035
Zrv:ON-QI-03S
L¥¥ON-QI-D3S
1S#:ON-QI-D3S
6St¥:ON-QI'D3S

G9+:0ON-QI-03S
£9%:0ON-QI-D3S
0L¥:ON-QI'03S
C8¥ON-QI-03S
SP#ON-QI-03S
Sy ON-QI-D3S
Z¥¥:ON-QI'D3S
Ly#:ON-QI'D3S
LS#ION-QI-D3S
6S¥:ON-QI-D3S

57



ES 2535011 T3

061
8l
¥81
081
B6L1L
181
961

orl
AN
129}
ogl
6l
el
arl

16
¢8
<8
(§¢]

A
96

Z eanBig

AYYdA99HY T [NdTdUA S THO [dIYWTAAT3 S ﬁmxu430>u YMJYNTA TAD
AvYdHODAY T N 1d8Ad IHA [d3VNTIAATIT UM 3 TIMD AL [YMJENTA LAD
VY umM¢4 Nd TdN 14AHT [d3YNT1A33F [ ISYNIIMOAS |[YMJENTAAAD
ELA S ) V1 [Nd 1 AdAHT [dIYWTAAQIM | 1LYHITIMOND [YMJENTAAAD
AYVdIaoHY T INd 1dMAIAHT [JI3vIT 14030 | DIvHO MDA S |[YMJUNTA 1AD
4YVdIAOHY T INd TdHA S IHT IV TAAQIN | INSHYTMDA L [YMJENTA 1AD
1vvdaaary T INd 1dXA S 1HT [d3VNT 1A33T [IAYAD IMOA L [YMDANTAAAD
NA19vd1daA [TALd 1IANNTIN [QdNDSHT 18 ] [J99N-[3S9d T [GXD MM AMA AW
HAT19vd1dAA IAALD 13AN TN [GdNIOSHT 18 4 [499N-3SOd T HNDDM AMAANW
0a19v¥d 1dan &_hm_NQEJZ OdXISHT 1¥ I [499MH3SOd T [@ANNNAMA AW
mn4m@¢41a> 41d 130NN |dSNOSHT 18 )] [499N-0SId T MO N AMAAN
" d1dan [AM1d 13an D |adX9sHT 1Y ] |499M-asody [uNI M AMAHW
mMM d1daA [AT1d 13aNTD [0dHISHT 1M L [499N-aSOdH QN3 Y AMA AN
9vd 1daN adx9SHIAN I 199w ID0dY 3 M AM 4 AW
[H0MASAAY QLY LOIVYAHI - I [HAS I g T d 4 IHDAGN A
AHIOMIN ALY |0 LY LIVAH 4d - uN [HAHAgw I L 1d (a3 3vOaNAY
I4ODMASAdY |O LY LIVAH 4d —=I¥YNAYY MAGIdN LA 41090504
IHOOMANADY |0 LY L T¥AHId Yd———{SSVH |4 INTdWOINAG 1d99agNS
JEMchm v QLY L1IVAHAY ANv---ddsos --—----- S 9AS999d7A
AHSOMDS AT [OLYLIIVAHAY MS——=4ddS90 =—=—==wma= ) mm_uu 9497 1M
AHOOMYSAIY |1V LTVAH D iyvILdvvy nmvigivaad [y 19V 1vdvo
US IN-—————

YOSN-—==—=—

YOSW——————

QVVHYAVYVYAN

96%:ON-QIr03S
¥6¥:0N-Q1-03S
86¢:ON-AI'D3S
68¥:0ON-Q1-035
81GION-QI-D3S
SLS'ON-QI-03S
¥LS:ON-QI-03S

96%:0ON-QI-03S
¥6#:0ON-Q1-03S
86#:0N-QI-03S
68%:0ON-QI-03S

'g1G:0ON-QI-D3S

S1S0N-AIF03S
¥LS:ON-QI-03S

96+-ON-dI-03S
¥6+-0ON-Q1-03S
86¥:0ON-QI-03S
68%:0ON-Q1-03S
81S:ON-QI-03S
CLS'ON-JI-03S
¥1SON-Q1-D3S

96%'0ON-QI-03S
+6+°0N-QI-03S
86%:0N-QI-03S
68+:0N-QI-03S
815-0N-QI-03S
SISON-QI-D3S
P LGON-QI-D3S

58



ES 2535011 T3

{0149
(4%
145
0et
BLT
LEE
9ve

(ugisenuuo9) z eanfirg

89¢ -[FvamNd IN [vLVINANYAT [LAASIdADd]
09¢ =S LOMNd | YSYINANMAT |LAASIdADD
zog ~[Flamnd IN [VLIVINANAAT [ LAASIdAR
8S¢ - T LOMNdG (1 [V LVYINANAAT [LAASIdADdd
8¢ m@ IMId IN [VLYINANAAT [LAASIdADdd
09¢ amold IN [V LYINANAAT [I[FAS3IdADdd
GLE 190amald IN [¥YSYINANNAT [LAASIdADdd
d1dIN¥ddd 39 IMOALT3Y INNAGOOALA [H I IANANDAS
d dINMddd JOANOALTIIY PRNAGIOALA H I TAMANLI
d 17 INydNd 39 IMOALTIIY HINAGIDALA H 1 14ANM mm
d 1SWNYddd 39 IM9ALT13Y PANAGIOALA H 1 199K 1S T
d 1S IN¥dddS 39 IM9A1109 gﬂ@»nuo>h; H114INGLM
d 1L INYdddS 39 IM9ALT139 M RUATGIOALN [H 1 1AINASHY
d11INYdddH JOAMOALIIY MISACIOALY HIIAIND AL
OMdOD W40 DTAHDADHTY [SYAVAVANI T (MO AIMO L3d [QOHNA TSANK
AMddD TN IO [H71 IHYAOHTY [SYAVAYANI T [MMO4VHAL3d [GIXNHTS INW
AMJJOAN 30X 81 IHONDH Y [SYAVAVANI T [AMMO4VH0 130 |[QRMNA TS INW
AMJdD N AAM (M1 IHNAOH 1Y [SV IVADANT T [AMMo w0 13d [ANMNITSANNW
amddd N 40 mﬂm AOHTIY [SYAVAYANIT [AMOAWNO LAD [0 IHAN TSANK
amddd IN4aX ¥ AOHTY [SYAVAYANI T [AMO4vXNaLIA [GIHANTS INW
Q4ddD IN4aX 81 IHHAOH Y [SYAYAYANT T QINND IS ANN
M 1dY 131713 X 11AdSND | [dd INLAd EFEEEERRE
M LdY 1Xd 170 [M8 1 IAASND | [dQAN LAd IdAANY | 1Y
M LdY IX3173 PIX 1 IADSND || |[dOAN LAd a};xm__@
M 1dY IMITI3 S 1 IAISND | [d0 INLAG dAANYA |
M 1dY IM3T0Y (X | IADSND || [da DS Ad EEEENERAEY
M LdY IM3T0V (I3 1 IADSND | |d0 IXSAd 3d 44487 [
M1dY IXIT 0L A 1 IADSND 1QLA

96%:0N-QI-D3S
¥6¥:0ON-QI-D3S
86+:0N-0I-D3S
68%:0N-QI'D3S
8LG'ON-QI-D3S
GSLG:ON-QI'D3S
#1G'ON-QI'D3S

96¥%:0N-AI-D3S
¥6+:0ON-QI-03S
B6%:0N-Q1-D3S
68%:0N-QI-D3S
BLS'ON-QI-D3S
S1S'ON-QI-D3S
¥1S'ON-QI-03S

96%:0N-QI-D3S
¥6¥:0N-QI-D3S
86%:ON-QI-03S
68%:0ON-QI-03S
815:0N-QI-03S
G1G'ON-QI-03S
1G:ON-QI-03S

96+%:0ON-QI-03S
6+ 0ON-QI-03S
86+:0N-QI-D3S
68+%:0ON-QI-D3S
81S'0N-AI03S
G1S'ON-QI-03S
71S:ON-QI-D3S

59



ES 2535011 T3

9
0S|
£9

Le
0ol
9¢

e
0S

£ einbig

AT LADH AN X

|||||||||| ---vva —————————
NG 10354959 Svalvvadooy 1SDMNA0YS L
|||||||||| ==={CY Wlll ——
-—-—FASIND [LS | YANN———PIAN
10v3IVANNIS m@ __,,_ _._ E, LAD X
————|\YANT4H [SYANSA 1TA ———DIYI

84G°0ON-QI-D3S
89G:ON-QI-03S
¥8G:0N-QI-03S

8£50N-QI-035
895:0N-QI-03S
¥8S-0ON-Q1-03S

BLG'ON-QI'D3S
B89G:0ON-QI-D3S
#8G:ON-QI-03S

BZG'ON-QI-03S
B9G:ON-QI-03S
#8S:ON-QI-D3S

60



ES 2535011 T3

LLL
9Ll
vil
681
LS
19l
9Ll

Pel
Il
gLl
grl
Fil
Zcl
¥el

UJ}>>ngu
3 1AA I¥D9S
ITAA 1HD9F—
IAAA IXD9d L

dH 1v {udsS
dMH 1S 479D
dWH 19 114ds

a
9VSA-—AdH
QYVMIAAY

LY A IAQSOX

1LY IAAQNGT

YO4HADA L |

%..:EE%_

AHMD 4S |

dN 139-—3V0Q

mw%gﬁ.

v0 [371400om

SO [11Sdom

vO [3xd00Mm

VO [3XVOOM

v A 1S oM

EALE[ITR]
aN1oAA

n_..____.._._c!

t eanBig

—=(d AHSJdVIND
ddo--axad
--ldN-—-0D3av

'l

|
|
= A 1= =

VXM L LOSHd
MM LL19SHd
ViHIM L LOSHS
WX IM L LOSHd
{xJ;hPMme
VY IM L L d
SHNM L 19SHd

—————---—— ——-0[ASSSSH

LT9:ON-QI-D3S
Z£9'ON-QI-D3S
£Z9:0N-QI-03S
06S:0N-QI-03S
$£9:ON-QI-D3S
v£9:0N-QI-03S
Z89'0ON-QI'D3S

LZ9:ON-QI-D3S
Z£9:0N-QI-03S
£Z9:0N-QI-03S
06S:ON-QI-03S
$C9:0N-QI-D3S
v£9:0N-AI-03S
Z89:0N-QI-03S

LZ9'ON-QI-03S
Z£9:ON-QI-03S
£Z9:0N-0I-03S
06G:0N-QI-03S
#£9:0N-QI-03S
#/9:0N-QI-03S
Z89'0N-QI-03S

LZ9°0ON-QI-D3S
Z£9°0N-AI-03S
£Z29'0N-QI-035
06S:ON-QI-03S
$$9:0N-0I-03S
¥L9°ON-QI-03S
Z89:0N-QI-D3S

61



ES 2535011 T3

e
gre
£9¢
65¢
fA%Y
FA%Y
1214

T4
T4
¢l
LEE
coe
L02
9ze

(uglzenupuo?)  eanbi4

MI3N 10STA
HAIINAASTH

L EREFTE]
YR ENERLE!
MNAT TN NN
ANA3 AN

22

482IM 1153
4S07M 1 IN3

489 X3
452739 IvH
I

1]

S\ 1id 30lgy

AdOYANS SN
EeSRFEEAEE EPSRERL R 1S3MMAD
d 19A43Y 14 IAMT137A80d (83 1SIMAD
dOQ 1AMV IMN FAANTATANAD (MITSIHNMAD
mJMJ%M¢4mg IAY14dM3d (1 1S3Y
NCRE ARy 34N7147 1IN wum Ny
dAT43V TN PSTRERVYTY 3
ERRLYELALL
RERE L EEE] 343d7H3d
1930 Y3453 13 415X
A930ANY 13 31 adA L3S
A9HIA1AAY TAJSAS IS

SIS 30NMa

d |sS493--

LT9-ON-QI'03S
€€9°0ON-QI-03S
£Z9:0N-Q1-:03S
06S:0N-QI-D3S
#£9:ON-QI-03S
¥£9'0N-QI-03S
Z89:0N-QI-03S

L€9'0ON-AI-03S
ZE9'ON-Q1-03S
£29'0N-QI-03S
06S:ON-QI-D3S
$£9:0ON-AI-03S
+£9'0N-QI-03S
Z89:0N-QI-03S

£29-0N-QI-03S
Z£9:0N-QI-03S
£29:0N-QI-D3S
06S:0ON-QI-D3S
+E£9:0N-QI-03S
¥£9'0ON-QI-D3S
Z89:0N-QI-03S

LZ9-0ON-0I-D3S
Z€9'ON-QI-03S
£29:0N-QI-03S
06S:0N-QI-D3S
P£9-ON-QI-D3S
¥L9:0N-QI-03S
Z89:0N-QI-D3S

62



ES 2535011 T3

Pre
5149
Oly
BSE
LEY
[A%Y
8vt

(uglsenuRUe?) ¢ eanbiy

£LZ29°0N-0I-03S
£Y9°:0N-QI-035
€29:0ON-QI-D3S
06G ON-QI-D3S
$E9°0ON-QI-03S
$£9°0N-QI-03S
Z89:0N-QI-03S

63



ES 2535011 T3

g eanBi4

€L 9AAD [FOW 90£:0N-QI'03S
€L IAAD [FONW GO/ ON-QI'D3S
L ONAD LOZL:ON-QI-D3S
0S _ P10l [GAINJAIO WY [DdINDVID AT [VLISTAD AN 90£:0ON-QI03S
0S [0 A_INOYC dHONdA O A | T1ov3od3 [YLSTADTOT GOZ:ON-QI-03S
0S an an oMN 914 [dsF 133 9vT11127127 LOL:ON-Q1'03S

64



ES 2535011 T3

g einfig4

JANIINAAY |
OHIQ—-
IN LA——
DHUNH3ID

LEL 19 4AS 49N [1TMA IHATTT (VOIS T UASO
vZL 19 4TAS 49N | 1TMA IHATT |[v09d IdVS9O
cel 190714977 [ 1A IHATTT |[YOOJASYSH
6Z1 9477549717 [1TMA IH 1117 [vD9d1SSSHD
9zl X X9471549T¥ WAMA IH 1177 [YDOdAFTD
cel E JQuJ_m 044 AMA IH 1777 [¥09dAS1D
6Z1 3 A THATTT WO mwmﬁ
rAN 1 WA IHATTTY (¥ dv
10w ¥v¥3g [D9OMALADTA oA LY D
INOYIYYIY [290MA LADAY [DIALAWNAD
addovoAvaw [DoomALA9dA DIADT LN YL
AdLU9sITvaY [09IMALADGA [90AJOWE AN
A Mu vav [290MALADCI DIAAVNID
A vay [299MALASdI [92Ad0dN 4D
AUWOVIVYYId [29OMALADAY [90AdOdH 4D
AMVOVIYYId [29OMALADAY [90AdAdM 4D
vsyva-—-Ndd [1 {mhugﬁmm
dQg3--- YYvAd
mmzmu IDd——-S 44
J_mquuu 3 4¢_uuuu
99 x ||||||
39 |||h u:muusz
volvd Y mm Jhoqul-mm
vyv-—-—ISS JchuA

AV YV Id——
ASANdYYId—-

£€L'ON-QI-03S
SZLON-QI-03S
G1£:0ON-QIr03S
61L:0N-QI-03S
¥1L:ON-QI-03S
LLLTON-QI-03S
LELON-QIFO3S
PCLON-QI-O3S

CCLON-QI-O3S
SZL'ON-QI-03S
S1£:0N-QI-03S
61£'0N-QI-03S
1 LON-QI-O3S
FELON-QI-D3S
LELON-QI-03S
$ELON-QIF03S

£€L:0N-QI-03S
GZLON-QI-03S
GLL:ON-QI-03S
61 £:0ON-QI-03S
¥1L£L:0ON-QI-03S
LLLON-QIO3S
LELION-QIO3S
PCLION-QI'D3S

65



ES 2535011 T3

JeinBiy

13MOSUDON
1340 SJOON

ISA ISSYY 1
IS ISSYY M

........ NONSNSLONA | INDASSVY 1)
........ MfdsElsoony |iso 1ssvy 13
.......... PEPEERN SOSAVSY 1Y
.......... - {SSSYLL I [M¥aAAdvVaNT
.......... - {sssys iU aAAd{F0
.......... - 15[ddsyv¥S T |SSIALSHASY
.......... INdS[- -1 [ss3ALSHASY
.......... -lJsssg - - SSSIVS 59
.......... -NL¥SSSOHST VL3 LSS
---H 119107 [SSsNsPOd 11 [EN 1A YS Y
.......... 5545 svedsdv1o
.......... -11sss5dA T [LHANIVEDIVSS

- - - Plavdv [147 SHIAVY A VAV
IEECEEEEE BEEED voD ANAYYSY
Ezzhmmmouu CRREERR P SREFEELLALTE:
.......... 48 -ﬁ

.......... s

- {3HOYS] WNWLY¥S©dd PONN 107 149
- - 13HONSY JNW LYV SO dd [DONN 127 149
- - 1AHONSY IWNHLYASD 4 [DONNAD T 149
- - {aMHOMNSY [dNW LYY SDdd [DONNAD fd
- - - UMHOMSY WNW LYY SO 4 [DONN 127349
- - {OBAONSY IWNNLNSSD A [DONN 197 1dY|
s {OHADMSY WNNLASSD 44 DONN 107 1dY
- - {09AONSY | INWLYSSD 34 [DONNAD THHY
- - {0DAONSY [INWLYSSD 4 [DONNAD THHD
- - 1QHAOXSY | INNLYSSD 44 DONNAD THHY
- - {0HAOMSY [INWLYdSD 4 DONNGFD THHD
- - {abAoxsg [Nacflvdso a4 [PONNYO THOY
- - 1aDAOMSY [INDIVASO 44 DONNADT

- - P¥AD3S9 ._zomﬂmmwi DONNYO 10~ -
- - -guaonsg [INnvNSdso a4 pooNgo 1343
- {3NA0NSY [INYMIVYSDdd PovNvOWdv
¥1ojguAaodsy [1iLYEsod4 poONvONSY
............... S vvY

- - - PrAgsdd Ezgk¢m&m

- HTT 37 [HO LY dN

DDOO LIANHIN
DDOD LIMHIN

SLFEEEL

29 1 3No In
S00D LYAHTW
S 30 SID VI
S30%M S 30 VN
109(dH {33V
1308H {33V
YOO HH {33 VN
YOOUH {33V
yDOHH {33 VN
E SLERREELT!
voouH {33 vI
s [SNND {FsI

HOWHO YN
a Howvi

30340V

166:0N QI 03s
886'0ON QI ©3s
€S6ON QI ©3IS
86.0N Al ©3s
90EL:ON I ©3s
000LON" QI D3s
SE6'ON Qi ©3s
ZI8'ON QI B3s
2¢LI0ON QI 035
£8L°0N QI O3S
698°0ON QI 03s
268:0N QI 03S
L08:ON QI D38
96L:0N QI O3S
J68'0ON QI b3s
010LON QI O3S
66L:0N QI 03S
GIZ1:ON QI 03s
6SLONTQITD3S
666:0N QI D3S

166:0N QI ©3S
886'0N QI O3S
£S6:0N QI b3S
86/:0N Al 03
S0E1:0N QI D3S
000L:ON QI D38
§S6:ON dI ©3s
216:0N " ©3s
erLION QI D3S
E9L:0ON QI D3S
658'ON A D3S
268:0N QI D3S
108:0ON al D3
96L10N QI O3S
JS8'0ON QI 03s
0I0LON QI D3S
66L:0N QI O3S
S1IZHON"aI03s
6SL0N QI O3S
666:0N QI D3S

66



ES 2535011 T3

{uglsenuuos) J eanbiy

67

8cl AHHNYDAINY [DHONAD L 19N [HMHOLSOHN L66:ON QI 033
8El AJHWYDATNG [DHONAD LIDON |HMHD LSOHN 896:0N QI 03s
ovt AHHAYD 4 THE [DHONSD L1DA [H3ND LDOH £S6:ON QI O3S
ovl AHHAYO 4 ING [DHONAD L1ON HMHOYSOHNG 86L:0N QI 03S
SEl AHH 1994709 [OHOHAD L 19N [HANDLLOHSd 90ELION QI 033
szl AHHISO 4199 [OHODADLI9N MMHD LSIOUN 000L:ON QI 03S
el AHH1SD 410 omom“_wz.up HHHD LIDOHN GS6:0ON QI D3s
221 AHH1DD 4119 [OHOWAD L 19N [HMHOALOHN ZLE'ON" QI D3s
gzl AHHSHO 4119 [DHOWAD L 19N [HYEOALOEN 2rLON QI D3s
gzl AHHSDO 4 1A [oMDH 49 L 1DA HYHONAOHN £9/:0N” QI D3S
LEl AHHSDO 4119 [DHOMAD L 19N [HHHOVOOUNY 6S8:ON Q" O3S
LE} AHH L9T1T9 [oHON 4D L TON [HHHO 1DOHN 268°0ON_0I"D3s
821 AHHLDO SANY [DHON 4D 119N [HEHO LTOUN L08:ON QI D3s
62l AEH DO AAWS| [OHON 4D L TON [HXNOSTOHN 96L:0N QI ©3s
zvl AHHSDO 4159 [oMOX JoflAD N MMNOSHouN LS58ON QI D3S
091 AHH1¥0 4199 [0do[d4D 119N MIHOSYOUN 0L0LON @I D3s
161 HHH LSO 4195 [DHO3 4D 119N xxmoéomz 660N Q" 03S
vOl AHHIYO 4109 [DHOY 4D L1DAN [HHHODSOHN SIZLON QI &3S
28} AdHI SO dlag| [ouoY 49 L 1OA [MHHODSOHN 8S/:ON QI O3S
LEL AHHIDOD 4 THY [DHOYH 49 L 19N §66:ON QI O3S
0ol {LaD3sdov | [3vdDVYATLAN [AADYAYAIYH DY I1Iid----- =-===-===---~ 166:ON QI O3S
ool 1LADISHOV | [3vdoYATLYAN FADYAYAIYH DY I Id----+ ======-==-=~- 886:ON QI ©3S
g0t 1gepsnsnd Sd mDE JATHYOAAAD [WYAAL - - - - === ---- - £56'ON QI ©3s
00} -N1s3Hsvol WA Wsassp [vaauad-- {1 | ivsad----- ---------- 86L'ON_QI 03S
66 {yv3Fdvand [VAYOASAVYAL [F[SHID - - [ANIQY - - - -~ === 90£1:ON Q" D35
68 Y dOMH .mﬁ__ vadA oDV [L33dAL---- - - s e m e 0001:ON QI D35
26 ] vy _m<n_c b §S6:0ON QI D3S
68 ig [andv fUgLe ZI6:ON" 01 03S
16 HITIAUMLL ZrLON QI ©3Ss
16 AY s IUNAZH] £9.:0N QI 03
¥6 d153AdVS 6SE:ON QI ©3IS
0ol YAIAANLLDLS 268'ON QI D3S
68 »3a93AA1 108:0N QI ©3s
26 ¥Sd3ANVd 96L°0N QI 03s
G01 ASS EJ.Q_., LSB:ON" QI 03s
]| S [@v vy 4033 0L0L:ON QI D3S
vl ¥ IdadljaLl 66L:0N QI D3S
9 GIZ1'ON QI D3s
66 65L:0ON QI 03s
£01 666:0ON QI ©3S




ES 2535011 T3

(uersenunues) J einbig

(v G [IHIVAAALNY] PV IVYAEYY LY [ACQJDOAHMA I66:ON QI O3S
Lt IO [ IHIVAAANY] PV IVAHYY LY [AQJDOAHMNA 886:ON_ QI D3S
EL1 1M | INAVAAADNY] (MY (NOBYYLH [AQAJDAHNA ES6:ON QI O3S
£L1 INd [IAIVHANLNY] MY IVOOYVYSH |AQ4d400HMNA 86L:ON QI O3S
B9l 1M | IHAVAAADNY] MY 1¥IOVWAH |AQ4SONHAQ 90EHON QI D3S
651 IMN | M3V IAADND] MY IDIHYAMY [AQ3ILO3HSA 000L:ON QI D3S
£9t IN | I13AAdND] MY 1038V AXY |AGSLOEHSA SS6'ON QI 03S
09l M0 | IHYY AN TSNY] MY 133HOVSH (404 L0DHAS ZI6:ON QI O3S
1:]1 MO [IAYY IATANY] [MY 1I33HOVSH [0 LODHAS grLON QI ©3S
Lgt 1M [THIVHATINY] [HY 13TUDANN |404109HN3 €9L°0ON QI D3S
vl IHE [IM3DM IANY] [HY I3IUDAVH [40JDDVHMI 6S8:0ON QI ©3S
0L} 1IN [IHIDNANGNY] A 133d 40 4909HD 3 268:0N_ QI O3S
651 I | OH3IDMAALDNY] MY ID3M 40 4300HD3 108:ON Al O3S
LEL R EE 96.:0N” QI O3S
GL1 10O [AMAYAANLNY MV IMIHD A [H04SOIHNT LS8:0N QI D35
€61 IMN [ XYY AATINN MY IM3HDY Y [Ja{JovH M3 010L:ON QI ©3S
vee D{L | {dv A 11dNT Py 13Hds K |04 L0VHMA 66L°ON QI 03
LEL AN | IAYYIANINT [HY IVIHDALY |[AQASOOHEC SIZHON QI 03s
041 T | IMYYHAAGND] [HY {§34DVV) |AQ4SOAHHEA 65L:0N QI 03s
041 JHA [ IAYYHANSNG HY IYAHYVSH [AGASODHHQD 666:ON QI O3S

68



ES 2535011 T3

Lrl
(53"
(54"
ol
ad
LYl
124"
¥l
871
9%l
123 49
g¥l

gt
9t
9t
=14
iy
ar
Ly
St
oS
6
(514
8t

Mvd INASYVYH M9 T73d
A INAMYYH M L9
MV INAYYYH ML
VAN A YYH [ALD T
4vd INAYYVYH MR 4A
Tl ANASYYH MY TAA
MSAANAYYVH [ 191 4A
viNd N 1Y YH x:gﬂmﬁ
MSd INAYYYH MWD
Mold W I8YVYH MWD TIA
Mald NIV YH [MNATAA
N IN 18V VH MWD 14A

ANTAY 33N
Ad1Ay34a
1a_1AXA3

_mW>x a
IdIANEA3

>Q.._>_... =K

10 IHIANS H1IAQIOHAAA

1 IO ANSA M1AQOHAANS

1T IXD INSA WIAQIHAA |

1 INOANSA MLIAQOHA AA

g 1Mo Nls AL N1AGOH 1Al

1019 N 1A NLAGOHAA |

13 IXOHUYA QLANJIHAASD

g T1o 343V 1 NSAQIHASTA

1g 119 33Vl NIAQIHASTA

10 T¥9 4y NLIAGOHA ANA

A o443 SIAQIHA AN

Tl FISEN (N 1AQOH 1AD 1

v IAAHVOH3Y [37aV IWHD 19 [SVO9 1 11VAN

v IATHYOHMY (474 1v3O 19 [SYO91 | IVAN

YAANHYOHOS |378Y 1¥39 19 [SYOO L 1 1VAN

v IAANYOHMG |47V 10j39 19 Pvoo L IAVAN

v (AN VOHDS |41 139 19 [Sv99 L 1TvAN

v IAANYOHIY [473V 1039 19 SY¥D L 1TvAN
AANY LMD 19 SV L 1TYAN
474N [v39 19 [SYID LATYAN v
474A (v30 19 [SYOO LATYAN S
474A [¥39 19 [LV9D LATVH v
474A 1¥39 19 |1V LATYAM 4
37389 (1S39 19 [LY99 LATVAN S

g eanBi4

-

SSSOOVVVSH
SIS SOVVSH-
SS AV YN
QLSSYLIVYN——

¥601:0ON-QI-D3S
Z10L:0N-QI-03S
£601:0N-QI-03S
LI11'ON-QI-D3S
811 1-0ON-QI-O3S
€1EI:ON-QI-03S
OLLL:ON-QI-O3S
0Z01:0N-QI-03S
GGOL-ON-QI-D3S
9901 :0ON-QI-D3S
8101:ON-QI-D3S
8901:ON-QI-035

¥601:0N-QI-D3S
Z10L:ON-QI-03S
£601:0N-QI-03S
L1LLON-QI-D3S
811 LON-QI-03S
£111:0N-QI-035
011 L:ON-QI-03S
0ZO01:ON-QI-03S
GGOL:ON-QI-03S
9901:0N-QI-D3S
g8101:0N-QI-D3S
8901:0N-QI-03S

¥601:0N-QI-D3S
Z101:0N-QI-03S
£601:0N-QI-D3S
L1 1:ON-QI-D3S
811 1:0N-QI-03S
€1LL:ON-QI-03S
0Lt L-ON-QI-03S
0Z01:0N-QI-03S
GSO1:ON-QI-D3S
930 1:0N-QI-035
BLOL-ON-QI-D3S
B90:ON-QI-D3S

69



ES 2535011 T3

l£2
\ee
l€e
ol
BEL
oce
FAY/
cre
L¥E
Ske
LPZ
Cke

161
L6L
161
£6L
6l
LBl
P61l
€61
861
961
B61
961

(uolsenunues) g einbig

v12 IS0 9dY49VYNdS 4

692 --3 SDY4---ASA

£92 -— -N34---Nnd4

Wk --=- -s¥d4---5

LLZ -sa0 d -—

042 133 9AMF———4N

LLZ $90 dAD3---ND

8.2 —— —g3di-——Wy

€82 ——= =Q34--A1

182 i EF L

£8Z —-— —g34—-vy

082 ——— -4t

IVAQNIATAS [OFMINGAY Iy

IVAANDA THA [ INSA 134
IVAGNDNDAM (O TN A LYY
A3 10 [INATSMA S
NVAQIAN DI |9 INOV 4

vidaa LA [P INY LT

v 13V TAA (9 INVISH
DYAQXd 110N [9-{¥ INY3D
IVAGND TIAA |9 INVIS

IVAQHINAGA |9 INY3D
o<>cma¢mn> X INY39

vAQQA LT3N (9D INVINY
AINAYE 19309 3AYINY LT
AINAY 19409 NIAYUSHNTY [1TVHNSS 1A
AINAY 19409 NTIAYUNNLIY [ATYHNSS 1A
AINAY 19249 [TaAYYNSNTY [TATHNSS 1A
TINAY 19409 [NIAVINYG L9 [IAVHASDIA
TONAY 19409 [TIAVINN LY m_<:x A
TINAY 19409 13IAYYNY 119 [TAVHASYIA
AONAY 19HMD [TIYYANN L9 [AAVHM LV LA
AINAY 19HYY [TITVASHALIY [AAVHAUSY LA
AINAHAOHHES [MIDIVASH LT [AAVHASE LA
AINAYAOHHED [TIAMVASH LI |AAVHASY LAA
AINAY 19HMY [1IMVASH L9 DAVHASI LA

k[0 CREREL
S3ICYVIATVY
$30SYIATYY
S3A99TAAAY
¥30SY1ATVY
VEELREREA;
J33SYdA VY
YIASYTATAY
V3IASYTATAY
V3IASYTATAY
V3IASYIAIAY
¥3IASYI4IAY

STV 1dAVAd
STV 1IdAVAd
SIV.IdAYAd
SV .IdAYAd

601 :0ON-QI-D3S
Z101:0ON-QI'D3S
£601:0N-QI-03S
L1 L 1:ON-QI-D3S
811 1:0N-QI-D3S
L1 ON-QI-D3S
01 L1:ON-QI-D3S
0ZO1*ON-QI-D3S
GGOL-ON-QI-D3S
990 L:ON-Q1-D3S
8101:ON-QI-D3S
8901 :ON-QI-D3S

+601:ON-QI-D3S
ZLOL:ON-QI-D3S
£601:0N-QI'D3S
LLLL:ON-QI-D3S
811 L:ON-QIrD35
11 1:0ON-QI-03S
OLL1:ON-QI-D3S
0Z01:ON-QI-D3S
SGO1:ON-QI-03S
9501:0N-QI-035
B101:0N-QI-03S
890 1:0N-QI-03S

#60L-0ON-QI-035
Z10L:ON-QI-D3S
£601°0N-QI-D3S
L1 HON-QID3S
811 L:ON-QI-D3S
€11 1-0N-QI-D3S
OL 1 L:ON-QI-D3S
0Z01:0N-QI-D3S
CSOON-QI-D3S
990 1:0N-QI-03S
8101:0N-QI-035
890 1:0N-QI-D3S

70



ES 2535011 T3

9¢1
6El
el
8¢l
LEL
ecl
13y}
AN}
£rl
Sel

dQ0A 1dSTLI
dMN3IA 1dSTLD
dNOA 145713
d33IA 1dSTLY
dd0A 1dST1Y
dNOA IdST LY
dAaA 1dS 719
dA0A 1dSTLD
dd0A IdST1O

dddA IdS 119

6

eanBi4

S 1da1l 1
S ISAdAl
0S IvadalLl
ANANDS3S

QAQ137Y 13 PAANL 1034 [SSTIYSdAN T mﬂﬁm}mmm
AAQTATY 18X OAVANY 1034 [SYIvSdAX T [ M HAvA
QAQT14TY 13X [OXYINL 1004 [SYIVSdANT- [ IM LS AY-—
AAQT4TY I¥M [OM N34 |S[YSdANTO W
QAQTAAY 1M NAWHHES 1334 [SHIVSAN - M
aAQT3TvANY Dav13L (434 [SYVSIANA- (M
QAQTAAY 15Y [DOVNMA 10%4 [SY1VS MY LAYAC
AAQT14AY 1Y 19H 10M 4 |SvsS WMY LA
QAQT4AY 194 9 IOM4 [SY1VYS WM VS AYdd
vl I¥34d WI1VSIHD IMSY1-—-00
SHAYQ ——9 d=-Ndd IL]
SHN YA M ——9 1-—DMy¥d IS
SHAYA IMOS ——9 1—-=Phidd IV
SHA YD IMON ——9 ——MM¥dAL]
SHA YD TMON M——=V d—={iINud LA
vInIa m MA3T Pi——-S d1didd N
SHW YA A ——— =S YYS
SHN YO A —— |||mmmm
SHA YA A —_——— =D
vHNSd | 13N X1 DRSS |
] O INdYda LA
| Msdvdal
| y11d1valLn
| NS Iddsain
MN Id IdQL)
v19d 1daAd

281 L'ON-QI-D3S
051 L:ON-QI-D3S
8¢l LIONQIrD3S
621 L:ON-QI-D3S

926:ON-QIrD3s
#¥L L:ONQIFD3S
Ol L'ON-QI-D3S
g+ 1 L'ON-QI-D3S
Z¥1 L'ON-QI-D3S

CE6:0N-QI-D3S

Z81 L:0ON-QI-D3S
0S5 L:ON-QI-D35
B¥1L:ON-QI-D3S
6C1 L-ON-QI-D3S

926°0N-QI-03s
¥#11:ON-QI-D3S
O¥ 1 1:ON-QI'D3S
9% 1 1:ON-QI-D3S
Z¥1L:ON-QI-03S

£C6'0ON-QI-03S

Z81 1:ON-QI-035
0S1 L-ON-QI-03S
81 1:ON-QI-03S
6Z11:0N-QI03S

9Z6:0ON-QI-D3S
¥l L:ON-AI03S
O¥ 1L 1:ON-QI-03S
9+ 1 1:ON-QI-03S
¢l 1ON-QI-03S

£€6'0ON-QI-03S

71



ES 2535011 T3

€8¢
88¢
(314
98¢
L8C
£8e
LLe
o0Le
gle
L TA

£ee
BCZ
el
9¢e
fAYS
£ee
LZ2
0¢e
£ee
vie

(ugisenuuos) g eanbig4

IRFRETE ASAD 4MNN3
LY TddAHA ASAIANNNIG
L7818 d A3 ASAD AMNN3
LY INd AN AS_12 4%NQ3
11818 dAQH A0 4MHN3
L1 TOd AQH ASAD AMNQ3
LAY 8 d A¥3 ASAD AHNNI
ASAD A¥NNI
>m>uuxzzu
1MS¥4A30 W [g7439 35-=-Adg
ATSISIAAZA 1N |d7 43 INyH-[aa
A AIN N |d 7439 20dH-Na
ANQ IN 471439 -\ 1dSH-
AT1H3A3 d 1434 4NdH9aa
gINIIATY I [d143S JIANHHIN
ATIMIAIN W |9 143vdD 3| NYIX———-~ ——————- M3
1ISASIAIA N [d143Tvd0 3 NWIND=——= ——————= %3
11SHUA3Q W [dT14gHVED 3T NWOXSHI-—— ————=== VSH
110MAAID N [dIAQS VIO AT TSOANY——= —===——= DiHY
WOHSOVAATI WIofAJAAANT [USEOS I IV1d [JANVANY
WOHSOVAATT [19AI3AAND [HSHOS 11V Ld u»gq&mx
WOHSOVYAI1A [SASAITAANT [HSHOS 1 1VLd [JAIVALINAY
WOHSOVAATT m AJTAANC HSHOS 1 1VLd [JANVANDAY
WOHSOVA4T3 NAIAAND [HSHOS 11V 1d |[dANVANYAY
NOHSOVAATS FJx}uau}xD MSHIS | 1V 1d [{IGVAHYAY
WOHSOVAATT [LIMAIIIAMN HSHOSA IVL [JAAVANYAY
WOHSOVATTI M IMAITIAMN HSHOSA IV Ld [JANVANYNY
WOHSOVAATT MIMNAITIANN RSHISA IVLd [JANVANYAY
WOHSOYAATT WIMAINAANG TJH9 LA IVLd | 4oMY

Z81 1:ON-QI-03S
0S1 1:ON-QI-03S
B¥ 1 L-ON-QI-03S
6Z1 1:0N-QI-03S

9Z6°:0N-QI-03S
¥¥1 1:ON-QI-D3S
OF 1 1:ON-QI'D35
9% 1 1'ON-QIr-D3S
¥ L:ON-QI-D3S

CCEON-QI-03S

Z81 L'ON-QI'D3S
0S1 1'ON-QI'D35
81 1:ON-QI'D3S
621 1:ON-QIrD3S

9Z6:0N-QI'0D3S
L 1:ON-QID3S
OFl 1 :ON-QI-03S
9% 1 :ON-QI-03S
L L:ON-QI-03S

CEE6'0N-QI-03S

Z81 L'ON-QI-D3S
0G| L:ON-QI-03S
8¥1 L'ON-QI-03S
6Zl L-:ON-QI-03S

9Z6'0ON-QI-03S
¥ LON-QI-03S
Ol L'ON-QI-03S
S¥1 L:ON-QI-03S
Zr 1 LON-QIr03S

¢E£6'ON-QI-03S

72



ES 2535011 T3

{ugi2enunuo?) g einbiy

¥8¢ 00 - AS 4
(8¢ 0 == 1
8 20 = oy
g8 0 ———————
T v
I8¢ 0 mm——————
69¢ @ ———————=
g9g 2 ———————
LLE ————————
LLE AANENASH
X143IN-{A3Sd [0yT1SAdvVSS
A14IN-AIVL [ONTISAAYNS
T4IN-AISH [ ISAIVNS
M143IN-AISH [0 TISAIYNS
M1 MM-IA3Sd [08AS VNS
37 43N-A3Sd [ad1sAdvas
14IN-{A3Sd [a¥T1SAITL
1 A3Sd |0¥1SAS
143N-{A3Sd
143asvas
4v03d 15009 [AAL 1d7AQ AVAONGMN 1A [dEATTANYD
4v030 140409 (A4 1dTAQ TYNONAMN [V [d¥ 13T1ANYD
4va3a 1y¥aa9l (AA [d1AQ AYAHONAMA 1A [dHATTIANND
4va3a 13009 [AA 1d1AQ AVHOHAMA 1A |[dY 13TANYD
4va30 16009 [ 1A 1d1AQ AYIOHUNMG 1A [d¥ATTIANNED
4v¥Q30 1009 [AA 1d1AQQ AYIOMNMA 1A [dHAITIANNED
4va3a1yaadl | 1A IdAAT3S AVIONAMA 1A [d¥A3T
4v¥a3Q 14009 | 1A Id 1AN3S AVAONAMA TN [d8ATT
4va30 18009 | 1A I_IANIS AYIONOMA 1A [d8ATD
4v¥030 18009 [IAAJAANNSN IYMONAMI IN | |

Z81 L'ON-QI-03S
0SLL:ON-QI-D3S
8% L L:ON-QI-D3S
621 L'ON-QI-03S

926°0N-QI-03S
¥ 1:ON-QI-D3S
Ot 1:ON-QI-D3S
9% L:ON-QI-D3S
Z¥L1:ON-QI'D3S

£C6:0N-QI-03S

ZBL L:ON-QI-D3S
0G4 L:ON-QI-03S
8+ | L:0ON-QI-03S
621 L:0N-QI1-03S

9Z6:ON-QI-D3S
¥ L:ON-QID3S
O% 1 1:ON-QI-D3S
9¥ 1L L:ON-QI-D3S
Z¥ 1 L:ON-QI-03S

£€6:0N-QI-03S

€81 1:ON-QI-03S
051 LON-QI-D3S
8¢ LON-QI'D3S
621 L:ON-QI03S

8Z6:0N-J1-035
1 L:ON-QI-D3S
Ot L'ON-QI-D38
9% 1 1:ON-AI-03S
Z¥1 L'ON-QI-03S

£¢6'0N-QIr03S

73



ES 2535011 T3

Zcl
LEL
¥el
Il
Ll
LEL
LT
14}

8
88
16
LB
L6
vé
¥6
€8

1514
(A
It
Ly
L¥
v
LA 4
St

QdHAAH Y

AdHAY TV

AdHINAE Y

AdHHAMY IS Y 13aAYTIT3A
AQdHHAMY1SY 13aAY713A
OdHAAMYISY LINAXMTTIA
AdHAANY IS Y LINAMITIA
AdHAAMYISY

vl
661
951
L9l
L9l
LS
LSl
orl

a1l
0al
a1l
001
0al
0al

00 L13m

3
3
IMyY L
IMyY L
My L
ImYY L

A9dAST1Y
AQ4AsST1S
AQdAdsS11S
d11ldavily
d1lddvilv

LINHS—-=
dddsvv-dg

ds 15===

Ad
A

VLY 1SSS 1A

NSV
SsY

=h

dYUAS3
HHYAS3I
HYHYAST

> >

0l eanBi4

SISIN INO———A
SSiSMdH- d v
SSAXNHA 1 LAA
as3gs-——-
QS3gS——-=
aS3§-——--
S3I§-——--
ﬁ_ QIS J.W-lel

-——{1 19V~

JEama4k¢>:

0 1:ON-QI-03S
ZOL:ON-QI'D3S
86:0N-QI'D3S
ZS1:ON-QI-03S
¢9:0N-QI-03S
SLB:ON-QI-03S
09'0N-QI-03S
¥L'ON-QI-03S

#01:0ON-QI'03S
Z01:0ON-QI-D3S
86:0N-QI-D3S
ZS1ION-dI'D3s
C9:ON-QI-D3S
SLB'ON-QI-03S
09:0ON-QI-035
-¥LON-QI-O3S

#01:ON-QI-D3S
Z0L:0ON-QI-D3S
86:0N-QI-03S
€S 1:ON-QI-D3S
Z9'ON-QI-03S
S16:0N-dI-035
09:0N-AI-D3S
¥£:0ON-QI-D3S

#01:0ON-QI-03S
Z0L:ON-QI-03S
B6-ON-QI-03S
Z51:0ON-QI-03S
Z9°0ON-aI-03S
S16:0N-0ID3S
09:0N-Q1I-03S
+L:ON-QI-D3S

74



ES 2535011 T3

e
444
tee
8L
(844
T4

D6l
1471
{81
GEl
26l
LLL

Ot
i
LEl
6Ll
vl
LZ1

L1 eanBig

TAONNDADAD
1 WO ADND

14SKNDDDHD

14 INASDONY

14 INWDDDY

TASHINDADM Y
MAHON LV0D 3 D INAAIL 11 [INMOQEHTEA | [33349439A
HAHOM 1SOD 3 DY IHAATL 17 | INAQHEATYEA | (33349439A
01090 L1000 [D¥IWATION T [ANNCEHTY3A [33JT9449A

IH34 S0 DY THA 1IN T R REER MMuuMuauJ
NS SSHDO (DY THAAIYAT FEREER
IONY 1SODD [0 IHA 131N T |ANMCYYT143T (33

ddNS--——— M11HY094 14 [DINVIIMAAL [GAMYIOALINT
Tdnvs—--- N 1THE094 14 [9INVIIMIA [OANYATALINT
HJO OO0 D LH Y1009 14 9INVIIMAA (AANIIDALNT
Log-==—--- N1THX0IF 14 [93INVIIMIAd [GAXNYIDALNT
AND 19===== H1THX0AY 14 [93INVIIMAAd [0 INYIDALNT
SDY-—————= M1THAOSO 1 93NV IIMNA |QANYIDALNT
DUAISS INNH ﬂwgmuJ 1 ovSMSANS [G1vVdAIATA
DUAASSANSH M4TddT119 9vdSMSIAY [d1vdd3AIa
DUAISSINNH M33d 110 |43ddamAands NN LWSMSA I [a1SdGTANGT
DY 14SSINSH [HAHNDTTL1Y [IHHSAMA 145 [NHIYSMSAAL |0LSJA3IANT
DH 14SSANSH [MAAHdTTLLY [IMHSAMAALS INYINSMSAAL [0 LVAIANT
DY 14SSINSH M448d11LLS [ANHSAMA 1S [NM 1 USMS IAD
IX113ddd9 uxqouzmma ||w Q3040 oog@uﬁmmmu [ d-[an
1X1714ddd9 A9001 ddDDITAIA LIJVAIHIN
INS14ddd¥N wz 39999 —-~———=——= v o-{an
I¥114dddd m SSSSSYY 99 u o~
1M 113ddd9l SSHASSSHY AS ur
I1¥S14dddd ld === ———=—— Ad

£1¥:ON-QI-D3S
OL¥:ON-QI-D3S
L Z¥*ON-QI-D3S
LO¥:ON-QI-D3S
Y3 'ON-QI-03S
80+:0N-QI-0D3S

CL¥:0N-QIrD3S
0L ¥:0N-QI-D3S
1Z¥-0N-QI-03S
LOP:ON-QI-D3S
#9C:ON-QI-03S
B80¥:ON-QI-D3S

C1#ON-QI-D3S
01+:ON-Q1-03S
LZ¥ ON-QI-D3S
LO¥:ON-QI-03S
#9C:ON-QI:D3S
BOP:ON-QI-D3S

€L¥:ON-QI-03S
OL#:ON-QI-03S
LZ¥:ON-QI-03S
LO¥'ON-QI-03S
$9CON-QIF03S
80%:0N-QI-D3S

C1#°0ON-QI-03S
OL#-ON-QI-03S
LZ#:ON-QI-03S
LO¥ON-QI-03S
9L ON-QI-03S
80%:ON-QI-03S

75



ES 2535011 T3

a9ee
SEY
Fo¥
9ve
gig
rée

£ot
[40}%
Oty
662
BBZ
6.2

I18E
082
L8¢
042
c9g
0se

i8¢
082
LET
0L2
29l
052

6v¢
XT4
182
L¥Z
052
SEe

=313d09——-

3a .“._ ——

—==|NSNNV3

|||||| @no1 4a3A

————--¥309 4a

-—====403d [{d1D
A3Nd--[39SA 1001

A33vvddos | ads

N

{ugisenupuoa) | eanfig

1d 1ISYYH 1O OMNANVSYYY DJAST13dN3
Sad FAdsSal ns 13940

ﬂm MIDsa 3--=90s

$15S9Sa WYsSds 1909

CL¥:ON-QI-038
01 +#:ON-QI'D3S
LZ¥ON-QI-D3S
LO¥:ON-QIrD3S
#9¢:ON-QI03S
20#:0N-QI-03S

£1¥'ON-Q1-D3S
OL¥:ON-QI-D3S
I Z#'ON-QI-D3S
L0+ ON-QIFD3S
+9¢:0N-QIr03S
80%:0ON-QI-03S

CL¥ON-QIr03S
OL+:ON-QI-03S
1 Z#'ON-QI-03S
LO¥:ON-QI'03S
#9€:0ON-QI-03S
80¥:ON-QI-03S

€L:ON-01-03S
0L #:ON-GI-03S
1 Z#:0ON-AI:03S
LO¥-ON-QI-03S
¥9¢-ON-QI-03S
80%:0ON-QI-03S

£LPON-QIr-03S
OL#:ON-QI-D3S
LZP:ON-QIFD3S
LOP'ON-QI-03S
#9¢:0N-QI-D3S
BO¥:ON-QI-D3S

76



ES 2535011 T3

85¢
LSE
z0s

SFe
IS¢

(ugizenunuoa) L eanbi4

NT4S

€L¥:ON-QI-03S
OL¥:ON-QI-D3S
LZ#:ON-0I-:03S
LOY:ON-QI-D3S
#9¢ON-QI-D3S
BO¥:ON-QI'D3S

£Ly:ON-QI-03S
OL¥:ON-QI-D3S
LZ¥'ON-QI-03S
LO¥:ON-QI-D3S
$9£-ON-QI-D3S
BO¥:ON-QI-D3S

77



ES 2535011 T3

181
8.1
S8l
LB1
661
881

¥l

el
el
BT
L¥l
14
¥l
vl
L1

oF
8¢
a4

6+
St
Gv
Gt

Zl eanBig

100008 18A T [FONTANMOEM [183IAIITTO4 MOATADVIAY |SSO nm -
vODOOHIHAT [3OWIANNAYN [TI3A3II 194 POAIAOVIAY [SSOIHVIO-——
SODOOH TYAT [3OWIANMAEN [18IAIIT T4 MOAIADVIAL [SNODYYO-——
vOOOON THAT [3OWTANMAYH [T8IAIIT 194 MOATADIVOA {M@ Jddonoo
SODODY THAT [FDOWIANNCYY [183IAI3I194 MOAIAIVIAY |V ddDWOD
SODDOHTIHAT |FADWIANYMOYM (MdIAIIITDH HIAIAD AS ISNOINSH--—
SOOODH IMNAT [30WTANMOYM [103A33T 194 MOAIADYST OHS-—-
100004 15AT 30N 1ANYOYN | TN 1333W9 4 MOATADVdAY ¥ Yd 10dT--~
m HORVdXaY [S 1S 11009 [M1393NV33M [9adaAny 494
HOHYIMY (L 11X TTHYNOS [¥1493INVIIM [HAJOANE DA
N UHOHY XYY S 1LY TIHN09 [MI1493INVIIM [NAJOANE A A
HOHY MY [S ISHTIHNOY [M1493INVIIM [HAJAAAY DA
HOHVIMHH [S ISHTIHNOY [M1493INVAIM [HAdAAHYE 4D A
OOHYIMNY |1 ISDTIHMOY MI49INVYIIM HNAJAANY 49N
~—=DJNSSSS SIHHID LIMYY |S 1L TIHAHOY [HT493INVIIM (HOdAANY IO A
||||||| -l ONNOH MMM N IIATTIHM0Y [MI149INYIIM (MAdAANY 49
INTOYAISS [NNHHIINd 1T [08VI3dJOMA [AISNN IMSMS |A 1¥Q 1SIAAA
INTOYAISS 4| INNHY AHYd 1T AASNN 1JSMY [A 1SQ1SHa3A
INTOEAISS A NNHY AAND 1T A4SNN AAYQ [FdaaA
INTOYAISS 4 [NNHY 3AMD T AJSNN LJSMS (A DI LSJOaNA
INTOYAISS 4 [NNHXAAND 1T AASNN 1JSMY |A MO LSJAaN
INTOMAISS 4 [NNHY ANMd 1T I4ASNNINVSMY |A 1S INHAAA
INTOYAASS 4 [NNHAAAHD 1T AJSN A 1¥QSVdAaA
LIN1OHAISS 4 INSHAIAND T AJ4SN AAYQ LYJAAA
WA A LXS13dd dv
NIALNST3dd dvdvid-----=
WO A LMST4dd dv¥ 1Y A99E Ul
NOA LA 3dd dVd¥ LD TNV
NOA LAAT3dd oV
NOA L¥S14dd
NOA IMS14dd

W IA AN 4d

0TC'ON-QIr03S
1 Z2€ON-QI'D3S
61€:0ON-QI-03S
£ZCION-QI-03S
ZCL-ON-QIrD3S
L LEON-QI-D3S
SELON-dI-03S
9Z¢:ON-QI'03S

0ZL:ON-AI-03S
1 2E°0N-Qi-D3S
BLE:ON-QI-03S
¢ ON-AI03S
Z£Z¢ON-QI-D3S
LLEON-QI-D3S
SECON-QI-03S
9ZCON-QI-03s

0Z¢ON-QI-03S
VZC:ON-QI-D3S
6LE'ON-QI-0358
£CEON-QI-03S
ZTCON-QI-03S
LLETON-QI-D3S
GEC'ON-QI-03S
9Z¢:ON-QI-03S

0ZE:0ON-QI-03S
I 2€ ON-QI-D3S
61€:0ON-QI-03S
¢£ZEON-QI-03S
ZCC'ON-QI-D3s
L LE:ON-QI-03S
CCE'ON-QI-D3S
9ZCON-QI-D3S

78



ES 2535011 T3

B89¢
LY
0LE
08¢
88¢
9G¢
Y
69¢

LTS
A
8¢
BEE
0149
8e¢

8ZL

8.2
vl
182
£6¢
15114
L8Z
o8e
08¢

8Zl
SZe
[AYA
vve
a¥Z
BEZ
LEC
lge

(uglsenunuos) gz} einbig

|||||||| d lo1so
ISANANS vSd
1-[1s3d v
1d | INS v
1d ] INS v
|||||||||| V1
.......... 1d
SHNAING 19 S
m dA3DTIA S3A
JANDT1AD $31
———JA30 T 1A $31
@ dA30 1A NG
dAID LAY, N3
—==IN3IN 1119 W
—==|A304 1A c%l ||||||||||
NVdAIVI LAD on [S3fIHSSa NI
IAYTNVHYL [INWNDD ANA HMMINAT L 1Y
WOM TNYAYY [3N 11dDANA UYMNVIL 1Y
ADY TNYHYY |INNDIDD AXA AYINYI L 1Y
13 TNYAYY [3N (9O ANA A ¢@_m
T3 INYAVY [3N (A ANA mxxmmm 14
TOMINYAYD [FHNDIO ANA | as 143
WINMAN SN LS| [0S 1D AXA |
1IN INYAYY (3N INDO ANA |
A30Y.439dS0 [AVIVIISANT [DOYD3INOD 1Y [DAW LD 10a
A0V T49dSO |AYMYTISWND DDOINOD T [OAWSD TONQ U
AJDVT149dSO WYNYTISHND DOHDINOD T [DAN LD 1DSA U
AJOYTA9dRN [AVAYTISHNGD DOMT3NO0 1Y [DANID 1ONQ I
AJ0VT49dIN |AVIYTISHINGD DOYT3INO0 1Y [DANID TONQ 4
74081 AYNYTASW 1Y [DDHNINOD 1Y [DAN LD TONQ |
14081 AVIVTASH 10 [0DH0INID TS [MANSD IMSQ L
WYY 1ISWND [DDNDINOD 1Y (M91.LDI0H] |

0Z£:ON-QI-D3S
1 Z€:0N-QI-D3S
61¢C:0ON-QI-D3S
£EC:ON-QI-D3S
CZEION-QI-D3S
FEE-ON-QI-D3S
GEE'ON-QI-D3S
9Z¢ON-QI-03S

0ZCON-QI-D3S
LZC:ONQI'D3S
61C:0N-QI-D3S
£2C0ON-aI-03S
ZZTON-QI-03S
LLEFON-QI-03S
GEC:ON-QI'D3S
9Z¢:0ON-QI-03S

0Z¢-ON-QI-03S
I 2€:ON-QI-03S
61£°0N-QI-03S
£ZCON-QI-03S
ZZEON-QI:03S
LLEON-AI-03S
GEEON-QI-03S
9Z¢CON-QI-03S

0Z¢:ON-QI-D3S
LZEON-QI-03S
6L C:ON-QI-03S
£ZL:ON-QI-03S
ZZ¢-ON-QI-03S
LLE-ON-QI-03S
GCC:ON-QIO3S
9Z¢ON-QI-03S

79



ES 2535011 T3

(ugivenupues) zL eanbig

[@933d-1S4A

——TaAMas
- RIXVas
-—-10M¥as
=== INHXDDM
=== INHXDOX
E-h (o]
-—-103

= LSWMVYH 1
=¥YdW¥NS3
d == Sd¥o09
59--dH1032
$9--dH1039

OCE:ON-QI-D3S
IZ€ON-QI-03S
61C'ON-QI-D3S
¢£TEON-QI-03S
ZTLON-QI-03S
LLEON-QI-03S
GECON-QI-03S
9Z¢:0ON-QI-03S

QZE-ON-QI-D3S
LZTION-QIrD3S
61C:0N'QID3S
CTEION-AQI-D3S
ZTEION-QI-D3S
L LEON-QI-D3S
SECON-QI-D3S
9z ON-QI-D3S

0Z¢-0ON-QI:03S
LZEON-QI-D3S
61€ON-QI03S
£Z¢ON-QI-03S
€ZEON-QI-03S
L LEON-QI-D3S
GEE'ON-AI-03S
9Z¢:ON-QI-03S

0Z€-0ON-AI-03S
L ZEON-QI'D3S
61€:0ON-QI-03S
£TEON-QI-03S
Z2C:ON-QI-035
LLEON-QI-03S
See:ON-QI-03S
9Z¢:ON-QI-03S

80



ES 2535011 T3

861
861
861
861
861
661
661
661
661

Brl
gyl
grl
8kl
arl
Bt
6%l
61
6l

86
86
86
86
86
66
66
66
66

By
Bt
6%
6%
6%
0§
0s
0s
6%

£l ednbidg

ANSMMA 1S4 [Muv0du 84 1] [NODWNNY LYAA (113780243
ANSMMA LN (o e 434 1 [NOONNY LNAA (173780943
ANMMMA 1SHH [MaVOMY 444 L INODNNYENAA |113180940 1
ANHMMA LSY 4 [HYVOXH 484 1 [NODNNY LXGA [113780930 7
uzmgﬂ&umm HYVONY A8 4 1| INOONNY LA (17374393807
ANSMMIINY 4 [ voan 4y (1 NOONNY 1XAA [ING1809¥3
ANHMMA INY 4 [ vOUNIYA L [NOOWNY L3AA 173780943
ERETNER N 170780943
7 xsoxy HIY
UADSNION 14 [N THGYNJAN 1] [AA3NODST1AY [SIIANWYA
HAO[ANION 1Y N INQYNJASS [AAINODSTAY |SI3ANWT
MADSWIOH I N 1MAYNDQASSY [AAINODNTIAY [SIIANWYAYT
YADSWNIONTY [N 1MAYNJASS [AAINDDSIAY [S433NWIADD
YADNWION 1Y [N 14QYNJANS| |[AAQ 100STAY [SI3INWYAY
¥ADS 1398NY [N 1MOYNJONS| [AAONODSTIAY |S33ANWIAY
N 14AVSJANS| |AAGNODSTAY [SAIANNYAY
N 1DA¥SdaN S43ANNYAY
N SAIANWYAY

YL IAYYOAL

AJd0H 10314 [V3d 1489v13 [QVYNITA LTS
vS[d IV¥OALY [A4¥0H 10314 |Vid 18¥9YSE [OVWITA LTS
V1ITAVHOASY [A4H0H 13374 [V4d 1889ASA [aYWITALTI-
10374 [V4d 1849V 10 [VND IALTD-
13374 [¥4d 1449V L AVNITIALTD-
103714 |V4d 1849 aviwa v L 19-
103714 |V4d 1849 avywo v L 19
10374 |¥4d 1849 avno v L 19
10374 Tdd 188931d INvwD 141 19V
JDSASANSQQ NOHQ 107 10 v IVSYNLYL [SLIIVIAASY HYATVAT IVA
QOSASANION [a9-d 107 10 [V IVSYNLSY [Y 143V INASY HVATVAT LYA
QDS ASAH LGN INOHd 1¥37 10 LAIVIAALY [MYATVAT
ADSASAH 1A N d I1IM37 10 SA43VIAASD m@}._«_c_,._
ADSASANSQ dANIT 1D V143STAALY [HYATVAT IV
AD LASAHSAY 999d 183 TAD vSHIVIAA LY [MVAAYAT IV
ab LASAHSAY 99dd 143 TAD YIHIVIAALY [HYATYAT IVN
v 999d 183 1A0 VIHIVIALAY HYAAVAT (N
v [dd—lg 137 1y JIVIAALY [MVATVAA IV

$81:0ON-QI-03S
Z910ON-QI03S
£GZ:ON-QI-03S
ZvZ:ON-QI-03S
091:0N-QI-D3S
¥6Z:0N-QI-D3S
892:0ON-QI-03S
9GZ:ON-QIrD3S
Z8Z:0ON-QID3S

¥81:0N-QI-D3S
Z91°0ON-QI-D3S
£GZ:ON-aI-03S
Z¥Z:ON-QI-D3S
09L:0N-QI-D35
¥6Z:ON-QI-D3S
892:ON-QI-D3S
9GZ'ON-QI-D3S
£82:0N-QI'03S

¥81:ON-QI-03S
£91:0N-QI-03S
£GZ:ON-QIr03S
Z¥ZON-QI-03S
091:0N-QI-03S
¥6Z:ON-QI-03S
B9Z:ON-QI:03S
9GZ:0N-AI-03S
Z82'0N-0I-03S

#81:0N-QI-03S
Z91:0N-QI-03S
£GZ'ON-QI-03S
Z#2:0N-QI-03S
091:0N-QI-03S
$62:0N-Q1-03S
89Z-0N-QI-03S
9GZ:0N-QI1-03S
ZBZ'ON-Q1-D3S

81



ES 2535011 T3

0Ze
0Ze
612
612
612
Lee
Lée
Léé
Léé

(uersenunuoes) gL eanbi4

| 5
[F' J

4

AVIAAA | IA
AVIAAAL L]
AVIAANA 1A
AV TAAAA IA
AYANY 1A T1IA
ANTAAA 11
TAAA T IA
44T 1AA 1A
S ITIAT11A

1

¥81:0N-QI-03S
Z91:0N-QI-03S
£GZ:ON-QI-03S
Z¥Z:0N-QI-03S
091:0N-QI-03S
¥6Z:0N-QI-03S
89¢-0N-QI-035
9GZ:'0ON-QI-D3S
Z8C:ON-QI-D3S

82



ES 2535011 T3

ol
001

66
901
1Ol
01l
S0l
crl

£6

aq ||¢mm ——=aIAAAN Y] [AOdH 13AYH
o -—1 ———ayAAAN Y IADdH 13 H
9q9----——-— ——=a4AIAN Ll [ADdH IDA

——==13 SAYAA 1M [A9dH 13A LH
§——-13 mwz m_>ﬁiw A9dH 13A IH
-[-—- 4aA TSNS IA IX] |A9dH 13A LH
-1 NLIAA 1ML | 19dH 1GAAA
--1S5S LUAA 1ML | 19dH 13ANA

vOV3II-- V99 YOAAAN 1| [AOdH (dA I8 A

vaaavyy3 vYvoavoAAad Il [A9dH A LA

A GEEI CEICEREER
¥Ya3IAVAQ V4 IHY 8N
dvig3aAvAQ S 4 IHd T8¥1
adv¥3aavaa S dAHd T8N
QdN3IIASAQ S 4 IHd T8N
adS3IIAVAQ S 4 IHd WY1
S 4 IHd 18 IN

N4 IHd 188 N

S AAHd 18810

S AAH 18310

MUdWIHAY-— =—===—————m

MY dUdHAY== —=—========

HHDADHAY—— ———=————

MYdADHAN—— —————————=

WD TdHAN—= ——————————

MAd1dH IYy—-—- - ————————=—

4d IdHAH—— —————————=—

Wd IJHAMNY 3dNJYQ I1SD |

YYYWAH == =—=————————

1dSYdH 1= —===—————m

tl eanBig

3lvvAadda3
QLYvA44 4D
90 13vAdY S
QL3IVAIYS
O9013YAdAd
D3 13VAdYA

A
I |||||
HOY 19-71vD
MNO 49-———~

S:ON-QIr03S
SZ:ON-QI-03S
61:0N-QIr'D3S
LZ:ON-QI-03S
L7 ON-QI-D3S
S1:ON-QI-D3S
¢Z:ON-Q1-038

Z'ON-QI-038
LZ'0N-QI-03S
LON-QI-D3S

S:ON-QI-035
GZ'ON-Q1-03S
61:ON-QI-03S
LZ'ON-QI-03S
L¥:ON-QI-03S
S1:ON-QI-03S
€Z'0N-Q1-03S

Z:ON-QI-D35
LTON-QID3S
£1:ON-QI-D3S

SON-QI-D3S
SCON-QI-D3S
61:0N-QI-03S
LZ'ON-QI-D3S
L ON-Q1-D3S
GL'ON-QI-D3S
CZ'ON-QI-D3S

Z'0ON-QI-D3S
LZON-QI-D3S
L1:ON-QI-D3S

83



ES 2535011 T3

0S1
ivl
B¥1l
0S1
Grl
9S1
Bl
o8l
Sel
BEL

Ll
0L1
Gl
91
Ll
£Bl
Y9l
861
851
291

MdALAATID
MAALA 1739
Md 1LAAT3

MdALA 1739
MdALA 1139
MdALA 1739
AdALA 1A
M¥dALA 1109
MdALAATIDD
MdALAATDD

{uolsenunpuos) ¢ ednbig

Ddid 14 J4My
Ddid T8 JamMy
1Sdid T8 Jumy
153d 74 J8MN
113d T4 J4mN
113474 J4MN
113d T J4MN
1S3d 74 JuMA

mmumJ M
3d Teslum

Yo)-————— a
AVNY————- a
9 4430A3
| -—--a
——==N

0 |||||
Ulllr:..
0734Avo-[aa
Q7341v 1400
N33 107040
gi137----0d
Q713 7-——-ad
a7137----|ad
a1371-——-34
a7137---—3d
Q71 3M————(ad
a13an-—--9a

G:ON-QI-03S
GZ'ON-QI-D3S
61:0N-QI-D3S
L Z:0N-QI-D3S
L #:ON-QI-D3S
S1:ON-QI-D3S
€Z:ON-QI'03S

C'ON-QI-D38
LT'ON-QI-03S
£L1°0ON-QI-03S

S:ON-QI103S
SZ'ON-QI-D3S
61-0N-QI-D3S
LZ:ON-QI-D3S
L¥:ON-QI-D3S
S1:ON-QI'03S
¢2-0ON-QI-03S

Z:0N-QI'D35
LZ°ON-QI'D3S
L1'ON-QI03S

84



ES 2535011 T3

Sl
1y
lEL
Bl

gl eanBig

dl

HUvsdy

Ividvd¥dd0dd
YN 3IHDINNN [1¥dNYLADON
VS AOMDONNN [1VIND LADIN
vidl IREDREERRE
¥S4 IRELREERR]Y

o111l
oF-———-
NVI T-———=
NYD I-—-—-

091 AMAANA [YVAAAININY | IVIHOVLUN AT [ASOAHEASA 3S247390Y
08l AY I [VUAAADNINY [ IVIHOYYHAD (ASOQHYASA $0413904
gzl AYA M [VYHAADNIY H¥92413904
¢al 44A I |VYHAADNTY HY92413924

U9 LT19ANH [HOOSIHUNA I-

YA LTOAEM [HODSIUNASH M

Y49 L19A8M [H0STIUNASIS

DU 49 L19ANM [HDSSIY

13AN 3313
T13dAM43 13

uwua<m4mhn
H3dvy13.1ld

6%.L-ON-QI-D3S
G6l 1-ON-QI-03S
LOT-ON-QI-03S
L0Z 1-ON-QI-03S

6% L:0ON-QI-D3S
G61 1-ON-QI-03S
LOZ L-ON-QI-03S
10Z L-ON-QI-035

6vL-ON-QI-03S
G61 L-ON-QI-03S
LOZ1-ON-QI-03S
LOZ 1-ON-QI-03S

6¥L£-0ON-QI-D3S
G61 L-ON-QI-03S
LOZ1-ON-QI-03S
LOZ L-ON-QI-03S

85



ES 2535011 T3

051
6¥1
6tl
arl
6tl
6¥1
Erl

oot
66
66
66
66
66
66

0s
6%
14
6t
6t
6t
&t

641
181
osl
arl
691
SEL
&¥1

HTIAHEAY S|

D_>uz>1mmm
a 1AddA DD

9l eanbid

S INADOM A
S INADAM AN

....... A9 _mm44>xm>¢m

0 TAINALDD S

S INADOM 23N

d IAINALDD S

S INADAM IMIN

SOMVHOVH 199 [SA IA30DNYY [SIN 198 1TAB A [OVHHAY 109 | [THAH 1S3V0Y
SHYHOYE MY |SA IANIODHYY [STNASH TADA [OWAHAY 199 | [IHAH 1SIVOY
SHYHYVH MY [SA IAI0DNYY [SINAIE TADA [OVHHAY 19D ] [IHAH 1SIVOY
PIVHYYE Y [SA IAZ0DNYY [SIWAIE TADN [O¥HEAY 19D T [1HAHTSIVOY
SHVHOVH INY [SA IA300MYY [STINAAE TADA [OVHHAY 19D [1HAH 1SAVOY
SHYHOVYH INY [SA IAS0DN VY [SINAH TADA [OVHHAY 19D T [INAE TSI VDY
SHYHOYYH 139 [SANAZODMYY |SIWAH TADA [OVHHAY 19D ] [1NAEISIVOY
VO 1OHNNAY [3¥A13ASN3d [INJENOAAS ] [734 1989539 [TAND LW vy
WD TOHHNAM [3YATIASNIL (4X4EMDAASY | 134 148DX39 1o LH LvY
I¥DTOENYAM [3¥AT13ASADd |{H4uMDATISY |13 148DON39 [TANDLE LYY |
WO TIOHNVAY [IVATIASCOd |45 4EMOATSL |13 (HUDMIY |TANDLH LYY |
VO TOHNAAY [3YATIADNIL [4NJHMOAASY (138 1HEDXIY [TAND LY LYY
I¥O TOUNAAY [3¥ATIADNIL [4NJHMOAASY (138 1HEOHIY [TAND LY LYY
AYO TOUN AN [SVAT3A AN JHMOAAS 1| (134 1HEDNIE [TANDLH LYY |
| I3LHNd LAY [AIADSADO3Y [T3HLIAIN 19 [VI3IADAVAIA [ENS 1T

| 1I31HWd LAY |[A3ADSADAIY [13HLIAINTT (V44ADAYALN [HXNSWD

| 13 LHNd LAY |[AJADSADAIV [13HLIAINTT [VAIADAYALN [HINS IO

| I3 LHNd LAY [ASADSADOST TIHLIAINTT [VAHSADOYALA [HANS 1T

| 1I318Wd LAY |[A3ADSADAIY [13H L IWINTT (VASADASASN [HUAS 1D

| 131N d LAY [ASADSADA3Y [13HLMANTT (VAIADASASN [HANS 1D

| 13LHNd LAY | 13ADV4DaTD (130 L m3INTT [dADavady (XS 1D

IECLON Al D3S
E£SEL:ON Al ©3s
SIELON al ©3s
LELON al ©35
PELON QI b3s
OFELON QI D3s
09EL:ON QI 035

LEELON QI D3S
580N I O3S
ELELON QI D3s
LLEVON QI 3s
LPELION QI D3S
0FELON al D3S
Q9EL:0N Al D3S

IEELON dl” ©3s
ESELON Al ©3s
EIELON QI D3s
LIELON QI o3s
LPEVON QI B3s
OFELON al 03S
09ELION QI D3S

IEEL:ON QI D3S
ESELON QI O3S
ELELON QI O3S
LLELON QI D3S
LFPELON QI D35
OFELON QI O3S
09ELON QI D3S

86



	Primera Página
	Descripción
	Reivindicaciones
	Dibujos

