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DESCRIPCION

Plantas que tienen rasgos potenciados relacionados con el rendimiento y un procedimiento de produccion de las
mismas

La presente invencion se refiere, en general, al campo de la biologia molecular y se refiere a un procedimiento para
aumentar el rendimiento de las semillas y / o la biomasa aérea mediante el aumento de la expresion en una planta
de un acido nucleico que codifica un factor de transcripcion SPL15. La presente divulgacion también se refiere a
plantas que tienen la expresiéon aumentada de un acido nucleico que codifica un factor de transcripcion SPL15,
plantas que tienen un mayor rendimiento de semillas y/o biomasa aérea en comparacion con las correspondientes
plantas de tipo silvestre u otras plantas control. La invencién también proporciona construcciones utiles en los
procedimientos de la invencion.

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

Un rasgo de interés econdémico particular es el aumento del rendimiento. El rendimiento se define normalmente
como el producto medible de valor econémico de un cultivo. Esto puede definirse en términos de cantidad y/o
calidad. El rendimiento depende directamente de varios factores, por ejemplo, del nimero y tamafio de los érganos,
de la arquitectura de la planta (por ejemplo, el nimero de ramas), de la produccién de semillas, de la senescencia de
la hoja y mas. El desarrollo de las raices, la absorcion de nutrientes, la tolerancia al estrés y el vigor inicial también
pueden ser factores importantes para determinar el rendimiento. Por lo tanto, optimizar los factores mencionados
anteriormente puede contribuir a incrementar el rendimiento de una cosecha.

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

Otro rasgo importante para muchos cultivos es el vigor inicial. La mejora del vigor inicial es un importante objetivo de
los modernos programas de cultivo del arroz en variedades cultivadas de arroz tanto en climas templados como
tropicales. Las raices largas son importantes para el anclaje apropiado al suelo en arroz sembrado en agua. Cuando
el arroz se siembra directamente en campos anegados y cuando las plantas deben emerger rapidamente a través
del agua, los vastagos mas largos se asocian al vigor. Cuando se practica la siembra en linea, los mesocotilos y los
coledptilos mas largos son importantes para una buena emergencia de las plantulas. La capacidad para manipular
genéticamente el vigor inicial en plantas seria de gran importancia en la agricultura. Por ejemplo, un vigor inicial
escaso ha sido una limitacion para la introduccién de hibridos de maiz (Zea mays L.) basados en el germoplasma de
Corn Belt en la Europa atlantica.

Otro rasgo importante es el de la tolerancia mejorada al estrés abidtico. El estrés abidtico es una causa principal de
pérdida de cosechas en todo el mundo, reduciendo los rendimientos medios para la mayoria de las plantas de
cultivo principales en mas de 50% (Wang y col., Planta (2003) 218: 1-14). Los estreses abidticos pueden estar
provocados por sequia, salinidad, extremos de temperatura, toxicidad quimica y estrés oxidativo. La capacidad para
mejorar la tolerancia de las plantas al estrés abidtico seria de un gran beneficio econémico para los agricultores de
todo el mundo y permitiria el cultivo de cosechas en condiciones adversas y en territorios en los que el cultivo de las
cosechas no es posible de otro modo.

Por lo tanto, el rendimiento de las cosechas puede incrementarse optimizando uno de los factores mencionados
anteriormente.

Dependiendo del uso final, la modificacion de ciertos rasgos de rendimiento puede favorecerse sobre otros. Por
ejemplo, para aplicaciones tales como la produccion de forraje o madera, o fuente de biocombustibles, puede ser
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deseable un incremento en las partes vegetativas de una planta, y para aplicaciones tales como produccion de
harina, almidén o aceite, puede ser particularmente deseable un incremento en los parametros de las semillas.
Incluso entre los parametros de las semillas, algunos pueden ser favorecidos sobre otros, dependiendo de la
aplicacion. Diversos mecanismos pueden contribuir a incrementar el rendimiento de las semillas, ya sea en forma de
tamafio incrementado de las semillas o en el nUmero incrementado de semillas.

Un enfoque para incrementar el rendimiento (rendimiento de semillas y/o biomasa) en plantas puede ser a través de
la modificacion de los mecanismos de crecimiento inherentes de una planta, tales como el ciclo celular o diversas
rutas de sefalizacion implicadas en el crecimiento de las plantas o en mecanismos de defensa.

Ahora se ha comprobado que pueden aumentarse el rendimiento de semillas y/o la biomasa aérea en plantas
aumentando la expresion en una planta de un acido nucleico que codifica un factor de transcripcién SLP15.

Antecedentes

Los factores de transcripcion normalmente se definen como proteinas que se unen a elementos reguladores en cis
(por ejemplo, un potenciador, una caja TATA) y que, en asociacion con la ARN polimerasa, son capaces de activar
y/o reprimir la transcripcion. El genoma de Arabidopsis codifica al menos 1.533 reguladores de la transcripcion, que
representan el ~5,9 % de su numero total estimado de genes (Riechmann y col., 2000 (Science Vol. 290, 2105—
2109)).

Los polipéptidos del factor de la transcripcion de la proteina de unién al promotor Squamosa de tipo 11 (SPL) son
proteinas estructuralmente diversas que comparten un dominio de union al ADN (DBD) muy conservado de
aproximadamente 80 restos de aminoacidos de longitud (Klein y col., (1996) Mol Gen Genet 259: 7-16; Cardon y
col., (1999) Gene 237: 91-104). El sitio de unién a la secuencia consenso del ADN del factor de la transcripcion de
SPL en el promotor de genes diana es 55'-TNCGTACAA-3', en la que N representa cualquier base. Dentro del DBD
de SPL hay diez restos de cisteina (Cys) o histidina (His) conservados (véase la Figura 23) de los cuales ocho son
restos de coordinacién del cinc que se unen a dos iones de cinc necesarios para la formacién de la estructura
terciaria del dedo de cinc especifico de SPL (Yamasaki y col., (2004) J Mol Biol 337: 49-63). Una segunda
caracteristica conservada dentro del DBD de SPL es una sefial de localizacién nuclear bipartita. Fuera del DBD, en
la mayoria de las secuencias de acidos nucleicos que codifican los polipéptidos de factores de transcripcién de SPL
(bien en la region codificante o en la 3' UTR) en todo el reino vegetal (Rhoades y col. (2002) Cell 110: 513-520), se
encuentra un motivo diana de micro ARN (miARN), dirigido especificamente por la familia miR156 de los miARN. Los
miARN controlan la expresion de los genes de SPL postranscripcionalmente dirigiendo los ARNm que codifican la
SPL para degradacioén o por represion traduccional.

Riechmann y col., (Science 290: 2105-2109, 2000) informan sobre 16 polipéptidos de factores de transcripcion de
SPL en Arabidopsis thaliana, con escasa similitud de secuencia entre ellos (excepto las caracteristicas mencionadas
anteriormente), variando el tamafo del polipéptido SPL deducido de 131 a 927 aminoacidos. No obstante, se
detectaron pares de polipéptidos de factores de transcripcion de SPL que comparten mayor homologia de secuencia
dentro de la familia de SPL de esta planta (Cardon y col., (1999)).

Se ha mostrado que los polipéptidos de factores de transcripcion de SPL (solamente encontrados en plantas)
caracterizados hasta ahora funcionan en el desarrollo de las plantas, en particular en el desarrollo de las flores. Se
ha indicado que las plantas transgénicas que sobreexpresan un polipéptido del factor de transcripcion de SPL3
florecian antes (Cardon y col., (1997) Plant J 12: 367-377).

En la solicitud de patente Europea EP1033405, se presentan las secuencias polipeptidicas deducidas y de acidos
nucleicos del polipéptido del factor de transcripcion de SPL15.

En la solicitud de patente internacional WO03013227 se presenta una secuencia de acido nucleico (y la secuencia
polipeptidica deducida; referencia interna G2346) que codifica parte del polipéptido del factor de transcripcion SPL15
aunque 38 aminoacidos desde el extremo C-terminal del factor de transcripcion SL15. Las plantas transgénicas de
Arabidopsis fhaliana que sobreexpresan de forma constitutiva el polipéptido del factor de transcripcion SPL15 (o
G2346) tienen cotiledones de un tamafio ligeramente mayor. En estadios posteriores del desarrollo, se ha indicado
que las mismas plantas no muestran diferencias consistentes con respecto a las plantas control.

Sumario de la invencién

Sorprendentemente, ahora se ha comprobado que el aumento de la expresién de un acido nucleico que codifica un
polipéptido del factor de transcripcion SPL15 como se define en el presente documento produce plantas que tienen
un mayor rendimiento en cuanto a las semillas y/o la biomasa aérea con respecto a las plantas control.

De acuerdo con una realizacién adicional, la invencién proporciona un procedimiento para aumentar el rendimiento
de las semillas y/o la biomasa aérea en plantas con respecto a plantas de control, que comprende aumentar la
expresion en una planta de un acido nucleico que codifica un polipéptido de factor de transcripciéon SPL15 como se
define en el presente documento.
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Definiciones
Polipéptido(s)/Proteina(s)

Los términos "polipéptido" y "proteina" se usan indistintamente en el presente documento, y se refieren a
aminoacidos en forma polimérica de cualquier longitud.

Polinucledtido(s) /acido(s) nucleico(s) /secuencia(s) de acido nucleico/secuencia(s) de nucledtidos

Las expresiones “polinucledtido(s)’, “secuencia(s) de acidos nucleicos”, “secuencia(s) de nucledtidos”, “acido(s)
nucleico(s)”, se usan en el presente documento de forma intercambiable y hacen referencia a nucledtidos,
ribonucledtidos o desoxirribonucledtidos, o a una combinacién de ambos, en una forma polimérica de cualquier
longitud.

Planta(s) control

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

Homalogo(s)

Los “homdlogos” de una proteina incluyen péptidos, oligopéptidos, polipéptidos, proteinas y enzimas que tienen
sustituciones, deleciones y/o inserciones de aminoacidos con relacion a la proteina no modificada en cuestion y que
tienen actividad biolégica y funcional similar a la de la proteina no modificada de la cual derivan.

Una delecion se refiere a la eliminacion de uno o mas aminoacidos de una proteina.

Una insercién se refiere a uno o mas restos de aminoacido que se introducen en un sitio predeterminado en una
proteina. Las inserciones pueden comprender fusiones en N-terminal y / o en C-terminal, asi como inserciones
dentro de la secuencia de aminoacidos individuales o multiples. Generalmente, las inserciones dentro de la
secuencia de aminoacidos seran mas pequefias que las fusiones en N- o C-terminal, del orden de aproximadamente
1 a 10 residuos. Ejemplos de proteinas o péptidos de fusion en N- o C-terminal incluyen el dominio de activacion o
dominio de unién de un activador de la transcripcién como se utiliza en el sistema en levadura de dos hibridos, las
proteinas de recubrimiento de fago, cola de 6 (histidinas), marcador de glutation S-transferasa, proteina A, proteina
de unién a maltosa, dihidrofolato reductasa, epitopo Tag+100, epitopo de c-myc, epitopo FLAG®, lacZ, CMP (péptido
de unién a calmodulina), epitopo HA, epitopo de proteina C y epitopo VSV.

Una sustitucion se refiere a un reemplazo de aminoacidos de la proteina por otros aminoacidos que tienen
propiedades similares (tales como hidrofobicidad, hidrofilicidad, antigenicidad, propension a formar o romper
estructuras en a hélice o estructuras en lamina 8 similares). Las sustituciones de aminoacidos son tipicamente de
residuos individuales, pero pueden agruparse dependiendo de restricciones funcionales sobre el polipéptido; las
inserciones normalmente seran del orden de aproximadamente 1 a 10 residuos de aminoacidos. Preferentemente,
las sustituciones de aminoacidos comprenden sustituciones de aminoacidos conservadoras. En la técnica se
conocen bien las tablas de sustituciones conservadoras (véase, por ejemplo, Creighton (1984) Proteins. W.H.
Freeman y Company y la Tabla 1 dada a continuacion).

Tabla 1: Ejemplos de sustituciones de aminoacidos conservados

Resto Sustituciones Resto Sustituciones
conservadoras conservadoras
Ala Ser Leu lle; Val
Arg Lys Lys Arg; GIn
Asn GlIn; His Met Leu; lle
Asp Glu Phe Met; Leu; Tyr
GIn Asn Ser Thr; Gly
Cys Ser Thr Ser; Val
Glu Asp Trp Tyr
Gly Pro Tyr Trp; Phe
His Asn; GIn Val lle; Leu
lle Leu, Val
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Las sustituciones, deleciones y/o inserciones de aminoacidos pueden fabricarse facilmente utilizando técnicas de
sintesis de péptidos bien conocidas en la materia, tales como la sintesis de péptidos en fase soélida y similares, o o
por manipulacién de ADN recombinante. En la técnica se conocen bien los procedimientos para la manipulacién de
secuencias de ADN para producir variantes de sustitucion, insercion o delecion de una proteina. Por ejemplo,
técnicas para realizar mutaciones de sustituciéon en sitios predeterminados en el ADN son bien conocidas para los
expertos en la técnica e incluyen mutagénesis M13, mutagénesis in vitro T7-Gen (USB, Cleveland, OH),
mutagénesis dirigida a sitio QuickChange (Stratagene, San Diego, CA), mutagénesis dirigida a sitio mediada por
PCR u otros protocolos de mutagénesis dirigida a sitio.

Derivados

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

Ortdlogo(s) /Paralogo(s)

Los ortélogos y paralogos incluyen conceptos evolutivos usados para describir las relaciones antecesoras de los
genes. Los paralogos son genes dentro de la misma especie que se han originado a través de la duplicacion de un
gen antecesor y los ortélogos son genes de diferentes organismos que se han originado a través de especiacion.

Dominio

El término “dominio” se refiere a un conjunto de aminoacidos conservados en posiciones especificas a lo largo de un
alineamiento de secuencias de las proteinas evolutivamente relacionadas. Aunque los aminoacidos en otras
posiciones pueden variar entre los homadlogos, los aminoacidos que estan altamente conservados en posiciones
especificas indican aminoacidos que son probablemente esenciales en la estructura, estabilidad o funcién de una
proteina. Identificado por su alto grado de conservacion en las secuencias alienadas de una familia de homdlogos de
proteinas, estas pueden utilizarse como identificadores para determinar si cualquier polipéptido en cuestion
pertenece a una familia polipeptidica previamente identificada.

Motivo/Secuencia consenso/Firma

El término “motivo” o “secuencia consenso” o “firma” se refiere a una regién corta conservada en la secuencia de las
proteinas evolutivamente relacionadas. Los motivos son partes de dominios frecuentemente muy conservadas, pero
también pueden incluir solo parte del dominio, o se ubican fuera del dominio conservado (si todos los aminoacidos
del motivo caen fuera de un dominio definido).

Hibridacién

El término “hibridacidon” como se define en el presente documento es un procedimiento en el que las secuencias de
nucleétidos complementarias sustancialmente homologas hibridan entre si. El procedimiento de hibridacion puede
producirse completamente en la solucion, es decir, ambos acidos nucleicos complementarios estan en la solucion. El
procedimiento de hibridacién también puede producirse con uno de los acidos nucleicos complementarias
inmovilizada en una matriz tal como perlas magnéticas, perlas de Sefarosa o cualquier otra resina. El procedimiento
de hibridacion puede producirse adicionalmente con uno de los acidos nucleicos complementarios inmovilizada en
un soporte sélido, tal como una membrana de nitrocelulosa o de nailon, o inmovilizada mediante, por ejemplo,
fotolitografia a, por ejemplo, un soporte vitreo siliceo (el tltimo conocido como matrices o micromatrices de acido
nucleico o como microplacas de acido nucleico). Con el fin de permitir que se produzca la hibridacion, las moléculas
de acido nucleico de manera general se desnaturalizan térmica o quimicamente para fundir una doble cadena en
dos cadenas uUnicas y/o para retirar horquillas u otras estructuras secundarias de acidos nucleicos de cadena
sencilla.

El término “rigurosidad” se refiere a las condiciones bajo las cuales se produce la hibridacion. La rigurosidad de la
hibridacion esta influenciada por condiciones tales como temperatura, concentracion de sales, fuerza idnica y
composicion del tampon de hibridacion. Generalmente, se seleccionan condiciones de baja rigurosidad de
aproximadamente 30 °C menor que el punto de fusion térmico (T) para la secuencia especifica a una fuerza idnica
y pH definidos. Las condiciones de rigurosidad media son cuando la temperatura es 20 °C menor que la Ty, y las
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condiciones de alta rigurosidad son cuando la temperatura es 10 °C menor que la Tn. Las condiciones hibridacién de
rigurosidad alta se usan tipicamente para aislar las secuencias de hibridacion que tienen alta similitud de secuencia
con la secuencia de acido nucleico diana. Sin embargo, los acidos nucleicos pueden desviarse en cuanto a la
secuencia y aun codificar un polipéptido sustancialmente idéntico, debido a la degeneracion del cédigo genético. Por
lo tanto, algunas veces pueden necesitarse condiciones de hibridacion de rigurosidad media para identificar dichas
moléculas de acido nucleico.

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

1) Hibridos de ADN-ADN (Meinkoth y Wahl, Anal. Biochem., 138: 267-284, 1984): T,= 81,5 °C + 16,6 x log1o
[Na*]? + 0,41x % [G/C®] — 500 x [L°]" - 0,61 x % de formamida

2) Hibridos de ADN-ARN o ARN-ARN: T,= 79,8 + 18,5 (log1[Na‘]?) + 0,58 ( % G/C) + 11,8 ( % G/C®)* — 820/L°
3) Hibridos de oligo-ADN u oligo ARN®:
Para <20 nucleoétidos: Tm = 2 (1)
Para 20-35 nucleodtidos: T = 22 + 1,46 (1)
& 0 para otro catién monovalente, pero solo exacto en el intervalo 0,01-0,4 M.
® solo es exacto para % GC en el intervalo de 30 % a 75 %.
° L = longitud de duplex en pares de bases.
4 oligo, oligonucledtido; I, = longitud eficaz del cebador = 2% (n® de G/C) + (n° de A/T).

La unién inespecifica puede controlarse usando uno cualquiera de un nimero de técnicas conocidas tal como, por
ejemplo, bloqueo de la membrana con soluciones que contienen proteina, adiciones de ARN, ADN y SDS
heterdlogos al tampdn de hibridacion y tratamiento con Rnasa. Para sondas no homologas, puede realizarse una
serie de hibridaciones al variar uno de (i) disminuir progresivamente la temperatura de hibridacion (por ejemplo, de
68 °C a 42 °C) o (ii) disminuir progresivamente la concentracion de formamida (por ejemplo, de 50 % al 0 %). El
experto en la materia conoce los diversos parametros que pueden alterarse durante la hibridacion y que, o bien
mantener o cambiar las condiciones de rigurosidad.

Ademas de las condiciones de hibridacion, la especificidad de la hibridacion también depende tipicamente de la
funcién de lavados posthibridacion. Para retirar el fondo resultante de la hibridacién inespecifica, las muestras se
lavan con soluciones salinas diluidas. Los factores criticos de dichos lavados incluyen la fuerza iénica y la
temperatura de la solucidon de lavado final: cuanto menor es la concentracion de sal y mayor es la temperatura de
lavado, mayor es la rigurosidad del lavado. Las condiciones de lavado se realizan tipicamente a o por debajo de la
rigurosidad de hibridacion. Una hibridacion positiva proporciona una sefial que es al menos dos veces la del fondo.
Generalmente, las condiciones de rigurosidad adecuadas para los ensayos de hibridacion de acido nucleico o los
procedimientos de deteccion de amplificaciéon de genes son como se han establecido anteriormente. También
pueden seleccionarse condiciones mas o menos rigurosas. El experto en la materia conoce los diversos parametros
que pueden alterarse durante el lavado y que, o bien mantener o cambiar las condiciones de rigurosidad.

Por ejemplo, las condiciones de hibridacion de alta rigurosidad tipicas para hibridos de ADN mayores de 50
nucleotidos incluyen hibridacion a 65 °C en 1 x SSC 0 a42 °C en 1 x SSC y formamida al 50 %, seguido de lavado a
65 °C en 0,3 x SSC. Ejemplos de de condiciones de hibridacion de rigurosidad media para hibridos de ADN mayores
de 50 nucledtidos incluyen hibridacion a 50 °C en 4 x SSC o a 40 °C en 6 x SSC y formamida al 50 %, seguido de
lavado a 50 °C en 2 x SSC. La longitud del hibrido es la longitud prevista para la hibridaciéon del acido nucleico.
Cuando los acidos nucleicos de secuencia conocida se hibridan, la longitud del hibrido puede determinarse
alineando las secuencias e identificando las regiones conservadas descritas en el presente documento. 1 x SSC es
NaCl 0,15M vy citrato sédico 15 mM; la solucién de hibridaciéon y las soluciones de lavado pueden incluir
adicionalmente 5x reactivo de Denhard, SDS al 0,5-1,0 %, 100 ug/ml de ADN de esperma de salmén fragmentado
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desnaturalizado, pirofosfato sédico al 0,5 %.

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

Variante de corte y empalme

La expresion “variante de corte y empalme” como se usa en el presente documento incluye variantes de una
secuencia de acido nucleico en la que los intrones y/o exones seleccionados se han escindido, reemplazado,
desplazado o afiadido, o en la que los intrones se han acortado o alargado. Dichas variantes seran unas en las que
la actividad biolégica de la proteina se conserva sustancialmente; esto puede conseguirse conservando
selectivamente los segmentos funcionales de la proteina. Dichas variantes de corte y empalme pueden encontrarse
en la naturaleza o pueden ser fabricadas por el hombre. Los procedimientos para predecir y aislar dichas variantes
de corte y empalme son bien conocidos en la técnica (véase por ejemplo, Foissac y Schiex, BMC Bioinformatics.
2005; 6: 25).

Variante alélica

Los alelos o variantes alélicas son formas alternativas de un gen determinado, localizado en la misma posicion
cromosomica. Las variantes alélicas incluyen Polimorfismos de nucleétidos sencillos (SNP), asi como Polimorfismos
de Insercion/Delecion pequefios (INDEL). El tamario de los INDEL es normalmente menor de 100 pb. Los SNP y los
INDEL forman el grupo de variantes de secuencia mas grande en las cepas polimoérficas de origen natural de la
mayoria de los organismos.

"Redistribucién de genes/Evolucion dirigida

La redistribucion de genes o evolucién dirigida consiste en iteraciones de redistribucion de ADN, seguidas de
deteccion y/o seleccion apropiada para generar variantes de acidos nucleicos o partes de las mismas que codifican
proteinas que tienen una actividad biolégica modificada (Castle y col., (2004) Science 304(5674): 1151—4; patentes
de Estados Unidos N° 5.811.238 ay 6.395.547).

Elemento regulador/Secuencia control/Promotor

Las expresiones “elemento regulador”, “secuencia de control” y “promotor” se usan de forma intercambiable en el
presente documento y se han tomado en un contexto amplio para hacer referencia a secuencias de acido nucleico
capaces de efectuar la expresion de las secuencias a las que estan unidas. El término “promotor” tipicamente se
refiere a una secuencia de acido nucleico control localizada en direccion 5’ del inicio transcripcional de un gen y que
esta implicada en el reconocimiento y unidon de la ARN polimerasa y otras proteinas, dirigiendo de este modo la
transcripcion de un acido nucleico unido operativamente. Incluidas en los términos mencionados anteriormente se
encuentran las secuencias reguladoras de la transcripcion derivadas de un gen gendémico eucariota clasico (que
incluye la caja TATA que es necesaria para el inicio adecuado de la transcripcién, con o sin una secuencia de caja
CCAAT) y elementos reguladores adicionales (es decir, secuencias activadoras en direccion 5’, potenciadores y
silenciadores) que alteran la expresion génica en respuesta a estimulos del desarrollo y/o externos, o en una forma
especifica de tejido. También se incluye dentro del término una secuencia reguladora de la transcripcion de un gen
procariota clasico, en cuyo caso puede incluir una secuencia de caja -35 y/o secuencias reguladoras
transcripcionales de caja -10. La expresion “elemento regulador” también incluye una molécula de fusion sintética o
un derivado que confiere, activa o potencia la expresion de una molécula de secuencia acido nucleico en una célula,
tejido u 6rgano.

Un “promotor vegetal” comprende elementos reguladores, que median en la expresion de un segmento de secuencia
de codificacion en células vegetales. Por consiguiente, un promotor vegetal no tiene que ser de origen vegetal, pero
puede originarse a partir de virus o microorganismos, por ejemplo de virus que atacan a células vegetales. El
“promotor vegetal” también puede originarse de una célula vegetal por ejemplo, de la planta que se transforma con
la secuencia de acido nucleico que se va a expresar en el procedimiento de la invencion y que se describe en el
presente documento. Esto también se aplica a las otras sefiales reguladoras “vegetales”, tales como terminadores
“vegetales”. Los promotores en la direccion 5 de las secuencias de nucleétidos Utiles en los procedimientos de la
presente invencion pueden modificarse mediante una o mas sustituciones, inserciones y/o deleciones de nucledétidos
sin interferir en la funcionalidad o actividad de cualquiera de promotores, marco de lectura abierta (ORF) o region
reguladora en 3, tales como terminadores u otras regiones reguladoras en 3’ que se localizan lejos del ORF.
Ademas es posible que la actividad de los promotores aumente mediante la modificaciéon de su secuencia o que se
reemplacen completamente por mas promotores activos, incluso promotores de organismos heterélogos. Para la
expresion en plantas, la molécula de acido nucleico debe, como se ha descrito anteriormente, estar unida
operativamente a o comprender un promotor adecuado que exprese el gen de manera adecuada en el tiempo y con
el patrén de expresién espacial requerido.

Para la identificacion de promotores funcionalmente equivalentes, la fuerza del promotor y/o el patron de expresion
de un promotor candidato pueden analizarse, por ejemplo, uniendo operativamente el promotor a un gen indicador y
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evaluando el nivel de expresion y el patron del gen indicador en diversos tejidos de la planta. Los genes indicadores
bien conocidos adecuados incluyen, por ejemplo, beta-glucuronidasa o beta-galactosidasa. La actividad del promotor
se evallia midiendo la actividad enzimatica de la beta-glucuronidasa o beta-galactosidasa. La fuerza del promotor y/o
el patron de expresion pueden después compararse con los de un promotor de referencia (tal como el utilizado en
los procedimientos de la presente invencion). Como alternativa, la fuerza del promotor puede evaluarse
cuantificando los niveles de ARNm o comparando los niveles de ARNm del acido nucleico utilizado en el
procedimientos de la presente invencion, con niveles de ARNm de los genes constitutivos, tal como ARNr 18S,
utilizando procedimientos conocidos en la técnica, tal como transferencia de tipo Northern con analisis
densitométrico de autorradiografias, PCR cuantitativa en tiempo real o RT-PCR (Heid y col., 1996 Genome Methods
6: 986-994). En general, con “promotor débil” se quiere decir un promotor que dirige la expresion de una secuencia
codificadora a un nivel bajo. Por “nivel bajo” se quiere decir niveles de aproximadamente 1/10.000 transcritos a
aproximadamente 1/100.000 transcritos a aproximadamente 1/500.0000 transcritos. Por el contrario, un “promotor
fuerte” dirige la expresion de una secuencia de codificacion a alto nivel, o aproximadamente 1/10 transcritos a
aproximadamente 1/100 transcritos a aproximadamente 1/1.000 transcritos por célula.

Unido operativamente

La expresién “unido operablemente” como se usa en el presente documento se refiere a un enlace funcional entre la
secuencia promotora y el gen de interés, de tal manera que la secuencia promotora es capaz de iniciar la
transcripcion del gen de interés.

Promotor constitutivo

Un “promotor constitutivo” se refiere a un promotor que es transcripcionalmente activo durante la mayor parte, pero
no necesariamente todas, de las fases de crecimiento y desarrollo y en condiciones mas ambientales, en al menos
una célula, tejido u 6rgano. La Tabla 2 siguiente proporciona ejemplos de promotores constitutivos.

Tabla 2: Ejemplos de promotores constitutivos

Fuente del gen Referencia

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

HMGB Documento WO 2004/070039

CAMYV 35S Odell et al, Nature, 313: 810-812, 1985

CaMV 19S Nilsson y col., Physiol. Plant. 100:456-462, 1997

GOS2 de Pater et al, Plant J Nov;2(6):837—44, 1992, WO 2004/065596
Ubiquitina Christensen et al, Plant Mol. Biol. 18: 675-689, 1992
Ciclofilina del arroz Buchholz et al, Plant Mol Biol. 25(5): 837-43, 1994
Histona H3 del maiz Lepetit et al, Mol. Gen. Genet. 231:276-285, 1992
Histona H3 de alfalfa Wu y col., Plant Mol. Biol. 11:641-649, 1988

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

34S FMV Sanger y col., Plant. Mol. Biol., 14, 1990: 433-443
Subunidad pequefia Rubisco | Documento US 4.962.028

0oCSs Leisner (1988) Proc Natl Acad Sci USA 85(5): 2553

SAD1 Jain y col., Crop Science, 39 (6), 1999: 1696

SAD2 Jain y col., Crop Science, 39 (6), 1999: 1696

nos Shaw y col., (1984) Nucleic Acids Res. 12(20):7831-7846
V-ATPasa Documento WO 01/14572

Super promotor Documento WO 95/14098

Proteinas de caja G Documento WO 94/12015

Promotor ubicuo
Un promotor ubicuo es activo en sustancialmente todos los tejidos o células de un organismo.

Promotor regulado evolutivamente
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Un promotor regulador evolutivamente es activo durante ciertas etapas delL desarrollo o en partes de la planta que
experimentan cambios evolutivos.

Promotor inducible

Un promotor inducible ha inducido o aumentado el inicio de la transcripciéon en respuesta a un estimulo quimico
(para una revision véase Gatz 1997, Annu. Rev. Plant Physiol. Plant Mol. Biol., 48:89-108), ambiental o fisico, o
puede ser “inducible por estrés”, es decir, activado cuando una planta esta expuesta a diversas condiciones de
estrés, o un “patdgeno inducible”, es decir, activado cuando una planta esta expuesta a la exposicion de diversos
patégenos.

Promotor especifico de érgano/especifico de tejido

Un promotor especifico de érgano o especifico de tejido es uno que puede iniciar preferentemente la transcripcion
en determinados 6rganos o tejidos, tales como hojas, raices, tejido de semilla, etc. Por ejemplo, un “promotor
especifico de raiz” es un promotor que es transcripcionalmente activo predominantemente en las raices de las
plantas, sustancialmente con la exclusién de cualquier otra parte de una planta, mientras que aun permite cualquier
expresion parcial en estas otras partes de la planta. En el presente documento a los promotores que pueden iniciar
la transcripcion solo en determinadas células se les denomina “especificos de célula”.

Un promotor especifico de tejido verde como se define en el presente documento es un promotor que es
transcripcionalmente activo predominantemente en el tejido verde, sustancialmente con la exclusiéon de cualquiera
otra parte de una planta, mientras que aun permite cualquier expresion parcial en estas otras partes de la planta.

Ejemplos de promotores especificos de tejido verde que pueden utilizarse para realizar los procedimientos de la
invencion se muestran en la Tabla 3 a continuacion.

Tabla 3: Ejemplos de promotores especificos de tejido verde

Gen Expresion Referencia

Ortofosfato diquinasa de maiz Especifica de | Fukavama y col., 2001
hoja

Fosfoenolpiruvato carboxilasa de maiz Especifica de | Kauschy col., 2001
hoja

Fosfoenolpiruvato carboxilasa de arroz Especifica de | Liuy col., 2003
hoja

Subunidad pequeiia de Rubisco de arroz Especifica de | Nomura y col., 2000

hoja
Beta expansina EXBP9 de arroz Especifica de | Documento WO
brote 2004/070039
Subunldad pequefia de Rubisco de frijol | Especifica de | Panguluriy col., 2005
de palo hoja
RBCS3A de guisante Especifica de
hoja

Otro ejemplo de un promotor especifico de tejido es un promotor especifico de meristemo, que es
transcripcionalmente activo predominantemente en tejido meristematico, sustancialmente con la exclusion de
cualquier otra parte de una planta, mientras que aun permite cualquier expresion parcial en estas otras partes de la
planta.

Terminador

El término “terminador” incluye una secuencia de control que es una secuencia de ADN en el extremo de una unidad
de transcripcién que sefaliza el procesamiento y la poliadenilacion en 3’ de un transcrito primario y la terminacion de
la transcripcion. El terminador puede derivar del gen natural, de una diversidad de otros genes de planta, o de ADN-
T. El terminador a afadir puede derivar de, por ejemplo, los genes nopalina sintasa u octopina sintasa, o, como
alternativa, de otro gen vegetal, o, menos preferentemente de cualquier otro gen eucariota

Modulacién
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El término “modulacién” significa en relacion a la expresion o expresion de gen, un procedimiento en el que el nivel
de expresion se cambia mediante dicho gen de expresion en comparacion con la planta control, preferentemente el
nivel de expresion puede aumentarse. La expresion no modulada original puede ser de cualquier tipo de expresion
de un ARN estructural (ARNr, ARNt) o ARNm con traduccién posterior. La expresion “modulacion de la actividad”
significara cualquier cambio de la expresion de las secuencias de acidos nucleicos de la invencion o las proteinas
codificadas, que conduce a un rendimiento aumentado y/o a un crecimiento aumentado de las plantas.

Expresién aumentada/sobreexpresion

El término “expresion aumentada” o “sobreexpresion” como se usa en el presente documento, significa cualquier
forma de expresion que es adicional al nivel de expresion original de tipo silvestre.

Los procedimientos para aumentar la expresion de genes o productos génicos estan bien documentados en la
técnica e incluyen, por ejemplo, la sobreexpresion dirigida por promotores apropiados, el uso de potenciadores de la
transcripcion o potenciadores de traduccion. Los acidos nucleicos aislados que sirven como elementos promotores o
potenciadores pueden introducirse en una posicion adecuada (tipicamente cadena arriba) de una forma no
heteréloga de un polinucleétido para regular por aumento la expresion de un acido nucleico que codifica el
polipéptido de interés. Por ejemplo, los promotores enddgenos pueden alterarse in vivo por mutacion, delecion y/o
sustitucion (véase, Kmiec, patente de EE.UU. 5.565.350; Zarling y col., PCT/US93/03868), o pueden introducirse
promotores aislados en una célula vegetal en la orientacion y distancia apropiada de un gen de la presente invencion
de tal manera que se controle la expresion del gen.

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

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

Gen enddgeno

En el presente documento la referencia a un “gen endégeno”, no solo se refiere al gen en cuestion como se
encuentra en una planta en su forma natural (es decir, sin existir ninguna intervencion humana), sino también se
refiere a aquel mismo gen (o un acido nucleico/gen sustancialmente homaologo) en una forma aislada posteriormente
(re)introducida en una planta (un transgén). Por ejemplo, una planta transgénica que contiene dicho transgén puede
encontrar una reduccion sustancial de la expresién transgénica y/o reduccion sustancial de la expresion del gen
enddgeno.

Expresién disminuida

En el presente documento, se toma que la referencia a “reduccion o eliminacién sustancial” significa una disminucion
en la expresion del gen enddgeno y/o los niveles de polipéptido y/o actividad de polipéptido con respecto a las
plantas control. La reduccién o eliminacién sustancial esta en orden creciente de preferencia al menos 10 %, 20 %,
30 %, 40 % o 50 %, 60 %, 70 %, 80 %, 85 %, 90 %, 0 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 % o mas reducido en
comparacion con el de las plantas control.

Para la reduccion o eliminacion sustancial de la expresion de un gen endégeno en una planta, se requiere una
longitud suficiente de nucledtidos sustancialmente contiguos de una secuencia de acidos nucleicos. Para realizar el
silenciamiento génico, éste puede ser tan pequefio como 20, 19, 18, 17, 16, 15, 14, 13, 12, 11, 10 o menos
nucledtidos, como alternativa éste puede ser tanto como el gen completo (incluyendo la UTR 5' y/o 3' ya sea en
parte o en su totalidad). El tramo de los nucleétidos sustancialmente contiguos puede proceder del acido nucleico
que codifica la proteina de interés (gen diana), o de cualquier acido nucleico capaz de codificar un ortélogo, paralogo
y homodlogo de la proteina de interés. Preferentemente, el tramo de los nucledtidos sustancialmente contiguos es
capaz de formar enlaces de hidrégeno con el gen diana (cadena en sentido o antisentido), mas preferentemente, el
tramo de nucledtidos sustancialmente contiguos tiene, en orden creciente de preferencia, una identidad de
secuencia de 50 %, 60 %, 70 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 100 % con el gen diana (cadena
en sentido o antisentido). Una secuencia de acidos nucleicos que codifica un polipéptido (funcional) no es un
requisito para los diversos procedimientos analizados en el presente documento para la reduccién o eliminacién
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sustancial de la expresion de gen endogeno.

Esta reduccion o eliminacion sustancial de la expresién puede realizarse usando herramientas y técnicas rutinarias.
Un procedimiento preferido para la reduccion o eliminacion sustancial de la expresion de un gen enddgeno es
introducir y expresar en una planta una construccién genética en la que el acido nucleico (en este caso un tramo de
nucledtidos sustancialmente contiguos procedentes del gen de interés, o de cualquier acido nucleico capaz de
codificar un ortélogo, paralogo y homdlogo de cualquiera de las proteinas de interés) se clona como una repeticion
invertida (en parte o completamente), separado por un espaciador (ADN no codificante).

En dicho procedimiento preferido, la expresion del gen enddgeno se reduce o elimina sustancialmente a través de
silenciamiento mediado por ARN usando una repeticion invertida de un acido nucleico o una parte del mismo (en
este caso un tramo de nucledtidos sustancialmente contiguos procedentes del gen de interés, o de cualquier acido
nucleico capaz de codificar un ortélogo, paralogo u homdlogo de la proteina de interés), preferentemente capaz de
formar una estructura en horquilla. La repeticiéon invertida se clona en un vector de expresién que comprende
secuencias control. Una secuencia de acido nucleico de ADN no codificante (un espaciador, por ejemplo un
fragmento de la regidon de uniéon de matriz (MAR), un intrén, un polienlazador etc.) se localiza entre los dos acidos
nucleicos invertidos que forman la repeticion invertida. Después de la transcripcion de la repeticion invertida, se
forma un ARN quimérico con una estructura autocomplementaria (parcial o completa). Esta estructura de ARN
bicatenario se denomina ARN en horquilla (ARNhp). EIl ARNhp se procesa en la planta en los ARNip que se
incorporan en un complejo de silenciamiento inducido por ARN (RISC). El RISC escinde adicionalmente los
transcritos de ARNm, reduciendo por lo tanto sustancialmente el nimero de transcriptos de ARNm que van a
traducirse en los polipéptidos. Para detalles generales adicionales véase, por ejemplo, Grierson y col. (1998)
documento WO 98/53083; Waterhouse y col., (1999) documento WO 99/53050).

La realizacién de los procedimientos de la Invencidon no se basa en introducir y expresar en una planta una
construccion genética en la que se clona el acido nucleico como una repeticion invertida, sino que pueden utilizarse
cualquiera de uno o mas de los diversos procedimientos de “silenciamiento” génico bien conocidos para conseguir
los mismos efectos.

Un procedimiento de este tipo para la reduccion de la expresion del gen enddgeno es el silenciamiento mediado por
ARN de la expresion génica (regulacion negativa). En este caso, el silenciamiento se activa en una planta mediante
una secuencia de ARN bicatenario (ARNbc) que es sustancialmente similar al gen endégeno diana. Este ARNbc se
procesa adicionalmente en la planta en aproximadamente 20 a aproximadamente 26 nucleétidos denominado ARN
de interferencia pequefio (ARNip). Los ARNip se incorporan en un complejo de silenciamiento inducido por ARN
(RISC) que escinde el transcrito de ARNm del gen enddégeno diana, reduciendo por tanto sustancialmente el nimero
de transcritos de ARNm que se traducen en un polipéptido. Preferentemente, la secuencia de ARN bicatenario
corresponde a un gen diana.

Otro ejemplo de un procedimiento de silenciamiento de ARN implica la introduccién de secuencias de acidos
nucleicos o partes de las mismas (en este caso un tramo de nucleétidos sustancialmente contiguos procedentes del
gen de interés o de cualquier acido nucleico capaz de codificar un ortélogo, paralogo u homoélogo de la proteina de
interés) en una orientacion en sentido en una planta. "Orientacion en sentido” se refiere a una secuencia de ADN
que es homologa a un trascrito de ARNm de la misma. Por lo tanto, en una planta se introduciria al menos una copia
de la secuencia de acido nucleico. La secuencia de acido nucleico adicional reducira la expresién del gen endégeno,
dando lugar a un fenémeno conocido como cosupresion. La reduccion de la expresion del gen seria mas
pronunciada si en una planta se introdujesen varias copias adicionales de una secuencia de acido nucleico, cuando
hay una correlacion positiva entre altos niveles de trascrito y la activacion de cosupresion.

Otro ejemplo de un procedimiento de silenciamiento de ARN implica el uso de secuencias de acido nucleico
antisentido. Una secuencia de acido nucleico “antisentido” comprende una secuencia de nucleétidos que es
complementaria a una secuencia de acido nucleico “sentido” que codifica una proteina, es decir complementaria a la
cadena que codifica una molécula de ADNc bicatenario o complementario a una secuencia de transcrito de ARNm.
La secuencia de acidos nucleicos antisentido es, preferentemente, complementaria a gen enddégeno a silenciar. La
complementariedad puede localizarse en la “regién de codificacion” y/o en la “region no codificante” de un gen. La
expresion “region de codificacion” se refiere a una region de la secuencia de nucleétidos que comprende codones
que se traducen en restos de aminoacidos. La expresion “region no codificante” se refiere a las secuencias 5' y 3'
que flanquean la regidon de codificacion que se transcriben pero no se traducen en aminoacidos (también
denominadas regiones no traducidas 5'y 3').

Las secuencias de acido nucleico antisentido pueden disefiarse de acuerdo con las normas de emparejamiento de
bases de Watson y Crick. La secuencia de acido nucleico antisentido puede ser complementaria a la secuencia de
acido nucleico completa (en este caso un tramo de nucleétidos sustancialmente contiguos procedentes del gen de
interés, o de cualquier acido nucleico capaz de codificar un ortélogo, paralogo u homélogo de la proteina de interés),
pero también puede ser un oligonucledtido que sea antisentido para solo una parte de la secuencia de acido
nucleico (incluyendo las UTR 5'y 3' del ARNm). Por ejemplo, la secuencia de oligonucleétidos antisentido puede ser
complementaria a la regién que rodea el sitio de inicio de la traduccién de un transcrito de ARNm que codifica un
polipéptido. La longitud de una secuencia de oligonucledtidos antisentido adecuada se conoce en la técnica y puede
comenzar desde aproximadamente 50, 45, 40, 35, 30, 25, 20, 15 o 10 nucleétidos de longitud o menos. Una
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secuencia de acido nucleico antisentido de acuerdo con la Invencién puede construirse usando sintesis quimica y
reacciones de ligamiento enzimatico usando procedimientos conocidos en la técnica. Por ejemplo, una secuencia de
acido nucleico antisentido (por ejemplo, una secuencia de oligonucleétidos antisentido) puede sintetizarse
quimicamente usando nucledtidos de origen natural o varios nucleétidos modificados disefiados para aumentar la
estabilidad biologica de las moléculas o para aumentar la estabilidad fisica del duplex formado entre las secuencias
de acidos nucleicos antisentido y sentido, por ejemplo, pueden usarse derivados de fosforotioato y nucleétidos
sustituidos por acridina. En la técnica se conocen bien ejemplos de nucledtidos modificados que pueden usarse para
generar las secuencias de acidos nucleicos antisentido. Las modificaciones de nucleétidos conocidas incluyen
metilacion, ciclacion y 'protecciones y sustitucion de uno o mas de los nucleétidos de origen natural con un analogo
tal como inosina. En la técnica se conocen bien otras modificaciones de nucleétidos.

La secuencia de acido nucleico antisentido puede producirse biolégicamente usando un vector de expresion en el
que se ha subclonado una secuencia de acido nucleico en una orientacion antisentido (es decir, el ARN transcrito
del acido nucleico insertado tendra una orientacién antisentido con respecto a un acido nucleico diana de interés).
Preferentemente, la produccion de las secuencias de acido nucleico antisentido en plantas se produce mediante una
construccion de acido nucleico establemente integrada que comprende un promotor, un oligonucleétido antisentido
unido operativamente y un terminador.

Las moléculas de acido nucleico usadas para el silenciamiento en los procedimientos de la invencién (tanto si se
introducen en una planta como si se generan in situ) se hibridan con, o se unen a, los transcritos de ARNm y/o ADN
gendmico que codifica un polipéptido para inhibir asi la expresion de la proteina, por ejemplo, mediante la inhibicion
de la transcripcién y/o la traduccion. La hibridacion puede ser mediante complementariedad de nucledtidos
convencional para formar un duplex estable o, por ejemplo, en el caso de una secuencia de acido nucleico
antisentido que se une a los duplex de ADN, a través de interacciones especificas en el surco principal de la hélice
doble. Las secuencias de acido nucleico antisentido pueden introducirse en una planta mediante transformacién o
inyeccion directa en un sitio de tejido especifico. Como alternativa, las secuencias de acidos nucleicos antisentido
pueden modificarse para llegar a las células seleccionadas y después administrarse por via sistémica. Por ejemplo,
para la administraciéon sistémica, las secuencias de acidos nucleicos antisentido pueden modificarse de tal manera
que se unan especificamente a receptores o a antigenos expresados en una superficie de la célula seleccionada,
por ejemplo, ligando la secuencia de acido nucleico antisentido a los péptidos o anticuerpos que se unen a los
receptores o antigenos de la superficie celular. Las secuencias de acidos nucleicos antisentido también pueden
administrarse a las células usando los vectores descritos en el presente documento.

De acuerdo con un aspecto adicional, la secuencia de acido nucleico antisentido es una secuencia de acido nucleico
a-anomérica. Una secuencia de acido nucleico a-anomérica forma hibridos bicatenarios especificos con el ARN
complementario en el que, al contrario que las unidades b habituales, las cadenas corren paralelas entre si (Gaultier
y col., (1987) Nucl Ac Res 15: 6625-6641). La secuencia de acido nucleico antisentido también pueden comprender
un 2'-o-metilrribonucledtido (Inoue y col., (1987) Nucl Ac Res 15, 6131-6148) o un analogo de ARN-ADN quimérico
(Inoue y col., (1987) FEBS Lett. 215, 327-330).

La reduccion o eliminacion sustancial de la expresion del gen endégeno también puede realizarse usando ribozimas.
Las ribozimas son moléculas de ARN cataliticas con actividad de ribonucleasa que pueden escindir una secuencia
de acido nucleico monocatenaria, tal como ARNm, con la que tienen una region complementaria. Por tanto, las
ribozimas (por ejemplo, las ribozimas de cabeza de martillo (descritas en Haselhoff y Gerlach (1988) Nature 334,
585-591) pueden usarse para escindir cataliticamente los transcritos de ARNm que codifican un polipéptido, lo que
reduce sustancialmente el nimero de transcritos de ARNm que van a traducirse en un polipéptido. Puede disenarse
una ribozima que tenga especificidad por una secuencia de acido nucleico (véase, por ejemplo: Cech y col., patente
de Estados Unidos N° 4.987.071; y Cech y col., patente de Estados Unidos N° 5.116.742). Como alternativa, pueden
usarse transcritos de ARNm correspondientes a una secuencia de acido nucleico para seleccionar un ARN catalitico
que tenga una actividad de ribonucleasa especifica de un conjunto de moléculas de ARN (Bartel y Szostak (1993)
Science 261, 1411-1418). El uso de ribozimas para el silenciamiento génico en plantas es conocido en la técnica
(por ejemplo, Atkins y col., (1994) documento WO 94/00012; Lenne y col., (1995) documento WO 95/03404; Lutziger
y col., (2000) documento WO 00/00619; Prinsen y col., (1997) WO 97/13865 y Scott y col., (1997) documento WO
97/38116).

El silenciamiento génico también puede producirse mediante mutagénesis de insercién (por ejemplo, insercion de
ADN T o insercion de transposén) o mediante estrategias como las descritas, entre otros, por Angell y Baulcombe
((1999) Plant J 20(3): 357-62), (Amplicon VIGS documento WO 98/36083), o Baulcombe (documento WO
99/15682).

El silenciamiento génico también puede producirse si hay una mutacién en un gen endégeno y/o una mutacién en un
gen aislado/acido nucleico posteriormente introducido en una planta. La reduccién de eliminaciéon sustancial puede
estar provocada por un polipéptido no funcional. Por ejemplo, un polipéptido puede unirse a diversas proteinas que
interaccionan; por lo tanto, pueden proporcionarse una o mas mutaciones y/o truncamientos para un polipéptido que
sea aun capaz de unirse a las proteinas que interaccionan (tal como proteinas receptoras) pero que no pueden
mostrar su funcion normal (tal como ligando de sefalizacion).
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Una estrategia adicional para silenciamiento génico es dirigir las secuencias de acido nucleico complementarias a la
region reguladora del gen (por ejemplo, el promotor y/o los potenciadores) para formar estructuras helicoidales
triples que impiden la transcripcion del gen en las células diana. Véase Helene, C., Anticancer Drug Res. 6, 569-84,
1991; Helene y col., Ann. N.Y. Acad. Sci. 660, 27-36 1992; y Maher, L.J. Bioassays 14, 807-15.1992.

Otros procedimientos, tales como el uso de anticuerpos dirigidos contra un polipéptido endégeno para inhibir su
funcioén en la planta, o la interferencia en la ruta de sefalizacion en la que esta implicada un polipéptido, seran muy
conocidos por el experto. En particular, puede esperarse que las moléculas fabricadas por el hombre puedan ser
utiles para inhibir la funcion biolégica de un polipéptido diana o para interferir con la ruta de sefalizacion en la que
esta implicada el polipéptido diana.

Como alternativa, puede establecerse un programa de deteccion selectiva para identificar en una poblacion de
plantas las variantes naturales de un gen, cuyas variantes codifican los polipéptidos con actividad reducida. Dichas
variantes naturales también pueden usarse, por ejemplo, para realizar recombinaciéon homologa.

Pueden usarse microARN (miARN) artificiales y/o naturales para desactivar la expresion génica y/o traduccién del
ARNm. Los miARN endoégenos son ARN pequefios monocatenarios tipicamente con una longitud de 19-24
nucledtidos. Actuan principalmente regulando la expresion génica y/o la traduccion de ARNm. La mayoria de los
microARN (miARN) vegetales tienen complementariedad perfecta o casi perfecta con sus secuencias diana. Sin
embargo, hay dianas naturales con hasta cinco emparejamientos erréneos. Se procesan a partir de ARN no
codificantes mas largos con estructuras de plegamiento caracteristicas mediante RNasas especificas bicatenarias
de la familia Dicer. Después del procesamiento, se incorporan en el complejo de silenciamiento inducido por ARN
(RISC) mediante la union a su componente principal, una proteina Argonauta. Los miARN sirven como componentes
de especificidad del RISC, debido a que se emparejan con las bases a los acidos nucleicos diana, principalmente
ARNm, en el citoplasma. Los acontecimientos reguladores posteriores incluyen la escisiéon del ARNm diana y la
destruccion y/o inhibicion de la traduccion. Por tanto, los efectos de la sobreexpresion de miARN a menudo reflejan
en niveles de ARNm disminuidos de los genes diana.

Los microARN artificiales (miARNa), que tienen tipicamente 21 nucledtidos de longitud, pueden modificarse por
ingenieria genética especificamente para regular negativamente la expresion génica de un solo gen o de multiples
genes de interés. En la técnica se conocen bien los determinantes de la seleccion diana de microARN vegetales. Se
han definido los parametros empiricos para el reconocimiento de dianas y pueden usarse para ayudar a disefiar los
miARNa especificos, Schwab R, 2005. Las herramientas convenientes para el disefio y generacion de los miARNa y
sus precursores también estan disponibles para el publico, Schwab y col., 2006.

Para un rendimiento 6ptimo, las técnicas de silenciamiento génico usadas para reducir la expresion en una planta de
un gen enddgeno requieren el uso de secuencias de acidos nucleicos de plantas monocotiledéneas para la
transformacion de plantas monocotiledéneas, y de plantas dicotiledoneas para la transformacion de plantas
dicotiledéneas. Preferentemente, una secuencia de acido nucleico de cualquier especie de planta determinada se
introduce dentro de esta misma especie. Por ejemplo, una secuencia de acido nucleico de arroz se transforma en
una planta de arroz. Sin embargo, no es un requisito absoluto que la secuencia de acido nucleico que se introduce
se origine de la misma especie de planta que la planta en la que se introducira. Basta con que haya una homologia
sustancial entre el gen diana enddégeno y el acido nucleico a introducir.

Anteriormente se han descrito ejemplos de diversos procedimientos para la reduccion o eliminacion sustancial de la
expresion en una planta de un gen enddgeno. Un experto en la técnica podra adaptar facilmente los procedimientos
anteriormente mencionados para el silenciamiento para conseguir la reduccion de la expresion de un gen endégeno
en una planta completa o en partes de la misma usando un promotor apropiado, por ejemplo.

Marcador de seleccion (gen)/gen indicador

Un "marcador de seleccion”, "gen marcador de seleccion” o "gen indicador" incluye cualquier gen que confiere un
fenotipo sobre una célula en la que se expresa para facilitar la identificacion y / o seleccién de células que son
transfectadas o transformadas con una construccion de acido nucleico de la invencion. Estos genes marcadores
permiten la identificacién de una transferencia satisfactoria de las moléculas de acido nucleico mediante una serie de
principios diferentes. Los marcadores adecuados se pueden seleccionar de marcadores que confieren resistencia a
antibioticos o a herbicidas, que introducen un nuevo rasgo metabdlico o que permiten seleccion visual. Los ejemplos
de genes marcadores de seleccion incluyen genes que confieren resistencia a antibidticos (tales como nptll que
fosforila neomicina y kanamicina, o hpt, que fosforila higromicina, o genes que confieren resistencia a, por ejemplo,
bleomicina, estreptomicina, tetraciclina, cloranfenicol, ampicilina, gentamicina, geneticina (G418), espectinomicina o
blasticidina), a herbicidas (por ejemplo bar, que proporciona resistencia a Basta®; aroA o gox que proporciona
resistencia contra glifosato, o los genes que confieren resistencia a, por ejemplo, imidazolinona, fosfinotricina o
sulfonilurea), o genes que proporcionan un rasgo metabdlico (tal como manA que permite a las plantas usar manosa
como Unica fuente de carbono o xilosa isomerasa para la utilizacién de xilosa, o marcadores antinutritivos tales como
la resistencia a 2-desoxiglucosa). La expresion de genes marcadores visuales tiene como resultado la formacion de
color (por ejemplo B-glucuronidasa, GUS o [(-galactosidasa con sus sustratos de color, por ejemplo X Gal),
luminiscencia (tal como el sistema luciferina/luciferasa) o fluorescencia (Proteina Fluorescente Verde, GFP y

13



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

ES 2553384 T3

derivados de los mismos). Esta lista solo representa una pequefia cantidad de marcadores posibles. El experto esta
familiarizado con dichos marcadores. Se prefieren diferentes marcadores dependiendo del organismo y del
procedimiento de seleccion.

Se sabe que, después de la integracion estable o transitoria de los acidos nucleicos en células vegetales, solo una
minoria de las células capta el ADN extrafio y, si se desea, lo integra en su genoma, dependiendo del vector de
expresion usado y de la técnica de transfeccion usada. Para identificar y seleccionar estos integrantes, normalmente
se introduce un gen que codifica un marcador de seleccion (tal como los descritos anteriormente) en las células
huésped junto con el gen de interés. Estos marcadores pueden usarse, por ejemplo, en mutantes en los que estos
genes no son funcionales mediante, por ejemplo, delecién por procedimientos convencionales. Ademas, las
moléculas de acido nucleico que codifican un marcador de selecciéon pueden introducirse en una célula huésped en
el mismo vector que comprende la secuencia que codifica los polipéptidos de la invencién o usarse en los
procedimientos de la invencién, o incluso en un vector distinto. Las células que se han transfectado de manera
estable con el acido nucleico introducido pueden identificarse, por ejemplo, mediante seleccion (por ejemplo, las
células que tienen integrado el marcador de seleccion sobreviven mientras que las otras mueren).

Dado que los genes marcadores, particularmente los genes para resistencia a antibiéticos y herbicidas, ya no se
requieren o no se desean en la célula huésped transgénica una vez que se han introducido satisfactoriamente los
acidos nucleicos, el procedimiento de acuerdo con la invenciéon para introducir los acidos nucleicos emplea
ventajosamente técnicas que permiten la retirada o escisioén de estos genes marcadores. Un procedimiento de este
tipo es el que se conoce como cotransformacion. El procedimiento de cotransformacion emplea dos vectores
simultaneamente para la transformacién, un vector que lleva el acido nucleico de acuerdo con la invencién y un
segundo que lleva el gen (o genes) marcador. Una proporcion grande de transformantes recibe o, en el caso de las
plantas, comprende (hasta el 40 % o mas de los transformantes), ambos vectores. En el caso de transformacion con
Agrobacteria, los transformantes normalmente solo reciben una parte del vector, es decir, la secuencia flanqueada
por el ADN-T, que normalmente representa el casete de expresion. Posteriormente, los genes marcadores pueden
eliminarse de la planta transformada realizando cruzamientos. En otro procedimiento, se usan genes marcadores
integrados en un transposo6n para la transformacion junto con el acido nucleico deseado (conocido como tecnologia
Ac/Ds). Los transformantes pueden cruzarse con una fuente de transposasa o los transformantes se transforman
con una construccién de acido nucleico que confiere expresion de una transposasa, de manera transitoria o estable.
En algunos casos (aproximadamente 10 %), el transposén salta del genoma de la célula huésped una vez que se ha
producido la transformacion satisfactoriamente y se pierde. En una serie de casos adicionales, el transposoén salta a
una localizacion diferente. En estos casos, el gen marcador debe eliminarse realizando cruzamientos. En
microbiologia, se desarrollaron técnicas que hacen posible, o facilitan, la deteccion de dichos acontecimientos. Un
procedimiento ventajoso adicional se basa en lo que se conoce como sistemas de recombinacion; cuya ventaja es
que la eliminacion puede dispensarse por cruzamiento. El sistema mejor conocido de este tipo es lo que se conoce
como sistema Cre/lox. Cre1 es una recombinasa que elimina las secuencias localizadas entre las secuencias loxP.
el gen marcador se integra entre las secuencias loxP, éste se elimina una vez se ha producido la transformacion
satisfactoriamente, mediante expresion de la recombinasa. Otros sistemas de recombinacién son el sistema
HIN/HIX, FLP/FRT y REP/STB (Tribble y col., J. Biol. Chem., 275, 2000: 22255-22267; Velmurugan y col., J. Cell
Biol., 149, 2000: 553-566). De acuerdo con la invencion, es posible una integracion especifica de sitio en el genoma
de la planta de la secuencia de acido nucleico. Naturalmente, estos procedimientos también pueden aplicarse a
microorganismos tales como levaduras, hongos o bacterias.

Transgénico/Transgén/Recombinante

» o«

Para los fines de la invencion, “transgénico”, “transgén” o “recombinante” significa con respecto a, por ejemplo, una
secuencia de acido nucleico, un casete de expresion, una construccion génica o un vector que comprende la
secuencia de acido nucleico o un organismo transformado con las secuencias de acido nucleico, casetes o vectores
de expresioén de acuerdo con la invencion, todas estas construcciones realizadas por procedimientos recombinantes
en los que

(a) las secuencias de acido nucleico que codifican proteinas utiles en los procedimientos de la invencion o

(b) la secuencia (o secuencias) de control genético que se une operativamente a la secuencia de acido nucleico
de acuerdo con la invencién, por ejemplo un promotor, o

(c)a)yb)

no se localizan en su ambiente genético natural o se han modificado mediante procedimientos recombinantes,
siendo posible que la modificacién tome la forma de, por ejemplo, una sustitucién, adicion, delecion, inversion o
insercion de uno o mas restos de nucleétido. Se entiende que ambiente genético natural significa el locus genémico
o cromosomico natural en la planta original o la presencia en una genoteca. En el caso de una genoteca, el
ambiente genético natural de la secuencia de acido nucleico se conserva preferentemente, al menos en parte. El
ambiente flanquea la secuencia de acido nucleico al menos en un lado y tiene una longitud de secuencia de al
menos 50 pb, preferentemente al menos 500 pb, en especial preferentemente al menos 1.000 pb, mas
preferentemente al menos 5.000 pb. Un casete de expresion de origen natural, por ejemplo la combinacion de origen
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natural del promotor natural de las secuencias de acido nucleico con la secuencia de acido nucleico correspondiente
que codifica un polipéptido util en los procedimientos de la presente invencién, como se ha definido anteriormente,
llega a ser un casete de expresion transgénica cuando este casete de expresion se modifica mediante
procedimientos sintéticos no naturales (“artificiales”) tal como, por ejemplo, tratamiento mutagénico. Se describen
procedimientos adecuados, por ejemplo, en los documentos US 5.565.350 o WO 00/15815.

Por tanto, una planta transgénica, para los fines de la invencién se entiende que significa, como se ha indicado
anteriormente, que los acidos nucleicos usados en el procedimiento de la invencién no estan en su locus natural en
el genoma de dicha planta, siendo posible que los acidos nucleicos se expresen de manera homologa o heterologa.
Sin embargo, como se ha mencionado, transgénico también significa que, aunque los acidos nucleicos de acuerdo
con la invencion o usados en el procedimiento de la invencion estan en su posiciéon natural en el genoma de una
planta, la secuencia se ha modificado con respecto a la secuencia natural y/o que las secuencias reguladoras de las
secuencias naturales se han modificado. Por transgénico se entiende, preferentemente, que significa la expresién de
los acidos nucleicos de acuerdo con la Invenciéon en un locus no natural en el genoma, es decir, se produce la
expresion homologa o, preferentemente, heteréloga de los acidos nucleicos. En el presente documento se
mencionan las plantas transgénicas preferidas.

Transformacion

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

La transferencia de genes externos dentro del genoma de una planta se denomina transformacion. La
transformacion de especies de plantas es actualmente una técnica bastante habitual. Ventajosamente, puede usarse
cualquiera de los diversos procedimientos de transformacion para introducir el gen de interés en una célula
antecesora adecuada. Los procedimientos descritos para la transformacion y regeneracion de plantas de tejidos de
plantas o células de plantas pueden utilizarse para la transformacion transitoria o estable. Los procedimientos de
transformacion incluyen el uso de liposomas, electroporacién, productos quimicos que aumentan la captacion de
ADN libre, inyeccion del ADN directamente en la planta, pistola de bombardeo de particulas, transformacion
utilizando virus o polen y microproyeccion. Pueden seleccionarse procedimientos del procedimiento de
calcio/polietilenglicol para protoplastos (Krens, F. A. y col., (1982) Nature 296, 72-74; Negrutiu | y col. (1987) Plant
Mol Biol 8: 363 - -373); electroporacion de protoplastos (Shillito R.D. y col., (1985) Bio/Technol 3, 1099 - -1102);
microinyeccion en el material de planta (Crossway A y col., (1986) Mol. Gen Genet 202: 179-185); bombardeo de
particulas recubiertas con ADN o ARN (Klein TM y col., (1987) Nature 327: 70) infeccion con virus (no integrantes) y
similares. Las plantas transgénicas, incluyendo plantas de cultivo transgénicas, se producen preferentemente
mediante transformacion mediada por Agrobacterium. Un procedimiento de transformacion ventajoso es la
transformacion en la planta. Para esta finalidad, es posible, por ejemplo, permitir que la agrobacterias actuen en las
semillas de la planta o inocular las agrobacterias en el meristemo de la planta. Se ha demostrado de un modo
particularmente conveniente, de acuerdo con la invencion, permitir que una suspension de agrobacterias
transformadas actue en la planta intacta o al menos en los primordios florales. Posteriormente, la planta crece hasta
que se obtienen las semillas de la planta tratada (Clough y Bent, Plant J. (1998) 16, 735-743). Los procedimientos
para la transformacion de arroz mediada por Agrobacterium incluyen procedimientos bien conocidos para la
transformacion de arroz, tales como los descritos en cualquiera de las siguientes: la solicitud de Patente Europea EP
1198985 A1, Aldemita y Hodges (Planta 199: 612 - -617, 1996); Chan y col., (Plant Mol Biol 22 (3): 491-506, 1993),
Hiei y col., (Plant J 6 (2): 271-282, 1994), ), cuyas divulgaciones se incorporan por referencia en el presente
documento en su totalidad. En el caso de la transformacién de maiz, el procedimiento preferido es como se describe
en Ishida y col., (Nat. Biotechnol 14(6): 745-50, 1996) o Frame y col., (Plant Physiol 129(1): 13 — 22, 2002), cuyas
divulgaciones se incorporan por referencia en el presente documento en su totalidad. Dichos procedimientos se
describen adicionalmente, a modo de ejemplo, en B. Jenes y col., Techniques for Gene Transfer, en: Transgenic
Plants, Vol. 1, Engineering and Utilization, eds. S.D. Kung y R. Wu, Academic Press (1993) 128-143 y en Potrykus
Annu. Rev. Plant Physiol. Plant Molec. Biol. 42 (1991) 205-225). Los acidos nucleicos o la construccién a expresar
se clona preferentemente en un vector que es adecuado para transformar Agrobacterium tumefaciens, por ejemplo,
pBin19 (Bevan y col., Nucl. Acids Res. 12 (1984) 8711). Las agrobacterlas transformadas por dicho vector pueden
después usarse de una manera conocida para la transformaciéon de plantas, tales como plantas usadas como un
modelo, como Arabidopsis (Arabidopsis thaliana que se encuentra dentro del ambito de la presente invencion no se
considera como una planta de cultivo) o plantas de cultivo tales como, a modo de ejemplo, plantas de tabaco, por
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ejemplo, sumergiendo hojas laceradas o picadas en una solucién agrobacteriana y después cultivarlas en un medio
adecuado. La transformacion de plantas mediante Agrobacterium tumefaciens la describen, por ejemplo, Héfgen y
Willmitzer en Nucl. Acid Res. (1988) 16, 9877 o se conoce, entre otros, de F.F. White, Vectors for Gene Transfer in
Higher Plants; en Transgenic Plants, Vol. 1, Engineering and Utilization, eds. S.D. Kung y R. Wu, Academic Press,
1993, pp. 15-38.

Ademas de la transformacion de células somaticas, que después deben regenerarse en plantas intactas, también es
posible transformar las células de meristemos de planta y, en particular, las células que se desarrollan en gametos.
En este caso, los gametos transformados siguen el desarrollo natural de la planta, dando lugar a plantas
transgénicas. Por tanto, por ejemplo, semillas de Arabidopsis se tratan con agrobacterias y se obtienen semillas del
desarrollo de plantas de las que se transforma una determinada proporcion y por tanto transgénicas [Feldman, KA
and Marks MD (1987). Mol Gen Genet 208:274-289; Feldmann K (1992). En: C Koncz, N-H Chua y J Shell, eds,
Methods in Arabidopsis Research. Word Scientific, Singapore, pp. 274-289]. Los procedimientos alternativos se
basan en la retirada repetida de las inflorescencias e incubacién del sitio de escisién en el centro de la roseta con
agrobacterias transformadas, por lo que las semillas transformadas pueden obtenerse de modo similar en un punto
de tiempo final (Chang (1994). Plant J. 5: 551-558; Katavic (1994). Mol Gen Genet, 245: 363-370). Sin embargo, un
procedimiento especialmente eficaz es el procedimiento de infiltracién por vacio con sus modificaciones tal como el
procedimiento de “inmersion floral”’. En el caso de la infiltracion por vacio de Arabidopsis, las plantas intactas bajo
presién reducida se tratan con una suspension agrobacteriana [Bechthold, N (1993). C R Acad Sci Paris Life Sci,
316: 1194—-1199], mientras que en el caso del procedimiento de “inmersioén floral”, el tejido floral en desarrollo se
incuba brevemente con una suspension agrobacteriana tratada con tensioactivo [Clough, SJ und Bent, AF (1998).
The Plant J. 16, 735-743]. En ambos casos se recoge una determinada proporcion de semillas transgénicas y estas
semillas pueden diferenciarse de semillas no transgénicas al cultivar bajo las condiciones selectivas descritas
anteriormente. Ademas, la transformacion estable de los plastidos es ventajosa ya que los plastidos se heredan por
via materna en la mayor parte de los cultivos, reduciendo o eliminando el riesgo de flujo transgénico a través del
polen. La transformacion del genoma del cloroplasto generalmente se realiza mediante un procedimiento que han
presentado esquematicamente Klaus y col., 2004 [Nature Biotechnology 22 (2), 225-229]. En resumen, las
secuencias a transforman se clonan junto con un gen marcador de seleccion entre las secuencias flanqueantes
homologas al genoma del cloroplasto. Estas secuencias flanqueantes homdlogas dirigen la integracion especifica de
sitio en el plastota. La transformacion plastidial se ha descrito para muchas especies de plantas diferentes y se
ofrece una revision en Bock (2001) Transgenic plastids in basic research and plant biotechnology. J Mol Biol. 2001
Sep 21; 312 (3):425-38 o Maliga, P (2003) Progress towards commercialization of plastid transformation technology.
Trends Biotechnol. 21, 20-28. Recientemente se han descrito progresos biotecnolégicos adicionales, en forma de
transformantes plastidiales sin marcador, que pueden producirse mediante un gen marcador cointegrado transitorio
(Klaus y col., 2004, Nature Biotechnology 22(2), 225-229).

Marcaije en activacion de ADN T

El marcaje en activacion de ADN-T (Hayashi y col., Science (1992) 1350-1353), implica la insercion de T-DNA, que
normalmente contiene un promotor (también puede ser un potenciador de la traduccién o un intrén), en la region
gendmica del gen de interés o 10 kb aguas arriba o abajo de la region codificante de un gen en una configuracion tal
que el promotor dirige la expresion del gen diana. Tipicamente, la regulacion de la expresion del gen diana mediante
su promotor natural se interrumpe y el gen cae bajo el control del promotor recién introducido. EI promotor
normalmente esta embebido en un ADN-T. Este ADN-T se inserta al azar en el genoma de la planta, por ejemplo, a
través de infeccion por infeccion con Agrobacterium y conduce a la expresion modificada de genes cerca al ADN-T
insertado. Las plantas transgénicas resultantes muestran fenotipos dominantes debido a la expresion modificada de
los genes cercanos al promotor introducido.

TILLING

TILLING (Induccién Dirigida de Lesiones Locales en el Genoma) es una tecnologia de mutagénesis util para generar
y/o identificar acidos nucleicos que codifican proteinas con expresion y/o actividad modificadas. El TILLING también
permite la seleccién de plantas que llevan dichas variantes mutantes. Estas variantes mutantes pueden presentar
expresion modificada, en fuerza o en localizacidon o en tiempo (si las mutaciones afectan, por ejemplo, al promotor).
Estas variantes mutantes pueden presentar mayor actividad que la exhibida por el gen en su forma natural. El
TILLING combina mutagénesis de alta densidad con procedimientos de deteccion de alto rendimiento. Las etapas
que tipicamente se siguen en el TILLING son: (a) mutagénesis EMS (Redei GP y Koncz C (1992) En Methods in
Arabidopsis Research, Koncz C, Chua NH, Schell J, eds. Singapore, World Scientific Publishing Co, pp. 16-82;
Feldmann y col., (1994) en Meyerowitz EM, Somerville CR, eds, Arabidopsis. Cold Spring Harbor Laboratory Press,
Cold Spring Harbor, NY, pp 137 - -172; Lightner J y Caspar T (1998) en J Martinez—Zapater, J Salinas, eds, Methods
on Molecular Biology, Vol. 82. Humana Press, Totowa, NJ, pp 91 - -104); (b) preparacién y agrupamiento de ADN en
individuos; (c) amplificacion por PCR de una regién de interés; (d) desnaturalizaciéon e hibridacion para permitir la
formacion de heteroduplex; (e€) DHPLC, donde la presencia de un heteroduplex en un grupo se detecta como un pico
adicional en el cromatograma; (f) identificacion del mutante individual; y (g) secuenciacion del producto PCR
mutante. En la técnica se conocen bien procedimientos de TILLING (McCallum y col., (2000) Nat Biotechnol 18:
455-457; revisado por Stemple (2004) Nat Rev Genet 5 (2): 145-50) 145-50).
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Recombinaciéon homologa

La recombinacion homoéloga permite la introduccion en un genoma de un acido nucleico seleccionado en una
posicion definida seleccionada. La recombinacién homologa es una tecnologia convencional utilizada rutinariamente
en ciencias bioldgicas para organismos inferiores tales como levaduras o el musgo Physcomitrella. Se han descrito
procedimientos para realizar recombinaciéon homéloga en plantas no solo para el modelo de plantas (Offringa y col.,
(1990) EMBO J 9(10): 3077 - -84) sino también para plantas de cultivo, por ejemplo arroz (Terada y col., (2002) Nat
Biotech 20(10): 1030 - -4; lida y Terada (2004) Curr Opin Biotech 15(2): 132-8).

Rendimiento

El término “rendimiento” en general significa un producto medible de valor econémico, tipicamente relacionado con
un cultivo, un area y un periodo de tiempo especificos. Las partes de planta individuales contribuyen directamente al
rendimiento en base a su numero, tamafio y/o peso, o el rendimiento real es el rendimiento por acre (4.046 m2) de
un cultivo y afio, que se determina dividiendo la produccion total (incluyendo la produccion tanto cosechada como
valorada) por metros cuadrados plantado.

Vigor inicial

El vigor inicial (crecimiento bien equilibrado saludable activo especialmente durante las etapas tempranas del
crecimiento de la planta) puede ser el resultado del aumento de la idoneidad de la planta debido a, por ejemplo,
plantas que estan mejor adaptadas a su ambiente (es decir, optimizando el uso de fuentes de energia y repartiendo
entre brotes y raices). Las plantas que tienen vigor inicial también muestran supervivencia aumentada de la plantula
y un mejor establecimiento del cultivo, que a menudo produce campos muy uniformes (creciendo el cultivo de una
manera uniforme, es decir, alcanzando la mayoria de las plantas las diversas etapas de desarrollo a sustancialmente
el mismo tiempo) y a menudo mejor y mayor rendimiento. Por lo tanto, el vigor inicial puede determinarse midiendo

diversos factores, tales como, peso de mil granos, porcentaje de germinacion, porcentaje de emergencia,
crecimiento de la plantula, altura de la plantula, longitud de la raiz, biomasa del brote y de la raiz y muchos mas.

Aumento/Mejora/Potenciacion

Los términos "aumento”, "mejora" o "potenciacion" son intercambiables y significan en el sentido de la solicitud un
rendimiento y/o crecimiento de al menos 5 %, 6 %, 7 %, 8 %, 9 % o 10 %, preferentemente al menos 15 % o0 20 %,
mas preferentemente 25 %, 30 %, 35 % o 40 mas en comparacion con las plantas control como se define en el
presente documento.

Rendimiento de semillas

El rendimiento de semillas aumentado puede manifestarse por si mismo como uno o mas de los siguientes: a) un
aumento en la biomasa de las semillas (peso total de las semillas) que puede establecerse sobre una semilla
individual y/o por planta y/o por acre o hectarea; b) nimero de flores por planta aumentado; c) nimero de semillas
(llenas) aumentado; d) tasa de llenado de semillas aumentado (que se expresa como la proporcién entre el nimero
de semillas llenas dividido entre el nimero total de semillas); e) indice de recoleccién aumentado, que se expresa
como una proporcion del rendimiento de partes cosechables, tales como semillas, dividido entre la biomasa total, y f)
peso de mil granos (PMG) aumentado, que se extrapola a partir del numero de semillas llenas contadas y su peso
total. Un PMG aumentado puede ser el resultado de un tamario y/o peso de semilla aumentado y también puede ser
el resultado de un aumento en el tamafio del embrion y/o endospermo.

También puede manifestarse un aumento en el rendimiento de la semilla como un aumento del tamario de la semilla
y/o volumen de la semilla. Ademas, también puede manifestarse un aumento en el rendimiento de la semilla en si
mismo como un aumento en el area de semilla y/o longitud de semilla y/o anchura de semilla y/o un perimetro de
semilla. Un aumento en el rendimiento también puede ser el resultado de una arquitectura modificada o puede
producirse como un resultado de arquitectura modificada.

Plant

El término “planta” como se usa en el presente documento incluye plantas completas, ancestros y progenie de las
plantas y partes de las plantas, incluyendo semillas, brotes, tallos, hojas, raices (incluidos tubérculos), flores y tejidos
y organos, donde cada uno de los elementos mencionados anteriormente comprende el gen/acido nucleico de
interés. El término “planta” también abarca células vegetales, cultivos en suspension, tejido de callo, embriones,
regiones meristematicas, gametofitos, esporofitos, polen y microesporas, de nuevo donde cada uno de los
elementos mencionados anteriormente comprende el gen/acido nucleico de interés.

Las plantas que son particularmente utiles en los procedimientos de la invencion incluyen todas las plantas que
pertenecen a la superfamilia Viridiplantae, en particular plantas monocotiledéneas y dicotiledéneas incluyendo forraje
o leguminosas forrajeras, plantas ornamentales, cultivos alimenticios, arboles o arbustos seleccionados de la lista
que comprende Acer spp., Actinidia spp., Abelmoschus spp., Agave sisalana, Agropyron spp., Agrostis stolonifera,
Allium spp., Amaranthus spp., Ammophila arenaria, Ananas comosus, Annona spp., Apium graveolens, Arachis spp,
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Artocarpus spp., Asparagus officinalis, Avena spp. (por ejemplo,. Avena sativa, Avena fatua, Avena byzantina, Avena
fatua var. sativa, Avena hybrida), Averrhoa carambola, Bambusa sp., Benincasa hispida, Bertholletia excelsea, Beta
vulgaris, Brassica spp. (por ejemplo, Brassica napus, Brassica rapa ssp. [canola, colza, nabo]), Cadaba farinosa,
Camellia sinensis, Canna indica, Cannabis sativa, Capsicum spp., Carex elata, Carica papaya, Carissa macrocarpa,
Carya spp., Carthamus tinctorius, Castanea spp., Ceiba pentandra, Cichorium endivia, Cinnamomum spp., Citrullus
lanatus, Citrus spp., Cocos spp., Coffea spp., Colocasia esculenta, Cola spp., Corchorus sp., Coriandrum sativum,
Corylus spp., Crataegus spp., Crocus sativus, Cucurbita spp., Cucumis spp., Cynara spp., Daucus carota,
Desmodium spp., Dimocarpus longan, Dioscorea spp., Diospyros spp., Echinochloa spp., Elaeis (e.g. Elaeis
guineensis, Elaeis oleifera), Eleusine coracana, Erianthus sp., Eriobotrya japonica, Eucalyptus sp., Eugenia uniflora,
Fagopyrum spp., Fagus spp., Festuca arundinacea, Ficus carica, Fortunella spp., Fragaria spp., Ginkgo biloba,
Glycine spp. (por ejemplo,. Glycine max, Soja hispida or Soja max), Gossypium hirsutum, Helianthus spp. (por
efemplo, Helianthus annuus), Hemerocallis fulva, Hibiscus spp., Hordeum spp. (por ejemplo, Hordeum vulgare),
Ipomoea batatas, Juglans spp., Lactuca sativa, Lathyrus spp., Lens culinaris, Linum usitatissimum, Litchi chinensis,
Lotus spp., Luffa acutangula, Lupinus spp., Luzula sylvatica, Lycopersicon spp. (por ejemplo, Lycopersicon
esculentum, Lycopersicon lycopersicum, Lycopersicon pyriforme), Macrotyloma spp., Malus spp., Malpighia
emarginata, Mammea americana, Mangifera indica, Manihot spp., Manilkara zapota, Medicago sativa, Melilotus spp.,
Mentha spp., Miscanthus sinensis, Momordica spp., Morus nigra, Musa spp., Nicotiana spp., Olea spp., Opuntia spp.,
Ornithopus spp., Oryza spp. (por ejemplo,Oryza sativa, Oryza latifolia), Panicum miliaceum, Panicum virgatum,
Passiflora edulis, Pastinaca sativa, Pennisetum sp., Persea spp., Petroselinum crispum, Phalaris arundinacea,
Phaseolus spp., Phleum pratense, Phoenix spp., Phragmites australis, Physalis spp., Pinus spp., Pistacia vera,
Pisum spp., Poa spp., Populus spp., Prosopis spp., Prunus spp., Psidium spp., Punica granatum, Pyrus communis,
Quercus spp., Raphanus sativus, Rheum rhabarbarum, Ribes spp., Ricinus communis, Rubus spp., Saccharum spp.,
Salix sp., Sambucus spp., Secale cereale, Sesamum spp., Sinapis sp., Solanum spp. (por ejemplo, Solanum
tuberosum, Solanum integrifolium or Solanum lycopersicum), Sorghum bicolor, Spinacia spp., Syzygium spp.,
Tagetes spp., Tamarindus indica, Theobroma cacao, Trifolium spp., Triticosecale rimpaui, Triticum spp. (por ejemplo,
Triticum aestivum, Triticum durum, Triticum turgidum, Triticum hybernum, Triticum macha, Triticum sativum or
Triticum vulgare), Tropaeolum minus, Tropaeolum majus, Vaccinium spp., Vicia spp., Vigna spp., Viola odorata, Vitis
spp., Zea mays, Zizania palusfris, Ziziphus spp., entre otras.

Descripcion detallada de la invenciéon

Sorprendentemente, ahora se ha comprobado que el aumento de la expresion de un acido nucleico que codifica un
polipéptido del factor de transcripcion SPL15 como se define en el presente documento produce plantas que tienen
un mayor rendimiento en cuanto a las semillas y/o la biomasa aérea con respecto a las plantas control. Por tanto, la
invencion proporciona un procedimiento para aumentar el rendimiento de las semillas y/o la biomasa aérea con
respecto a plantas de control, que comprende aumentar la expresién en una planta de un acido nucleico que codifica
un polipéptido de factor de transcripcion SPL15 como se define en el presente documento.

Un procedimiento preferido para aumentar la expresion de un acido nucleico que codifica un polipéptido de factor de
transcripcion SPL15 es introduciendo y expresando en una planta un acido nucleico que codifica un polipéptido del
factor de transcripcion SPL15 como se define en el presente documento.

Como se define en el presente documento, un “polipéptido del factor de transcripcion SPL15” se refiere a un
polipéptido que comprende un de N-terminal a C-terminal: (i) el Motivo 1 como se representa en la SEC ID N°: 276; y
(i) en orden creciente de preferencia, una identidad de secuencia de al menos 65 %, 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %,
95 % 0 98 % con el DBP de SPL representado por la SEC ID N° 277; y (iii) Motivo 2 como se representa en la SEC
ID N°: 278. Los aminoacidos mas conservados dentro del motivo 1 son XLXFGXXXYFX y dentro del motivo
DSXXALSLLSX (donde X es un subconjunto de aminoacidos que difieren para cada posicidon, como se presenta en
la SEC ID N°: 276 y la SEC ID N° 277). Dentro del motivo 1 y el motivo 2 se permiten uno o mas cambios
conservadores en cualquier posicion, y / o uno, dos o tres cambios no conservadore(s) en cualquier posicion.

Ademas, el polipéptido factor de transcripcion SPL15 puede comprender uno cualquiera o ambos de los siguientes:
(a) un tramo rico en G / S que precede al DBD del SPL; y (b) el tripéptido W (S / T) L en el extremo C-terminal del
polipéptido.

Un ejemplo de un polipéptido de transcripcion SPL15 como se ha definido anteriormente en el presente documento
que comprende de N-terminal a C-terminal: (i) el Motivo 1 como se representa en la SEC ID N°: 276; y (ii) en orden
creciente de preferencia, una identidad de secuencia de al menos 65 %, 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 % o0 98
% con el DBP de SPL representado por la SEC ID N° 277; y (iii) Motivo 2 como se representa en la SEC ID N°: 278;
y, ademas, que comprende: (a) un tramo rico en G / S que precede al DBD del SPL; y (b) el tripéptido W (S/T) L en
el extremo C-terminal del polipéptido, se representa como en la SEC ID N° 235. Otros ejemplos de este tipo estan
representados por una cualquiera de las SEC ID N° 237, SEC ID N° 239, SEC ID N° 241, SEC ID N° 243, SEC ID N°
245, SEC ID N° 247, SEC ID N° 249, SEC ID N° 251, SEC ID N° 253, SEC ID N° 255, SEC ID N° 257, SEC ID N°
259, SEC ID N° 261, SEC ID N° 263, SEC ID N° 283, SEC ID N° 285, SEC ID N° 287 U ortélogos o paralogos de
cualquiera de las SEC ID N° mencionadas anteriormente. La invenciéon se ilustra mediante la transformacion de
plantas con la secuencia de Arabidopsis thaliana representada por la SEC ID N° 234, que codifica el polipéptido de
la SEC ID N°: 235. SEC ID N° 237 de Arabidopsis thaliana (codificada por la SEC ID N°: 236) es un paralogo del
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polipéptido de SEC ID N° 235. SEC ID N° 239 (codificada por la SEC ID N°: 238, de Aquilegia formosa x Aquilegia
pubescens), SEC ID N°: 241 (codificada por la SEC ID N°: 240, de Gossypium hirsutum), SEC ID N°: 243 (codificada
por la SEC ID N°: 242, de Ipomoea nil), SEC ID N° 245 (codificada por la SEC ID N°: 244, de Lactuca sativa), SEC
ID N°: 247 (codificada por la SEC ID N°: 246, de Malus domestica), SEQ ID NO: 249 (codificada por la SEC ID N°:
248, de Medicago truncatula), SEC ID N° 251 (codificada por la SEC ID N°: 250, de Nicotiana bentamiana), SEC ID
N°: 253 (codificada por la SEC ID N°: 252, de Oryza sativa), SEC ID N°: 255 (codificada por la SEC ID N°: 254, de
Oryza sativa), SEC ID N°: 257 (codificada por la SEC ID N°: 256, de Solanum tuberosum SEC ID N°: 259 (codificada
por la SEC ID N°: 258, de Vitis vinifera), SEC ID N°: 261 (codificada por la SEC ID N° 260, de Zea mays), SEC ID
N°: 263 (codificada por la SEC ID N° 262, de Zea mays), SEC ID N° 283 (codificada por la SEC ID N°: 282,
Brassica rapa), SEC ID N°: 285 (codificada por la SEC ID N°: 284, Glycine max), y SEC ID N° 287 (codificada por la
SEC ID N°: 286, Populus tremuloides) son ortélogos del polipéptido de la SEC ID N° 235.

Los ortélogos y paralogos pueden identificarse facilmente realizando una bisqueda BLAST denominada reciproca.
Esto se puede hacer mediante un primer BLAST que implica una secuencia de consulta BLASTing (por ejemplo,
SEC ID N° 234 o SEC ID N° 235) contra cualquier base de datos de secuencias, tal como la base de datos NCBI
publicamente disponible. BLASTN o TBLASTX (utilizando valores predeterminados convencionales) pueden usarse
cuando se parte de una secuencia de nucledtidos y BLASTP o TBLASTN (usando valores predeterminados
convencionales) pueden usarse cuando se parte de una secuencia polipeptidica. Los resultados BLAST pueden
filtrarse opcionalmente. Las secuencias de longitud completa de los resultados filtrados o los resultados no filtrados
vuelven después a buscarse con BLAST (segundo BLAST) contra las secuencias del organismo del cual deriva la
secuencia de consulta (donde la secuencia de consulta es la SEC ID N°: 234 o SEC ID N° 235, por lo que el
segundo BLAST se realizaria contra las secuencias de Arabidopsis). Después se comparan los resultados del primer
y segundo BLAST. Se identifican un paralogo si un acierto de alta clasificacion del primer BLAST es de la misma
especie de la que procede la secuencia de consulta, después, un BLAST posterior da como resultado idealmente la
secuencia de consulta como el mayor acuerdo (ademas de la misma); un ortélogo se identifica si un acierto de alta
clasificacion en el primer BLAST no es de la misma especie de la que procede la secuencia de consulta, y
preferentemente los resultados basados en un BLAST posterior en la secuencia de consulta se encuentran entre los
mayores aciertos. Los aciertos de alta clasificacion son aquellos que tienen un valor E bajo. Cuanto menor es el
valor E, mas significativa la puntuacion (o en otras palabras menor es la probabilidad de que se encuentre el acierto
casualmente). El calculo del valor E es bien conocido en la técnica. Ademas de los valores E, las comparaciones
también se puntian mediante el porcentaje de identidad. El porcentaje de identidad se refiere al numero de
nucledtidos (o aminoacidos) idénticos entre las dos secuencias de acidos nucleicos (o polipéptido) comparadas
sobre una longitud particular. Un ejemplo que detalla la identificacion de ortdlogos y paralogos se da en el Ejemplo 1.
En el caso de grandes familias, puede usarse ClustalW, seguido de la generacion de un arbol de unién del vecino
mas préximo para ayudar a visualizar el agrupamiento de los genes relacionados y para identificar los ortélogos y
paralogos. En la Figura 1, los paralogos y ortdlogos de los polipéptidos del factor de transcripcion SPL15 se agrupan
juntos.

Los polipéptidos representados por una cualquiera de la SEC ID N° 237, SEC ID N° 239, SEC ID N° 241, SEC ID N°
243, SEC ID N° 245, SEC ID N° 247, SEC ID N° 249, SEC ID N° 251, SEC ID N° 253, SEC ID N° 255, SEC ID N°
257, SEC ID N° 259, SEC ID N° 261, SEC ID N° 263, SEC ID N° 283, SEC ID N° 285, SEC ID N° 287, U ortélogos o
paralogos de cualquiera de las SEC ID N° mencionadas anteriormente, todos comprenden un DPB de SPL que
tiene, en orden creciente de preferencia, una identidad de secuencia de al menos 65 %, 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90
%, 95 % 0 98 % con el DBP de SPL15 representado por la SEC ID N°: 277.

Los DBP de SPL se conocen bien en la técnica y los expertos en la materia pueden identificarlo facilmente. Un DBP
de SPL puede identificarse utilizando procedimientos para la alineacion de secuencias para comparar. Los
procedimientos para el alineamiento de las secuencias para comparacion son incluyen GAP, BESTFIT, BLAST,
FASTA y TFASTA. GAP utiliza el algoritmo de Needleman y Wunsch ((1970) J Mol Biol 48: 443 - -453) para
encontrar el alineamiento de las dos secuencias completas que maximizan el nUmero de emparejamientos y
minimiza el nimero de huecos. El algoritmo BLAST (Altschul y col., (1990) J Mol Biol 215: 403 - -10) calcula el
porcentaje de identidad de secuencia y desarrolla un analisis estadistico de la similitud entre las dos secuencias. El
software para realizar el analisis BLAST esta publicamente disponible a través del National Centre for Biotechnology
Information. Los homdlogos pueden identificarse faciimente usando, por ejemplo, el algoritmo de alineamiento de
secuencia multiple ClustalW (version 1,83) disponible en el servicio de GenomeNet en el Kyoto University
Bioinformatics Center, con los parametros de alineamiento por pares predeterminados y un procedimiento de
puntuacion en porcentaje. Puede realizarse una edicion manual menor para optimizar el alineamiento entre los
motivos conservados, como seria obvio para un experto en la técnica. La alineaciéon mostrada en las Figuras 2 'y 3
destaca el DBP del SPL en los polipéptidos del factor de transcripcion SPL15. Preferentemente, los polipéptidos del
factor de transcripcion SPL15 utiles en los procedimientos de la invencién comprenden un DPB de SPL que tiene, en
orden creciente de preferencia, una identidad de secuencia de al menos 65 %, 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %
0 98 % con el DBP de SPL representado por la SEC ID N°: 277.

En algunos casos, los parametros por defecto se pueden ajustar para modificar la rigurosidad de la busqueda. Por
ejemplo utilizando BLAST, el umbral de significacion estadistica (denominado valor “previsto”) para indicar las
coincidencias contra secuencias de bases de datos se puede aumentar para mostrar coincidencias menos estrictas.
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De esta manera, se pueden identificar las coincidencias cortas casi exactas. El Motivo 1 como se representa en la
SEC ID N°: 276; y el Motivo 2 como se representa en la SEC ID N°: 278 ambos comprendidos en los polipéptidos del
factor de transcripcion SPL15 utiles en los procedimientos de la invencion pueden identificarse de esta manera
(Figura 3). Dentro del motivo 1y el motivo 2 se permiten uno o mas cambios conservadores en cualquier posicion, y
/ o0 uno, dos o tres cambios no conservadore(s) en cualquier posicion. El tripéptido W (S / T) L en el extremo C-
terminal del polipéptido podra igualmente identificarse (Figura 3).

También existen bases de datos especializadas para la Identificaciéon de dominios, EI DBD de SPL en un polipéptido
de factor de transcripcion SPL15 puede identificarse utilizando, por ejemplo, SMART (Schultz y col., (1998) Proc.
Natl. Acad. Sci. USA 95, 5857-5864; Letunic y col., (2002) Nucleic Acids Res 30, 242—-244; alojado por el EMBL en
Heidelberg, Alemania), InterPro (Mulder y col., (2003) Nucl. Acids. Res. 31, 315-318; alojados por EMBL en el
European Bioinformatics Institute (EBI) en el Reino Unido), Prosite (Bucher y Bairoch (1994), A generalized profile
syntax for biomolecular sequences motifs and its function in automatic sequence interpretation. (En) ISMB-94;
Proceedings 2nd International Conference on Intelligent Systems for Molecular Biology. Altman R., Brutlag D., Karp
P., Lathrop R., Searls D., Eds., pp53—61, AAAIPress, Menlo Park; Hulo y col., Nucl. Acids. Res. 32: D134-D137,
(2004), El servidor de proteomlics ExPASy se proporciona como servicio para la comunidad cientifica (alojado por el
Swiss Instltute of BloInformatlcs (SIB) en Suiza) o Pfam (Bateman y col., Nucleic Acids Research 30(1): 276—280
(2002), alojado por el Sanger Institute en el Reino Unido). EI DBD de SPL en la base de datos InterPro se designa
IPR004333, PF03110 en la base de datos Pfam y PS51141 en la base de datos PROSITE.

Ademas, la presencia de tramo rico en G / S que precede al DBD de SPL puede también identificarse facilmente
(Figura 3). La composicion primaria de aminoacidos (en %) para determinar si un dominio de polipéptido es rico en
aminoacidos especificos se puede calcular usando programas de software del servidor ExPASy, en particular, la
herramienta ProtParam (Gasteiger E y col., (2003) ExPASy: the proteomics server for in-depth protein knowledge
and analysis. Nucleic Acids Res 31:3784 - -3788). La composicién de la proteina de interés puede compararse
después con la composicion de aminoacidos media (en %) en el banco de datos de secuencias de proteinas Swiss-
Prot. Dentro de este banco de datos, el contenido promedio de Gly (G) y Ser (E) son ambos del 6,9 % (afiadiendo
hasta 13,8 %). Como ejemplo, el tramo rico en G/ S que precede al DBD de SPL de la SEC ID N° 235 contiene 14,5
% de Gy 25,5 % de S (afiadiendo hasta 40 %). Como se define en el presente documento, una tramo rico en G/S
tiene un contenido combinado de G y S (en términos de %) por encima de lo que se encuentran en la composicion
promedio de aminoacidos (en términos de %) de las proteinas en la base de datos de secuencias proteicas Swiss-
Prot. Tanto G como S pertenecen a la categoria de aminoacidos muy pequefios.

El acido nucleico que codifica los polipéptidos representados por una cualquiera de las SEC ID N° 235, SEC ID N°
237, SEC ID N° 239, SEC ID N° 241, SEC ID N° 243, SEC ID N° 245, SEC ID N° 247, SEC ID N° 249, SEC ID N°
251, SEC ID N° 253, SEC ID N° 255, SEC ID N° 257, SEC ID N° 259, SEC ID N° 261, SEC ID N° 263, SEC ID N°
283, SEC ID N° 285, SEC ID N° 287, o ortdlogos o paralogos de cualquiera de SEC ID N° mencionadas
anteriormente, no necesitan ser acidos nucleicos de longitud completa, ya que el rendimiento de los métodos de la
invencion no se basa en el uso de secuencias de acido nucleico de longitud completa. Ademas, los ejemplos de
acidos nucleicos adecuados para su uso en la realizaciéon de los procedimientos de la invencion incluyen, pero no se
limitan a, los representados por una cualquiera de: SEC ID N° 234, SEC ID N° 236, SEC ID N° 238, SEC ID N° 240,
SEC ID N° 242, SEC ID N° 244, SEC ID N° 246, SEC ID N° 248, SEC ID N° 250, SEC ID N° 252, SEC ID N° 254,
SEC ID N° 256, SEC ID N° 258, SEC ID N° 260, SEC ID N° 262, SEC ID N° 282, SEC ID N° 284 y la SEC ID N° 286.
Variantes de acidos nucleicos también pueden ser utiles en la practica de los procedimientos de la invencién. Los
ejemplos de tales variantes incluyen porciones de acidos nucleicos, variantes de corte y empalme, variantes alélicas
de origen natural u obtenidas por manipulacion del ADN.

Una porcién de un acido nucleico puede prepararse, por ejemplo, realizando una o mas deleciones en el acido
nucleico que codifica un polipéptido factor de transcripcion SPL15 como se ha definido anteriormente en el presente
documento. Las porciones pueden usarse en forma aislada o pueden fusionarse con otras secuencias codificantes
(o no codificantes) para, por ejemplo, producir una proteina que combine varias actividades. Cuando se fusiona con
otras secuencias codificantes, el polipéptido resultante producido después de la traduccidon puede ser mas grande
que el esperado para la porcion del factor de transcripcion SPL15. Las porciones Utiles en los procedimientos de la
invencion codifican un polipéptido del factor de transcripcion SPL15 (como se ha descrito anteriormente) y tiene
sustancialmente la misma actividad biolégica que el polipéptido del factor de transcripcion SPL15 representado por
cualquiera de las SEC ID N°: 235, SEC ID N° 237, SEC ID N° 239, SEC ID N° 241, SEC ID N° 243, SEC ID N° 245,
SEC ID N° 247, SEC ID N° 249, SEC ID N° 251, SEC ID N° 253, SEC ID N° 255, SEC ID N° 257, SEC ID N° 259,
SEC ID N° 261, SEC ID N° 263, SEC ID N° 283, SEC ID N° 285, SEC ID N° 287 u ortélogos o paralogos de
cualquiera de las SEC ID N° mencionadas anteriormente. Ejemplos de porciones pueden incluir los nucleotidos que
codifican el motivo 1 como se representa por la SEC ID N°: 276; en orden creciente de preferencia, una identidad de
secuencia de al menos 65 %, 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 % 0 98 % con el DBP de SPL representado por la
SEC ID N°: 277; y el Motivo 2 como se representa en la SEC ID N°: 278. Las porciones pueden incluir, ademas, los
nucleétidos que codifican el tramo rico en G/ S o el tripéptido W(S/T)L (pero no necesariamente los nucleétidos que
codifican las secuencias de aminoacidos entre cualquiera de estos). La porcion tiene tipicamente al menos 250
nucledtidos de longitud, preferiblemente al menos 500 nucledtidos de longitud, mas preferiblemente al menos 750
nucledtidos de longitud y mas preferiblemente al menos 1.000 nucledétidos de longitud. Preferentemente, la porcion
es una porcion de un acido nucleico como se representa por una cualquiera de la SEC ID N° 234, SEC ID N° 236,
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SEC ID N° 238, SEC ID N° 240, SEC ID N° 242, SEC ID N° 244, SEC ID N° 246, SEC ID N° 248, SEC ID N° 250,
SEC ID N° 252, SEC ID N° 254, SEC ID N° 256, SEC ID N° 258, SEC ID N° 260, SEC ID N° 262, SEC ID N° 282,
SEC ID N° 284 y la SEC ID N° 286. Lo mas preferentemente, la porcion de un acido nucleico como se representa en
la SEC ID N° 234.

Otra variante de acido nucleico util en los procedimientos de la invenciéon es un acido nucleico capaz de hibridarse,
en condiciones de rigurosidad reducida, preferentemente en condiciones rigurosas, con un acido nucleico que
codifica un polipéptido del factor de transcripcion SPL15 como se ha definido en el presente documento
anteriormente o con un porcién como se ha definido en el presente documento anteriormente.

Las secuencias de hibridacion utiles en los procedimientos de la invencién codifican un polipéptido que comprende
de N-terminal a C-terminal: (i) el Motivo 1 como se representa en la SEC ID N°: 276; y (ii) en orden creciente de
preferencia, una identidad de secuencia de al menos 65 %, 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 % o0 98 % con el DBP
de SPL representado por la SEC ID N° 277; y (iii) Motivo 2 como se representa en la SEC ID N°: 278, y que tiene
sustancialmente la misma actividad biolégica que los polipéptidos factor de transcripcion SPL15 representados por la
SEC ID N°: 235, SEC ID N° 237, SEC ID N° 239, SEC ID N° 241, SEC ID N° 243, SEC ID N° 245, SEC ID N° 247,
SEC ID N° 249, SEC ID N° 251, SEC ID N° 253, SEC ID N° 255, SEC ID N° 257, SEC ID N° 259, SEC ID N° 261,
SEC ID N° 263, SEC ID N° 283, SEC ID N° 285, SEC ID N° 287 u ortélogos o paralogos de cualquiera de las SEC ID
N° mencionadas anteriormente. La secuencia de hibridacion tiene tipicamente al menos 250 nucledtidos de longitud,
preferiblemente al menos 500 nucledtidos de longitud, mas preferiblemente al menos 750 nucledtidos de longitud y
mas preferiblemente al menos 1.000 nucledtidos de longitud. Preferentemente, la secuencia de hibridaciéon es una
que es capaz de hibridarse con cualquiera de los acidos nucleicos representados por la SEC ID N° 234, SEC ID N°
236, SEC ID N° 238, SEC ID N° 240, SEC ID N° 242, SEC ID N° 244, SEC ID N° 246, SEC ID N° 248, SEC ID N°
250, SEC ID N° 252, SEC ID N° 254, SEC ID N° 256, SEC ID N° 258, SEC ID N° 260, SEC ID N° 262, SEC ID N°
282, SEC ID N° 284 y la SEC ID N° 286, o a una porcion de cualquiera de las secuencias mencionadas
anteriormente, siendo una porcién como se ha definido anteriormente. Lo mas preferiblemente, la secuencia de
hibridacion es capaz de hibridar con la SEC ID N° 234, o porciones de la misma.

Otra variante de acido nucleico util en los procedimientos de la solicitud es una variante de corte y empalme que
codifica un polipéptido de factor de transcripcion SPL15 como se ha definido anteriormente en el presente
documento.

Las variantes de corte y empalme preferidas son variantes de corte y empalme de un acido nucleico que codifica el
polipéptido del factor de trascripcién SPL15 representado por cualquiera de las SEC ID N° 235, SEC ID N° 237, SEC
ID N° 239, SEC ID N° 241, SEC ID N° 243, SEC ID N° 245, SEC ID N° 247, SEC ID N° 249, SEC ID N° 251, SEC ID
N° 253, SEC ID N° 255, SEC ID N° 257, SEC ID N° 259, SEC ID N° 261, SEC ID N° 263, SEC ID N° 283, SEC ID N°
285 o SEC ID N°: 287 o variantes de corte y empalme que codifican ortélogos o paralogos de cualquiera de las SEC
ID N°: 234, SEC ID N° 236, SEC ID N° 238, SEC ID N° 240, SEC ID N° 242, SEC ID N° 244, SEC ID N° 246, SEC ID
N° 248, SEC ID N° 250, SEC ID N° 252, SEC ID N° 254, SEC ID N° 256, SEC ID N° 258, SEC ID N° 260, SEC ID N°
262, SEC ID N° 282, SEC ID N° 284 y la SEC ID N° 286 mencionadas anteriormente. La mas preferida es una
variante de corte y empalme de una secuencia de acido nucleico como se representa en la SEC ID N° 234.

Otra variante de acido nucleico util en la realizacion de los procedimientos de la invencién es una variante alélica de
un acido nucleico que codifica un polipéptido de factor de transcripcion SPL15 como se ha definido anteriormente en
el presente documento.

La variante alélica puede ser una variante alélica de un acido nucleico que codifica el polipéptido del factor de
trascripcion SPL15 representado por cualquiera de las SEC ID N°: 235, SEC ID N° 237, SEC ID N° 239, SEC ID N°
241, SEC ID N° 243, SEC ID N° 245, SEC ID N° 247, SEC ID N° 249, SEC ID N° 251, SEC ID N° 253, SEC ID N°
255, SEC ID N° 257, SEC ID N° 259, SEC ID N° 261, SEC ID N° 263, SEC ID N° 283, SEC ID N° 285 o SEC ID N°:
287, o una variante alélica de un acido nucleico que codifica ortélogos o paralogos de cualquiera de las SEC ID N°.
Mas preferidas son las variantes alélicas de los acidos nucleicos representados por una cualquiera de las SEC ID
N°: 234, SEC ID N° 236, SEC ID N° 238, SEC ID N° 240, SEC ID N° 242, SEC ID N° 244, SEC ID N° 246, SEC ID N°
248, SEC ID N° 250, SEC ID N° 252, SEC ID N° 254, SEC ID N° 256, SEC ID N° 258, SEC ID N° 260, SEC ID N°
262, SEC ID N° 282, SEC ID N° 284 y la SEC ID N° 286. La mas preferida es una variante alélica de un acido
nucleico como se representa en la SEC ID N° 234.

Otra variante de acido nucleico Util en los procedimientos de la invencion es una variante de acido nucleico que se
obtiene por redistribucion de genes. La redistribucion de genes o evolucion dirigida también puede usarse para
generar variantes de acidos nucleicos que codifican polipéptidos del factor de transcripciéon SPL15 como se ha
definido anteriormente en el presente documento.

Ademas, también pueden obtenerse variantes de acido nucleico por mutagénesis dirigida a sitio. Se dispone de
diversos procedimientos para realizar mutagénesis dirigida a sitio; siendo los mas frecuentes los procedimientos
basados en PCR (Current Protocols in Molecular Biology. Wiley (Eds)).

También son utiles en los procedimientos de la invencién los acidos nucleicos que codifican homdélogos de una
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cualquiera de las secuencias de aminoacidos representadas por las SEC ID N°: 235, SEC ID N° 237, SEC ID N° 239,
SEC ID N° 241, SEC ID N° 243, SEC ID N° 245, SEC ID N° 247, SEC ID N° 249, SEC ID N° 251, SEC ID N° 253,
SEC ID N° 255, SEC ID N° 257, SEC ID N° 259, SEC ID N° 261, SEC ID N° 263, SEC ID N° 283, SEC ID N° 285,
SEC ID N° 287 u ortélogos o paralogos de cualquiera de las SEC ID N° mencionadas anteriormente.

También son utiles en los procedimientos de la invencién los acidos nucleicos que codifican derivados de una
cualquiera de las secuencias de aminoacidos representadas por las SEC ID N°: 235, SEC ID N° 237, SEC ID N° 239,
SEC ID N° 241, SEC ID N° 243, SEC ID N° 245, SEC ID N° 247, SEC ID N° 249, SEC ID N° 251, SEC ID N° 253,
SEC ID N° 255, SEC ID N° 257, SEC ID N° 259, SEC ID N° 261, SEC ID N°: 263, SEC ID N° 283, SEC ID N° 285,
SEC ID N° 287 u ortélogos o paralogos de cualquiera de las SEC ID N° mencionadas anteriormente. “Derivados”
incluyen péptidos, oligopéptidos, polipéptidos, que pueden, en comparaciéon con la secuencia de aminoacidos de
forma natural de la proteina, tal como la presentada en la SEC ID N° 235, comprender sustituciones de aminoacidos
con restos de aminoacido de origen no natural, o adiciones de restos de aminoacido de origen no natural.

Ademas, los polipéptidos deL factor de transcripcion SPL15 (al menos en su forma nativa) normalmente tienen una
actividad de unién a ADN y un dominio de activacion. Un experto en la técnica puede determinar facilmente la
presencia de un dominio de activacion y la actividad de unién a ADN utilizando herramientas y técnicas de rutina.

Los acidos nucleicos que codifican polipéptidos del factor de transcripcion SPL15 pueden proceder de cualquier
fuente natural o artificial. El acido nucleico puede modificarse con respecto a su forma nativa en composicion y/o en
medio gendmico a través de manipulacion humana deliberada. Preferentemente el acido nucleico que codifica el
polipéptido del factor de transcripcién SPL15 es de una planta, adicionalmente de manera preferente, de una planta
dicotiledénea, mas preferentemente de la familia Brassicaceae, alin mas preferentemente el acido nucleico es de
Arabidopsis thaliana.

Por tanto, cualquier referencia en este documento a un polipéptido del factor de transcripcién SPL15 se considera
que significa un péptido factor de transcripcion SPL15 como se ha definido anteriormente. Cualquier acido nucleico
que codifica un polipéptido tal factor de transcripcion SPL15 de este tipo es adecuado para su uso en la realizacién
de los procedimientos de la invencion.

La invencion también proporciona construcciones génicas y vectores para facilitar la introduccion y/o expresion en
una planta de las secuencias de acido nucleico utiles en los procedimientos de acuerdo con la invencién.

Por tanto, se proporciona una construccién que comprende:

(i) un acido nucleico que codifica un polipéptido del factor de transcripcion SPL15 como se ha definido
anteriormente;

(ii) una o mas secuencias de control unidas operablemente al acido nucleico de (i).

Las construcciones utiles en los procedimientos de acuerdo con la presente invencion se pueden construir utilizando
tecnologia de ADN recombinante bien conocida por las personas expertas en la técnica. Las construcciones génicas
se pueden insertar en vectores, que pueden estar comercialmente disponibles, adecuados para transformar en
plantas y adecuados para la expresion del gen de interés en las células transformadas. La invencion también
proporciona el uso de una construccioén génica como se ha definido anteriormente en el presente documento en los
procedimientos de la invencion.

Las plantas se transforman con un vector que comprende cualquiera la secuencia de interés (es decir, un acido
nucleico que codifica un polipéptido factor de transcripcion SPL15 como se define en el presente documento). El
experto en la técnica conocera los elementos genéticos que deben estar presentes en el vector para transformar,
seleccionar y propagar satisfactoriamente células huésped que contengan la secuencia de interés. La secuencia de
interés esta unida operablemente a una o mas secuencias de control (al menos a un promotor). Ventajosamente,
cualquier tipo de promotor, ya sea natural o sintético, puede usarse para dirigir la expresion de la secuencia de
acidos nucleicos. El promotor puede ser un promotor inducible, es decir, que ha inducido o incrementado el inicio de
la transcripcién en respuesta a un estimulo del desarrollo, quimico, ambiental o fisico. ElI promotor puede ser un
promotor especifico de tejido, es decir uno que es capaz de iniciar la transcripcion preferentemente en ciertos
tejidos, tales como las hojas, raices, tejido de la semilla, etc.

De acuerdo con la invencion, el acido nucleico que codifica un polipéptido factor de transcripciéon SPL15 esta unido
operablemente a un promotor constitutivo. El promotor constitutivo es preferiblemente un promotor HMGB (grupo B
de movilidad alta), mas preferentemente el promotor constitutivo es un promotor HMGB de arroz, mas
preferentemente el promotor constitutivo esta representado por una secuencia de acido nucleico sustancialmente
similar a la SEC ID N° 279, lo mas preferentemente, el promotor constitutivo es como se representa mediante la SEC
ID N° 279 o SEC ID N° 294.

Debe aclararse que la aplicabilidad de la presente invencién no esta limitada al acido nucleico que codifica el
polipéptido del factor de transcripcién SPL15 representado por la SEC ID N°: 234, ni la aplicabilidad de la invencion
esta limitada a la expresion de un acido nucleico que codifica un polipéptido del factor de transcripcién SPL15
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cuando se esta dirigido por un promotor HMGB. Ejemplos de otros promotores constitutivos que también pueden
utilizarse para realizar los procedimientos de la invencién se muestran en la seccién de definiciones.

Los elementos reguladores adicionales para aumentar la expresion de acidos nucleicos o genes o productos génicos
pueden incluir potenciadores transcripcionales asi como traduccionales. Los expertos en la técnica conoceran las
secuencias terminadoras de terminacion y potenciadoras que pueden ser adecuados para su uso en la realizacion
de la invencion. Otras secuencias de control (ademas de las secuencias promotoras, potenciadoras, silenciadoras,
intrénicas, regiones 3'UTR y/o 5'UTR ) pueden ser elementos estabilizadores de proteina y/o ARN. Tales secuencias
serian conocidas o pueden obtenerlas facilmente un experto en la técnica. Opcionalmente, una o mas secuencias
terminadoras (también una secuencia control) se pueden utilizar en la construccién introducida en una planta.

También puede afiadirse una secuencia intrénica a la region no traducida en 5° (UTR) o la secuencia codificante de
la secuencia de codificacion parcial para aumentar la cantidad del mensaje maduro que se acumula en el citosol.

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

La construccion genética puede comprender opcionalmente un gen marcador seleccionable.

Por tanto, la invenciéon proporciona un procedimiento para la produccion de plantas transgénicas que tienen
rendimiento de semillas y/o de biomasa aérea aumentado con respecto a las plantas de control, que comprende
introducir y expresar en una planta un acido nucleico que codifica un polipéptido de factor de transcripcion SPL15
como se ha definido anteriormente en el presente documento.

Mas especificamente, la presente invencién proporciona un procedimiento para la produccion de plantas
transgénicas que tienen mayor rendimiento de semillas y/o de biomasa aérea con respecto a las plantas control, en
el que el procedimiento comprende:

i) introducir y expresar en una célula de planta un acido nucleico que codifica polipéptido de factor de
transcripcion SPL15; y

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

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

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

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

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

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

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

La invencion también incluye células huésped que contienen un acido nucleico aislado que codifica un polipéptido
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factor de transcripciéon SPL15 como se ha definido anteriormente en el presente documento. Las células huésped
preferidas de acuerdo con la invencion son células vegetales.

La invencién también se extienden a partes cosechables de una planta, tales como, pero sin limitaciéon, semillas,
hojas, frutos, flores, tallos, raices, rizomas, tubérculos y bulbos. La invencién adicionalmente se refiere a productos
derivados, preferentemente derivados directamente, de una parte cosechable de dicha planta, tales como granulos
secos o polvos, aceite, grasa y acidos grasos, almidén o proteinas.

Como se ha mencionado anteriormente, un procedimiento preferido para aumentar la expresion de un acido nucleico
que codifica un polipéptido factor de transcripcion SPL15 es introduciendo y expresando en una planta un acido
nucleico que codifica un polipéptido factor de transcripcion SPL15 ; sin embargo, también pueden obtenerse los
efectos de la realizacion del procedimiento, es decir aumentar el rendimiento de semillas y/o la biomasa aérea,
usando otras técnicas bien conocidas. A continuaciéon se proporciona una descripcion de estas técnicas.

Una de estas técnicas es el marcaje en activacion de ADN-T. Las plantas transgénicas resultantes muestran
fenotipos dominantes debido a la expresién modificada de los genes cercanos al promotor introducido.

Los efectos de la invencion también pueden reproducirse usando la técnica de TILLING (Targeted Induced Local
Lesions In Genomes).

Los efectos de la invencion también pueden reproducirse usando recombinacion homologa.

“Rendimiento aumentado” como se define en el presente documento se considera que significa un aumento en la
biomasa (peso) de una o mas partes de una planta, que puede incluir partes sobre la superficie (cosechables) y/o
partes (cosechables) por debajo de la superficie.

En particular, dichas partes cosechables incluyen la biomasa vegetativa y / o las semillas y la realizacion de los
procedimientos de la invencion da como resultado plantas que tienen rendimiento aumentado (en la biomasa
vegetativa y / o las semillas) con respecto al rendimiento de las plantas control.

Tomando el maiz como un ejemplo, un aumento en el rendimiento puede manifestarse como uno o mas de los
siguientes: aumento en el nimero de plantas establecido por hectarea o acre, un aumento en el nimero de espigas
por planta, un aumento en el nimero de filas, nimero de granos por fila, peso de grano, peso de mil granos,
longitud/diametro de espiga, aumento en la tasa de llenado de semilla (que es el nimero de semillas llenas dividido
entre el ndmero total de semillas y multiplicado por 100), entre otros. Tomando el arroz como un ejemplo, un
aumento en el rendimiento puede manifestarse como un aumento en uno o mas de los siguientes: nimero de
plantas por hectarea o acre, nimero de paniculas por planta, nimero de espiguillas por panicula, nimero de flores
(floretes) por panicula (que se expresa como una proporcion del nimero de semillas llenas dividido entre el nimero
de paniculas primarias), aumento en la tasa de llenado de semilla (que es el nimero de semillas llenas dividido entre
el numero total de semillas y multiplicado por 100), aumento en peso de mil granos, entre otros.

Dado que las plantas transgénicas de acuerdo con la presente invencion tienen un rendimiento de semillas y/o
biomasa aérea aumentado, es probable que estas plantas presenten una tasa de crecimiento aumentada (durante al
menos parte de su ciclo de vida), con respecto a la tasa de crecimiento de las correspondientes plantas de tipo
silvestre en una etapa correspondiente en su ciclo de vida. La tasa de crecimiento aumentada puede ser especifica
de una o mas partes de una planta (incluyendo semillas) o puede ser sustancialmente en toda la planta. Una planta
que tiene una tasa de crecimiento aumentada puede incluso exhibir una floraciéon temprana. El aumento en la tasa
de crecimiento puede alterar el ciclo de la cosecha de una planta, lo que permite que las plantas se siembren mas
tarde y/o se cosechen mas pronto de lo que de otra manera seria posible. Si la tasa de crecimiento se aumenta
suficientemente, puede permitir la siembra adicional de semillas de la misma especie de la planta (por ejemplo
siembra y cosecha de plantas de arroz, seguido de siembra y cosecha de plantas de arroz adicionales todas dentro
de un periodo de crecimiento convencional). De manera similar, si la tasa de crecimiento se aumenta
suficientemente, puede permitir la siembra adicional de semillas de diferentes especies de plantas (por ejemplo, la
siembra y cosecha de plantas de maiz seguidas de, por ejemplo, la siembra y cosecha opcional de plantas de soja,
patata o cualquier otra planta adecuada). Los tiempos de cosecha adicionales del mismo rizoma en el caso de
algunas plantas de cultivo también pueden ser posible. Alterar el ciclo de cosecha de una planta puede conducir a
un aumento en la produccion de biomasa anual por acre (debido a un aumento en el numero de tiempos (digamos
en un afo) que se puede cultivar y cosechar cualquier planta particular). Un aumento en la tasa de crecimiento
también puede permitir el cultivo de plantas transgénicas en un area geografica mas amplia que sus homadlogos de
tipo silvestre, debido a que las limitaciones territoriales para cosechar un cultivo a menudo se determinan por
condiciones ambientales adversas en el momento de plantar (estacion temprana) o en el momento de la recoleccién
(estacion tardia). Dichas condiciones adversas pueden evitarse si se acorta el ciclo de cosecha. La tasa de
crecimiento puede determinarse derivando diversos parametros a partir de las curvas de crecimiento, dichos
parametros pueden ser: T-Medio (el tiempo que tarda una planta en alcanzar el 50 % de su tamafio maximo) y T-90
(el tiempo que tarda una planta en alcanzar el 90 % de su tamafio de maximo), entre otros.

En el presente documento se describe un procedimiento para incrementar la tasa de crecimiento de las plantas,
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cuyo procedimiento comprende incrementar la expresion en una planta de un acido nucleico que codifica un
polipéptido factor de transcripcion SPL15.

Un aumento en el rendimiento de semillas y/o la biomasa aérea y/o en la tasa de crecimiento se produce cuando la
planta estad en condiciones de cero estrés o cuando la planta estd expuesta a diversos tipos de estrés en
comparacion con las plantas de control. Tipicamente las plantas responden a exposicion frente al estrés creciendo
mas lentamente. En condiciones de estrés intenso, la planta puede incluso detener por completo el crecimiento. Por
otro lado, estrés leve se define en el presente documento como cualquier estrés al que se expone una planta que no
da como resultado el cese total del crecimiento de la planta sin la capacidad de reanudar el crecimiento. El estrés
leve, en el sentido de la invencién, conduce a una reduccion en el crecimiento de la planta sometida a estrés de
menos de 40 %, 35 % o 30 %, preferentemente menos del 25 %, 20 % o 15 %, mas preferentemente menos del 14
%, 13 %, 12 %, 11 % o0 10% o menos en comparacion con la planta de control en condiciones de estrés cero. Debido
a los avances en las practicas agricolas (riego, fertilizacion, tratamientos con pesticidas), las formas de estrés
intenso no se encuentran frecuentemente en plantas cultivadas. Como una consecuencia, el crecimiento
comprometido inducido por estrés leve es a menudo una caracteristica indeseable para la agricultura. El estrés leve
es un estrés bidtico y/o abidtico diario (ambiental) al cual esta expuesto la planta. El estrés abidtico puede deberse a
sequia o a exceso de agua, a estrés anaerdbico, estrés salino, toxicidad quimica, estrés oxidativo y a temperaturas
altas, frias o heladas. El estrés abidtico puede ser un estrés osmético provocado por estrés al agua (particularmente
debido a sequia), estrés salino, estrés oxidativo y estrés idnico. El estrés bidtico es tipicamente aquel estrés
provocado por patdégenos, tales como bacterias, virus, hongos, e insectos.

En particular, los procedimientos descritos en el presente documento pueden realizarse en condiciones de cero
estrés o en condiciones de sequia leve para dar plantas que tienen un rendimiento de semillas y/o biomasa aérea
aumentado con relacion a plantas de control. Como describen Wang y col., (Planta (2003) 218: 1-14), el estrés
abiodtico conduce a una serie de cambios morfoldgicos, fisiolégicos, bioquimicos y moleculares que afectan
adversamente al crecimiento de las plantas y a su productividad. Se sabe que la sequia, la salinidad, las
temperaturas extremas y el estrés oxidativo se interconectan y que pueden inducir dafio celular y en el crecimiento a
través de mecanismos similares. Rabbani y col., (Plant Physiol (2003) 133: 1755-1767) describen un grado
particularmente alto de “interferencia” entre estrés por sequia y estrés por alta salinidad. Por ejemplo, la sequia y/o
salinizacion se manifiestan principalmente como estrés osmético, que produce la interrupcion de la homeostasis y la
distribucion de iones en la célula. El estrés oxidativo, que frecuentemente acompafada a estrés por temperaturas
altas o bajas, por salinidad o por sequia, puede producir desnaturalizacion de las proteinas funcionales y
estructurales. Como una consecuencia, este diverso estrés ambiental a menudo activa rutas de senalizacion celular
y respuestas celulares similares, tales como la produccién de proteinas de estrés, regulacion por aumento de
antioxidantes, acumulacion de solutos compatibles y paralizaciéon del crecimiento. La expresion en condiciones de
“estrés cero” como se usa en el presente documento son las condiciones ambientales que permiten el crecimiento
de las plantas. Los expertos en la técnica saben cuales son las condiciones normales en el suelo y las condiciones
climaticas en una localizacion determinada.

La realizacion de los procedimientos de la invencién da lugar a plantas cultivadas en condiciones de cero estrés o en
condiciones de sequia leve de rendimiento de semillas y/o biomasa aérea aumentado con respecto a plantas de
control que crecen en condiciones comparables. Por lo tanto, de acuerdo con la presente invencion, se proporciona
un procedimiento para aumentar el rendimiento de semillas y/o biomasa aérea en plantas que crecen en condiciones
de cero estrés o en condiciones de sequia leve, cuyo procedimiento comprende aumentar la expresion en una planta
de un acido nucleico que codifica un polipéptido SPL15.

La realizacion de los procedimientos de la invencion da lugar a plantas cultivadas en condiciones de déficit de
nutrientes, particularmente en condiciones de déficit de nitrégeno, rendimiento de semillas y/o biomasa aérea
aumentado con respecto a plantas de control que crecen en condiciones comparables. Por lo tanto, de acuerdo con
la presente invencion, se proporciona un procedimiento para aumentar el rendimiento de semillas y/o biomasa aérea
en plantas que crecen en condiciones de condiciones de déficit de nutrientes, cuyo procedimiento comprende
aumentar la expresién en una planta de un acido nucleico que codifica un polipéptido SPL15. El déficit de nutrientes
puede producirse por una carencia o un exceso de nutrientes tales como nitrégeno, fosfatos y otros compuestos que
contienen fésforo, potasio, calcio, cadmio, magnesio, manganeso, hierro y boro entre otros.

Los procedimientos de la invencion son ventajosamente aplicables a cualquier planta. Las plantas que son
particularmente utiles en los procedimientos de la invencion incluyen todas las plantas que pertenecen a la
superfamilia Viridiplantae, en particular plantas monocotiledoneas y dicotiledéneas incluyendo forraje o leguminosas
forrajeras, plantas ornamentales, cultivos alimenticios, arboles o arbustos. De acuerdo con una realizacion preferida
de la presente invencion, la planta es una planta de cultivo. Los ejemplos de plantas de cultivo incluyen soja, girasol,
canola, alfalfa, colza, algoddn, tomate, patata y tabaco. Adicionalmente de modo preferente, la planta es una planta
monocotileddnea. Ejemplos de plantas monocotiledoneas incluyen cafa de azicar. Mas preferentemente la planta
es un cereal. Los ejemplos de cereales incluyen arroz, maiz, trigo, cebada, mijo, centeno, triticale, sorgo y avena.

La presente invencion también abarca plantas que pueden obtenerse mediante los procedimientos de acuerdo con
la presente invencién. Por consiguiente, la presente invencion proporciona plantas, partes y células de dichas
plantas obtenibles por los procedimientos de acuerdo con la presente invencion, en los que las plantas o partes o
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células comprenden un transgén de acido nucleico que codifica un polipéptido factor de transcripcion SPL15 como
se ha definido anteriormente.

La presente invencion también abarca el uso de acidos nucleicos que codifican polipéptidos de factor de
transcripcion SPL15 en el aumento de rendimiento de semillas y / o la biomasa aérea en una planta en comparacion
con el rendimiento de semillas y / o biomasa aérea en una planta de control.

En particular, el rendimiento de semillas puede incluir uno o mas de los siguientes: aumento del nimero de flores por
panicula, aumento del peso total de las semillas, aumento del nimero total de semillas, aumento del nimero de
semillas (llenas), aumento en peso de mil granos (PMG) y aumento del indice de recoleccion.

Los acidos nucleicos que codifican polipéptidos del factor de transcripcion SPL15 pueden encontrar uso en
programas de reproduccion en el que se identifica un marcador de ADN que puede estar genéticamente unido a un
gen que codifica el polipéptido factor de transcripcién SPL15. Los acidos nucleicos que codifican polipéptidos factor
de transcripciéon SPL15 pueden usarse para definir un marcador molecular. Este marcador de puede después usarse
en programas de reproduccion para seleccionar plantas que un rendimiento de semillas aumentado. Los acidos
nucleicos que codifican polipéptidos factor de transcripcion SPL15 pueden ser, por ejemplo, un acido nucleico como
se representado por una cualquiera de las SEC ID N°: 234, SEC ID N° 236, SEC ID N° 238, SEC ID N° 240, SEC ID
N° 242, SEC ID N° 244, SEC ID N° 246, SEC ID N° 248, SEC ID N° 250, SEC ID N° 252, SEC ID N° 254, SEC ID N°
256, SEC ID N° 258, SEC ID N° 260, SEC ID N° 262, SEC ID N° 282, SEC ID N° 284 y la SEC ID N° 286.

Las variantes alélicas de un acido nucleico que codifica un polipéptido de factor de transcripcién SPL15 también
pueden encontrar uso en programas de reproduccion asistida mediante marcador. Dichos programas de
reproducciéon a veces requieren la introduccion de variacion alélica por tratamiento mutagénico de las plantas,
usando, por ejemplo, mutagénesis con EMS; como alternativa, el programa puede comenzar con una coleccion de
variantes alélicas de origen denominado “natural” producida involuntariamente. A continuacion, la identificacion de
variantes alélicas se realiza, por ejemplo, por PCR. A esto le sigue una etapa de seleccion de variantes alélicas
superiores de la secuencia en cuestion y que dara un rendimiento de semillas aumentado. La seleccion se realiza
tipicamente supervisando el rendimiento del crecimiento de las plantas que contienen diferentes variantes alélicas
de la secuencia en cuestion, por ejemplo variantes alélicas de una cualquiera de las SEC ID N°: 234, SEC ID N° 236,
SEC ID N° 238, SEC ID N° 240, SEC ID N° 242, SEC ID N° 244, SEC ID N° 246, SEC ID N° 248, SEC ID N° 250,
SEC ID N° 252, SEC ID N° 254, SEC ID N° 256, SEC ID N° 258, SEC ID N° 260, SEC ID N° 262, SEC ID N° 282,
SEC ID N° 284 y la SEC ID N° 286. El rendimiento del crecimiento puede supervisarse en un invernadero o en el
campo. Etapas opcionales adicionales incluyen cruzamiento de plantas, en el que se identifica la variante alélica
superior, con otra planta. Esto podria usarse, por ejemplo, para realizar una combinacidon de caracteristicas
fenotipicas interesantes.

Los acidos nucleicos que codifican los polipéptidos del factor de transcripcién SPL15 también pueden usarse como
una sonda para mapear, genética y fisicamente, genes que forman parte de, y como marcadores para rasgos
ligados a estos genes. Dicha informacion puede ser util en reproduccion de plantas para desarrollar lineas con
fenotipos deseados. Dicho uso de acidos nucleicos que codifican los polipéptidos del factor de transcripcion SPL15
requiere solo una secuencia de acido nucleico de al menos 15 nucleétidos de longitud. Los acidos nucleicos que
codifican los polipéptidos del factor de transcripciéon SPL15 pueden usarse como marcadores de polimorfismos de
longitud de fragmentos de restriccion (PLFR). Las transferencias Southern (Sambrook J, Fritsch EF y Maniatis T
(1989) Molecular Cloning, A Laborator y Manual) del ADN gendmico de planta digerido con enzimas de restriccion se
pueden sondar con las secuencias de acido nucleico del polipéptido del factor de transcripcién SPL15. Los patrones
de banda resultantes pueden después someterse a andlisis genético usando programas informaticos tales como
MapMaker (Lander y col., (1987) Genomics 1: 174—-181) para construir un mapa genético. Ademas, el acido nucleico
puede usarse para sondar las transferencias de Southern que contienen ADN gendmicos tratados con
endonucleasas de restriccion de un conjunto de individuos que representan a los padres y a la progenie de un cruce
genético definido. La segregacion de los polimorfismos de ADN se observa y se usa para calcular la posicion del
acido nucleico codifica el polipéptido del factor de transcripciéon SPL15 en el mapa genético previamente obtenido
usando esta poblacion (Botstein y col., (1980) Am. J. Hum. Genet. 32: 314-331).

La produccion y el uso de sondas derivadas de genes de plantas para su uso en mapeo genético se describen en
Bernatzky y Tanksley (GENETICS 112 (4): 887-898, 1986). Numerosas publicaciones describen el mapeo genético
de clones de ADNc especificos utilizando la metodologia indicada anteriormente o variaciones de la misma. Por
ejemplo, para el mapeo pueden utilizarse poblaciones de intercruzamiento F2, poblaciones de retrocruzamiento,
poblaciones apareadas al azar, lineas isogénicas cercanas (LIC) y otros grupos de individuos. Dichas metodologias
son bien conocidas por los expertos en la técnica.

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

En otra realizacion, las sondas de acido nucleico pueden usarse en la hibridacion in situ con fluorescencia (FISH)
(Trask (1991) Trends Genet. 7:149—-154). Aunque los procedimientos actuales de mapeo con FISH favorecen el uso
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de clones grandes (de varios kb a varios cientos de kb; véase Laan y col., (1995) Genome Res. 5:13-20), mejoras
en sensibilidad pueden permitir la realizacién de mapeo FISH usando sondas mas cortas.

Usando los acidos nucleicos pueden realizarse diversos procedimientos basados en amplificacion de acidos
nucleicos para el mapeo genético y fisico. Ejemplos incluyen amplificacion especifica de alelo (Kazazian (1989) J.
Lab. Clin. Med 11:95 - -96), polimorfismo de fragmentos amplificados por PCR (CAPS; Sheffield y col., (1993)
Genomics 16:325 - -332), ligamiento especifico de alelo (Landegren y col., (1988) Science 241:1077 - -1080),
reacciones de extension de nucledtidos (Sokolov (1990) Nucleic Acid Res. 18:3671), Mapeo Hibrido por Radiacion
(Walter y col., (1997) Nat. Genet. 7:22 - -28) y Mapeo Happy (Dear y Cook (1989) Nucleic Acid Res. 17:6795-6807).
Para estos procedimientos, se utiliza la secuencia de un acido nucleico para disefar y producir pares de cebadores
para su uso en la reaccién de amplificacién o en reacciones de extensién con cebador. El disefio de dichos
cebadores es bien conocido por los expertos en la técnica. En los procedimientos que emplean mapeo genético
basado en PCR puede ser necesario identificar diferencias de secuencias de ADN entre los padres del cruce del
mapeo en la region correspondiente a la secuencia de acido nucleico instantanea. Sin embargo, generalmente esto
no es necesario para procedimientos de mapeo.

Los procedimientos de acuerdo con la presente invencién dan como resultado plantas que tienen rendimiento de
semillas y/o biomasa aérea aumentado como se ha descrito anteriormente en el presente documento. Estos rasgos
también pueden combinarse con otros rasgos econdmicamente ventajosos, tales como rasgos de rendimiento
aumentado, que, tolerancia a estrés abidtico y bidtico, rasgos que modifican diversas caracteristicas arquitecténicas
y/o caracteristicas bioquimicas y/o fisiologicas.

Descripcion de las figuras

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

Fig. 1 arbol de unién de vecinos tras una alineacion de secuencia multiple de todos los polipéptidos del factor de
transcripcion de SPL de Arabidopsis thaliana y ortélogos del polipéptido del factor de transcripcion de SPL15
usando CLUSTAL W (1.83) (en el GenomeNet service en la Kyoto University Bioinformatics Center), y
parametros predeterminados (Blosum 62 como matriz de ponderacion, penalizacion por abertura de hueco de 10;
penalizacion por extension hueco de 0,05). Grupos polipéptidos factor de transcripciéon SPL15 de Arabidopsis
thaliana con los otros ortélogos y paralogos de los polipéptidos factor de transcripcion SPL15, como se muestra
por el soporte rizado.

La Fig. 2 muestra un alineamiento del dominio de unién al ADN (DBD) de ortdlogos y paralogos del polipéptido
del factor de transcripcion SPL15. Las secuencias se alinearon utilizando el programa AlignX de Vector NTI suite
(InforMax, Bethesda, MD). El alineamiento multiple se llevé a cabo con una penalizaciéon de apertura de hueco de
10 y una extension de hueco de 0,01. Los restos de Cys e His conservados involucrados en la union de los iones
de cinc estan en recuadros. La sefial de localizacion nuclear bipartita (NLS) esta subrayada.

La Fig. 3 es una alineacion de los ortélogos y paralogos de polipéptidos del factor de transcripcion SPL15. Las
secuencias se alinearon utilizando el programa AlignX de Vector NTI suite (InforMax, Bethesda, MD). Se realiz6
alineacion multiple con una penalizacion por apertura de hueco de 10 y, una extension de hueco de 0,01.
También se realizé una edicion manual menor cuando fue necesario para colocar mejor algunas regiones
conservadas. Los tres principales dominios caracterizados, desde N-terminal a C-terminal, estan recuadros y se
identificaron como Motivo 1, el dominio de unién de ADN de SPL y Motivo 2. Ademas, el tramo rico en G/ S que
precede al DBP de SPL esta marcado con Xs y el tripéptido W (S / T) L en el extremo C-terminal del polipéptido
también en recuadros.

La Fig. 4 muestra un vector binario pHMGB :: SPL15, para el aumento de la expresion en Oryza sativa de un
acido nucleico de Arabidopsis thaliana que codifica un polipéptido factor de transcripciéon SPL15 bajo el control
de un promotor de HMGB.

La Fig. 5 Detalla ejemplos de secuencias utiles en la realizacion de los procedimientos de acuerdo con la
presente invencion

Ejemplos

La presente invencion se describira ahora con referencia a los siguientes ejemplos, que son solo a modo ilustrativo.
Los siguientes ejemplos no pretenden definir completamente o de otra manera limitar el ambito de la invencion.

Manipulacion de ADN: a menos que se indique lo contrario, las técnicas de ADN recombinante se realizan de
acuerdo con protocolos estandar descritos en (Sambrook (2001) Molecular Cloning: a laboratory manual, 32 edicion
Cold Spring Harbor Laboratory Press, CSH, New York) o en los Volumenes 1y 2 de Ausubel y col., (1994), Current
Protocols in Molecular Biology, Current Protocols. Materiales y procedimientos estandar para el trabajo molecular en
plantas se describen en Plant Molecular Biology Labfase (1993) deR.D.D. Croy, publicado por BIOS Scientific
Publications Ltd (Reino Unido) y Blackwell Scientific Publications (Reino Unido).
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Ejemplo 1: Identificacion de secuencias relacionadas con la secuencia de acido nucleico usada en los
procedimientos de la invencion

Las secuencias (ADNc de longitud completa, EST o gendmicas) relacionadas con la secuencia de acido nucleico
usadas en los procedimientos de la presente invencion se identificaron entre las conservadas en la base de datos de
nucledtidos Entrez en el National Center for Biotechnology Information (NCBI) utilizando las herramientas de
busqueda de secuencia de bases de datos, tal como la Herramienta de Alineamiento Local Basica (BLAST) (Altschul
y col., (1990) J. Mol. Biol. 215:403-410; y Altschul y col., (1997) Nucleic Acids Res. 25:3389-3402). El programa se
utiliza para encontrar regiones de similitud local entre las secuencias comparando las secuencias de acidos
nucleicos o polipéptidos con las bases de datos de secuencia y calculando el significado estadistico de los
emparejamientos. El polipéptido codificado por el acido nucleico usado en la presente invencion se usé para el
algoritmo TBLASTN, con configuraciones predeterminadas y el filtro para ignorar la activacion de secuencias de baja
complejidad. El resultado de los analisis se observé por comparacion apareadas y se clasific6 de acuerdo con la
puntuacion de probabilidad (valor E), en el que la puntuacion refleja la probabilidad de que se produzca un
alineamiento particular por casualidad (cuanto menor sea el valor E, mas significativa es la coincidencia). Ademas de
valores E, también se puntuaron las comparaciones por porcentaje de identidad. El porcentaje de identidad se
refiere al numero de nucledtidos (o aminoacidos) idénticos entre las dos secuencias de acidos nucleicos (o
polipéptido) comparadas sobre una longitud particular. En algunos casos, los parametros por defecto se pueden
ajustar para modificar la rigurosidad de la busqueda.

La Tabla N a continuacién proporciona una lista de secuencias de acidos nucleicos relacionadas con la secuencia de
acido nucleico usada en los procedimientos de la presente invencion.

Tabla N: secuencias de acido nucleico relacionadas con la secuencia de acido nucleico (SEC ID N° 234)
utilizada en los procedimientos de la presente invencion, y los correspondientes polipéptidos deducidos

Nombre SEC ID N° de|SEC ID N°| Longitud de|Numero de acceso en |Organismo fuente
acido nucleico |del secuencia NCBI
polipéptido

Arath SPL15 |234 235 Longitud NM_115654.1 Arabidopsis thaliana

(At3g57920) completa

Arath SPL9 236 237 Longitud AY 150378 Arabidopsis thaliana

(At2g42200) completa

Aquf0_SPL 238 239 Longitud Contiguo de DR915312 | Aquilegia formosa x
completa DR949057 .1 Aquilegia pubescens

Goshi_SPL 240 241 Longitud DT566400 Gossypium hirsutum
completa

Iponi_SPL 242 243 Longitud Contiguo de Ipomoea nil
completa BJ576204.1 BJ556115

BJ567301

Lacsa_SPL 244 245 Longitud Contiguo de DY966949 | Lactuca sativa
completa DW119178

Maldo_SPL 246 247 Longitud Contiguo de Malus domestica
completa CN891102.1

C0868185.1 CV523507

Medtr_SPL 248 249 Longitud de corte y empalme de | Medicago truncatula
completa AC170989.2

Nicbe_SPL 250 251 Longitud Contiguo de Nicotiana bentamiana
completa CK284078.1 CK294165

Orysa_SPL 252 253 Longitud XM_483285 Oryza sativa
completa

Orysa_SPL I 254 255 Longitud de corte y empalme de | Oryza sativa
completa AC108762

Soltu_SPL 256 257 Longitud contiguo de Solanum tuberosum
completa CK246692.1
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Nombre SEC ID N° de|SEC ID N°| Longitud de|Numero de acceso en |Organismo fuente
acido nucleico |del secuencia NCBI
polipéptido
CK254420.1
Vitvi_SPL 258 259 Longitud contiguo de CV098277 | Vitis vinifera
completa CVv092812.1
Zeama_SPL 260 261 Longitud contiguo de EB160653 | Zea mays
completa DY235599 DV029129
Zeama_SPL Il |262 263 Longitud contiguo de AJO11619 | Zea mays
completa DV033513.1
DY532686.1
Sorpr_SPL 264 265 Parcial BF422188 Sorghum propinquium
Allce_SPL 266 267 Parcial CF444518.1 Allium cepa
Antma_SPL 268 269 Parcial AMAO011623 Antirrhinum majus
Brana_SPL 270 271 Parcial CX189447 Brassica napus
Sacof_SPL 272 273 Parcial contiguo de CA113070 | Saccharum
CA254724 officinarum
Fesar_SPL 274 275 Parcial DT706587.1 Festuca arundinacea
Brara_SPL 282 283 Longitud AC189445.1 Brassica rapa
completa
Glyma_SPL 284 285 Longitud CX708501.1 Glycine max
completa BG651519.1
Poptr_SPL 286 287 Longitud scaff XVI.416 Populus tremuloides
completa
Citcl_SPL 288 289 Parcial DY293795 Citrus clementina
Betvu_SPL 290 291 Parcial BQ594361.1 Beta vulgaris
Hevbr_SPL 292 293 Parcial EC604947 Hevea brasiliensis

Ejemplo 2: Determinacion de la similitud y la identidad global entre los factores de transcripcion SPL15y su
DBP de SPL

Los porcentajes de similitud e identidad globales entre los factores de transcripcion SPL15 se determinaron usando
uno de los procedimientos disponibles en la técnica, el programa informatico MatGAT (Matrix Global Alignment Tool)
(BMC Bioinformatics. 2003 4:29. MatGAT: an application that generates similarity/identity matrices using protein or
DNA sequences. Campanella JJ, Bitincka L, Smalley J; software de Ledion Bitincka). El software MatGAT genera
matrices de similitud / identidad de secuencias de ADN o de proteina sin necesidad de pre-alineacion de los datos.
El programa realiza una serie de alineaciones apareadas utilizando el algoritmo de alineacion global de Myers y
Miller (con una penalizacién por apertura de hueco de 12, y una penalizacion de extension de hueco de 2), calcula la
similitud y la identidad utilizando, por ejemplo Blosum 62 (para los polipéptidos), y luego coloca los resultados en una
matriz de distancia. La similitud de secuencia se muestra en la mitad inferior de la linea divisoria y la identidad de
secuencia se muestra en la mitad superior de la linea divisoria diagonal. La secuencia de la SEC ID N°: 235 se
indica como el nimero 5 en la matriz.

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

Extension de hueco: 2
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Los resultados del analisis Informatico se muestran en la Tabla O para la similitud e Identidad globales sobre la
longitud completa de los polipéptidos del factor de transcripcion SPL15. El porcentaje de identidad se proporciona
encima de la diagonal y el porcentaje de similitud se proporciona por debajo de la diagonal. El porcentaje de
identidad los paralogos y ortologos del factor de transcripcion SPL15 varia entre 30 y 70 %, reflejando la
conservacion de identidad de secuencia relativamente baja entre ellos fuera del DBD del SPL.
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Los resultados del analisis Informatico se muestran en la Tabla P para la similitud e Identidad globales sobre el
DBD del SPL de los polipéptidos del factor de transcripcion SPL15. El porcentaje de identidad se proporciona
encima de la diagonal y el porcentaje de similitud se proporciona por debajo de la diagonal. El porcentaje de
identidad entre los paralogos y ortdlogos del DBD de SPL del factor de transcripcion de SPL15 oscila entre el 70 % y
el 100 %.
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Ejemplo 3: Clonacion de la secuencia de acido nucleico usada en los procedimientos de la invencion

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

La secuencia de acido nucleico usada en los procedimientos de la invencion se amplificé por PCR usando como
molde una biblioteca de ADNc de plantulas de Arabidopsis thaliana hecha a medida (en pCMV Sport 6.0; Invitrogen,
Paisley, RU). La PCR se realizé usando la Tag ADN polimerasa Hifi en condiciones estandar, usando 200 ng de
molde en una mezcla PCR de 50 pl. Los cebadores utilizados fueron prm07277 (SEC ID N°: 280; sentido, codén de
iniciaciéon en negrita, sitio AttB1 en minUsculas: 5-
ggggacaagtttgtacaaaaaagcaggcttaaacaATGGAGTTGTTAATGTGTTCG 3') y prm07278 (SEC ID N°: 281; inverso,
complementario, sitio AttB2 en minusculas: 5' ggggaccactttgtacaagaaagctgggtTGATGAAGATCTTAAAAGGTGA 3),
que incluyen los sitios AttB para recombinacion Gateway. El fragmento de PCR amplificado se purificé también
usando procedimientos convencionales. Después, se realizé la primera etapa del procedimiento Gateway, la
reaccion BP, durante la cual el fragmento de PCR se recombina in vivo con el plasmido pDONR201 para producir,
de acuerdo con la terminologia Gateway, un “clon de entrada”, pSPL15. El plasmido pDONR201 se adquirié en
Invitrogen, como parte de la tecnologia Gateway®.

Ejemplo 4: Construccion del vector de expresion

El clon de entrada p13075 se us6 posteriormente en una reacciéon LR con p06659, un vector destinatario utilizado
para la transformacion de Oryza sativa. Este vector contiene como elementos funcionales dentro de los limites de
ADN-T: un marcador de seleccidon de plantas; un casete de expresion marcador detectable; y un casete Gateway
disefiado para recombinacion LR in vivo con la secuencia de acido nucleico de interés ya clonada en el clon de
entrada. Un promotor HMGB de arroz (SEC ID N° 294) para la expresion especifica se localizé cadena arriba de este
casete Gateway. Una construccion similar se fabricé con la secuencia de codificacion de SPL15 bajo el control del
promotor GOS2 constitutivo (SEC ID N°: 295).

Después de la etapa de recombinacion LR, los vectores de expresion resultantes pHMGB::SPL15 (Figura 4), o
pGOS2::SPL15, (Figura 5) se transformaron en la cepa LBA4044 de Agrobacterium y posteriormente en las plantas
de Oryza sativa.

Ejemplo 5: Transformacion de plantas

Transformacion de arroz

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

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

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

Transformaciéon de maiz

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

Transformacion de trigo

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

Transformacion de soja

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

Transformacion colza/canola

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

Un clon de regeneracion de alfalfa (Medicago sativa) se transforma utilizando el procedimiento de (McKersie y col.,
1999 Plant Physiol 119: ) 839-847). La regeneracion y transformacion de la alfalfa es dependiente del genotipo y por
lo tanto se requiere una planta regenerada. Se han descrito procedimientos para obtener plantas regeneradas. Por
ejemplo, éstas pueden seleccionarse de variedades de cultivo Rangelander (Agriculture Canada) o de cualquier otra
variedad comercial de alfalfa como describen Brown DCW y A Atanassov (1985. Plant Cell Tissue Organ Culture 4:
111-112). Como alternativa, la variedad RA3 (Universidad de Wisconsin) se ha seleccionado para su uso en cultivo
tisular (Walker y col., 1978 Am J Bot 65:654—659). Explantes de peciolo se co-cultivan con un cultivo durante una
noche de Agrobacterium tumefaciens C58C1 pMP90 (McKersie y col., 1999 839-847) o LBA4404 que contiene el
vector de expresion. Los explantes se co-cultivan durante 3 dias en la oscuridad en un medio de induccién SH que
contenia Pro 288 mgl/l, tioprolina 53 mg/l, K2S04 4, 35 g/l y 100 um de acetositinginona. Los explantes se lavan en
medio Murashige-Skoog de fuerza media (Murashige y Skoog, 1962) y se siembran en placas en el mismo medio de
induccion SH con acetosiringinona pero con un agente de seleccion adecuado y un antibiético adecuado para inhibir
el crecimiento de Agrobacterium. Después de varias semanas, los embriones somaticos se transfirieron al medio de
desarrollo BOi2Y que no contenia reguladores de crecimiento, sin antibiéticos, y sacarosa 50 g/I. Posteriormente, los
embriones somaticos germinaron en medio Murashige-Skoog de fuerza media. Las plantulas enraizadas se
trasplantaron en macetas y se cultivaron en un invernadero. Se produjeron semillas T1 de plantas que presentaban
tolerancia al agente de seleccion y que contenian una sola copia del inserto de ADN-T.

Ejemplo 6: Procedimiento de evaluacion
6.1 Configuracion de Evaluacion

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

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

El vigor inicial es el area sobre el suelo de la planta (plantulas) tres semanas después de la germinacién. El aumento
de la biomasa de la raiz se expresa como un incremento en la biomasa total de las raices (medida como maximo
biomasa de raices observadas durante la vida util de una planta); o como un aumento en el indice de la raiz / tallo
(medido como la relacién entre la masa de raices y disparar masa en el periodo de crecimiento activo de la raiz y
brote).

6.2 Andlisis estadistico: Prueba F

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

Para comprobar si hay un efecto de los genes dentro de un acontecimiento, es decir, para un efecto especifico de
linea, se realiz6 una prueba t dentro de cada acontecimiento utilizando conjuntos de datos de las plantas
transgénicas y las correspondientes plantas nulas. "Plantas nulas" o "segregantes nulos" o "nulicigotos" son las
plantas tratadas de la misma forma que la planta transgénica, pero de la que el transgén ha segregado. Las plantas
nulas también se pueden describir como las plantas transformadas negativas homocigotas. El umbral de
significacion para la prueba t se establece en nivel de probabilidad del 10 %. Los resultados para algunos
acontecimientos pueden estar por encima o por debajo de este umbral. Esto se basa en la hipotesis de que un gen
solamente podria tener un efecto en ciertas posiciones en el genoma y que la aparicion de este efecto dependiente
de la posicion no es infrecuente. Este tipo de efecto génico también se denomina en el presente documento un
"efecto de linea del gen". El valor p se obtiene comparando el valor t de la distribucion t o, como alternativa,
mediante la comparacion del valor F con la distribucién F. El valor p da después la probabilidad de que la hipotesis
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nula (es decir, que no hay ningun efecto del transgén) sea correcta.
Ejemplo 7: Resultados de la evaluacion

El area por encima del suelo de la planta (o biomasa foliar) se determin6 contando el niumero total de pixeles en las
imagenes digitales de partes de la planta sobre el suelo discriminadas desde el fondo. Este valor se promedio para
las fotografias tomadas en el mismo punto de tiempo desde los diferentes angulos y se convierte en un valor
superficie fisica expresada en mm cuadrados por calibracion. Los experimentos muestran que el area de la planta
por encima del suelo medida de esta manera se correlaciona con la biomasa de las partes de la planta por encima
del suelo. El area por encima del suelo es el punto de tiempo en el que la planta habia alcanzado su maxima
biomasa foliar.

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

Tal como se presenta en las tablas Q a W, la biomasa aérea, el nimero de flores por panicula, el rendimiento de
semillas, el numero total de semillas, el numero de semillas llenas, el peso de mil granos (PMG) y el indice de
recoleccion incrementan en las plantas transgénicas con una mayor expresion de un acido nucleico que codifica un
polipéptido del factor de transcripcion SPL15, en comparacién con las plantas de control adecuadas. Se muestran
los resultados del las generaciones T1y T2.

La Tabla Q muestra el numero de acontecimientos transgénicos con un aumento en la biomasa aérea, el porcentaje
de este aumento, asi como la relevancia estadistica de este incremento de acuerdo con la prueba F.

Tabla Q: Numero de acontecimientos transgénicos con un aumento en la biomasa aérea, el porcentaje de aumento,
y el valor P de la prueba F en la generacion T1 'y T2 de arroz transgénico con aumento de la expresion de un acido
nucleico que codifica un polipéptido del factor de transcripcién SPL15.

Biomasa aérea
Nlmero de % de | Valor P de Ia
acontecimientos que diferencia prueba F
muestran un aumento
Generacion T1 5de7 5 0,0773
Generacion T2 4de5 7 0,0172

La Tabla R muestra el numero de acontecimientos transgénicos con un aumento en el nimero total de flores por
panicula, el porcentaje de este aumento, asi como la relevancia estadistica de este incremento de acuerdo con la
prueba F.

Tabla R: Numero de acontecimientos transgénicos con un aumento en las flores por panicula, el porcentaje de
aumento, y el valor P de la prueba F en la generaciéon T1y T2 de arroz transgénico con aumento de la expresion de
un acido nucleico que codifica un polipéptido del factor de transcripciéon SPL15.

Flores por panicula
Nlmero de | % de | Valor P de Ia
acontecimientos que | diferencia prueba F
muestran un aumento

Generacion T1 6de7 4 0,0447

Generacion T2 4de5 10 0,0013

La Tabla S muestra el nimero de acontecimientos transgénicos con un aumento en el rendimiento de semilla total
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(peso total de la semilla), el porcentaje de este aumento, asi como la relevancia estadistica de este incremento de
acuerdo con la prueba F.

Tabla S: Numero de acontecimientos transgénicos con un aumento en el rendimiento de semillas, el porcentaje de
aumento, y el valor P de la prueba F en la generacion T1 y T2 de arroz transgénico con aumento de la expresion de

5 un acido nucleico que codifica un polipéptido del factor de transcripciéon SPL15.
Rendimiento de semillas
Numero de % de Valor p de la
acontecimientos que diferencia prueba F
muestran un
aumento
Generacion T1 7de7 15 0,0019
Generacion T2 5de5 21 0,0001

La Tabla T muestra el numero de acontecimientos transgénicos con un aumento en el numero total de semillas, el
porcentaje de este aumento, asi como la relevancia estadistica de este incremento de acuerdo con la prueba F.

Tabla T: Numero de acontecimientos transgénicos con un aumento en el nimero total de semillas, el porcentaje de
10 aumento, y el valor P de la prueba F en la generacion T1y T2 de arroz transgénico con aumento de la expresion de
un acido nucleico que codifica un polipéptido del factor de transcripcion SPL15.

Numero total de semillas
Numero de % de Valor p de la
acontecimientos que diferencia prueba F
muestran un aumento
Generacion T1 6de7 6 0,07
Generacion T2 4de5 13 0,0023

La Tabla U muestra el nimero de acontecimientos transgénicos con un aumento en el numero de semillas llenas, el
porcentaje de este aumento, asi como la relevancia estadistica de este incremento de acuerdo con la prueba F.

15 Tabla U: Numero de acontecimientos transgénicos con un aumento en el nimero total de semillas llenas, el
porcentaje de aumento, y el valor P de la prueba F en la generacion T1 y T2 de arroz transgénico con aumento de la
expresion de un acido nucleico que codifica un polipéptido del factor de transcripcion SPL15.

NiUmero de semillas llenas
Numero de % de Valor p de la
acontecimientos que diferencia prueba F
muestran un
aumento
Generacion T1 6de7 14 0,0031
Generacion T2 4de5 19 0,0003

La Tabla V muestra el numero de acontecimientos transgénicos con un aumento en el indice de recoleccion, el
20 porcentaje de este aumento, asi como la relevancia estadistica de este incremento de acuerdo con la prueba F.

Tabla V Numero de acontecimientos transgénicos con un aumento en el indice de recoleccion, el porcentaje de
aumento, y el valor P de la prueba F en la generacion T1y T2 de arroz transgénico con aumento de la expresion de
un acido nucleico que codifica un polipéptido del factor de transcripciéon SPL15.

indice de recoleccion
Numero de % de diferencia Valor p de la
acontecimientos que prueba F
muestran un
aumento
Generacion T1 7de7 12 0,0003
Generacion T2 4de5 15 0,0001
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La Tabla W muestra el nimero de acontecimientos transgénicos con un aumento en el peso de mil granos (PMG), el
porcentaje de este aumento, asi como la relevancia estadistica de este incremento de acuerdo con la prueba F.

Tabla W: Numero de acontecimientos transgénicos con un aumento en el peso de mil granos (PMG), el porcentaje
de aumento, y el valor P de la prueba F en la generacion T1y T2 de arroz transgénico con aumento de la expresion
de un acido nucleico que codifica un polipéptido del factor de transcripcién SPL15.

Peso de mil granos
Numero de % de Valor p de la
acontecimientos que diferencia prueba F
muestran un aumento
Generacion T1 4de7 2 0,0041
Generacion T2 4de5 1 0,0259

Ejemplo 8: Resultados de la evaluacion fenotipica de las plantas transgénicas que expresan la SEC ID N° 234
bajo el control de un promotor constitutivo

Los resultados de la evaluacion de plantas de arroz transgénicas que expresan la secuencia de acido nucleico util en
la realizacion de los procedimientos de la invencion bajo el control del promotor GOS2 constitutivo se presentan en
la Tabla x. También se muestra la diferencia porcentual entre los transgénicos y los nulicigotos correspondientes.

Las plantas transgénicas que expresan la secuencia de acido nucleico util en la realizacion de los procedimientos de
la invencion tienen un mayor vigor inicial y un mayor PMG en comparacion con las plantas control (en este caso, las
nulicigotas).

Tabla X: Resultados de la evaluacion de plantas de arroz transgénicas de generacion T1 que expresan la
secuencia de acido nucleico util en la realizacion de los procedimientos de la invencion, bajo el control de
un promotor GOS2 constitutivo fuerte

Rasgo % de incremento de los mejores

acontecimientos en la generacion T1

Aumento de vigor inicial 17 %

Rendimiento de semillas totales (por | 18 %
planta)

Numero total de semillas llenas 19 %

Aumento del indice de llenado de las | 10 %

semillas

Aumento del indice de recoleccion 15 %
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<110> CropDesign N.V.

<120> Plantas que tienen rasgos potenciados relacionados con el rendimiento y un procedimiento de produccién de

las mismas

<130> PF58328
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<170> PatentIn versién 3.3
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<400> 234

atggagttgt

Itcttcactca

tccagaagcea

gtggaaggtt

tgttggattc

caacaatgfa
agaagacﬁcg
acttectecatt
aaaagcgttt
ggacegtage
gqaéﬁcgcaa
tétgcict;t
agaaatacat
acaatggcte
taéctcégcc
ccégtg#étc

ggatttgage

‘agagcttatg

<210> 235
<211> 354

<212> PRT
<213> Arabidopsis thaliana

<400> 235

Met Glu Leu Leu Met Cys Ser Gly Gln Ala Glu Ser Gly Gly Ser Ser

taatgtgttq
g»_cggtggact
ag;accgggt
gﬁégéatgqé
actctaéétc

goaggtttca

cttgtcataa

actctcgaat
tgggagatce

agatfaatbc

gctttactac

ctecttetgte
ggcgaccéfc

agccacegcec

aaacttggga

aaatctegga

ﬁétatcttca

actectetee

ES 2553384 T3

gggtcaggee
caggtttggt
caataccgtt

tcﬁaaqcaat

atctaaagtd

,dcaqctttct

cgaacgacga

cgctecatet.
‘tactgcgtgg

agttagggaa

aééfccagag
a#&ctcatac
ttctggttto
caﬁttcaacc
égtcatcgcg

gccagcagat

tcagcaggtt’

‘tcaacattte

gagtcaggtg

cagaagatct

cgtaagtcgt

gttaaagett

attgtctctg

'gégtttgact
agaaaaccac
ctttacggaa

tcaaccgcaa

acccatcca¢
atgataaaca
ccaattcatc

gadtcgatga

.catcaqécgb

‘ggcgaaaaga

ttcéagataa

ctgaagcaat

aattggtctc

40

gttectette
acttcgagga
ctaccacggce
éttactcgag
‘gtcttéatda

tgéagaaaaq

aacccacaac

acéccaatgc
gatcagtgat
acatéaatgt
aéaaﬁégcac

agcagcaact

tetecattote

ccatctcaac

gcaattcaca.

'gcahtgggac

acatggaaéc

tttga

caccgagtct
‘tggatccgga
_gaggtgccaa

acacaaagtt

aaggttttgt

Jaagttgtcgc
ggctetttte .

‘tgcaatgatt

gcégcggccf
ttéégdacaﬁ
agattcaagc
tcagacacca
cgataaggtt
acateageag
etatatgtct

cacaatgggt

cgagaacaca

60

. 120

"~ 180

240

300

‘360
'420

480

540

600

- €60

720

780

B40
300
'950
1020

1065



Ser

Ile

Thr

Arg

65

Cys

'Gln

VS_efr
145

Lys

Pro
Pro
Leu
225

Thr

Ser

Thr

Tyr

Glu

Phe

335

Val

50

Cys_

Arg

Leu

Arg
Asp
Ile

Phe

Glu

115

Afg'

130

Arg

Ser

Gln

‘His

Glu
210
Leu

Agn

AsSp

-'_\l‘g
Tie
val
Arg
Met
195

Met

Ser

“Thr

Lys

Ser
20

Glu

Lys

Leu’

His

Cys

(100

Lys

Lys

‘Ala

Leu

Pro

180

}\sn

Ile

Agn

Trp

val

260

Ser

Asp

Ser,

Ser

Ser
85

Gln

Arg

Pro

Pro

Gly

165

Gly

Val

Agn

Ser

ES 2553384 T3

Ser:

Gly

Ser
Asn
70

Lys
Gln
Ser

Gln

Leu
Ser
Thr
val
Ser
Cye‘

Cyé

Pro

. 135

Ser
150
Asp
Fro

Leu

Asn

Leu

Pro

Trp

Ser -

Asn

- 215

Tyf

230

Arg.

245

Thr

Pro

Met

Pro

Ser

Ala

Ser

Gly
40
Thr

Lys

Ser

Ser

Arg

120

Thr

Tyr
Thr

Gln

Gly
Ser

Ala

Ala '

Lys

arg

105

Arg

Thr.

Gly

Ala

170

Ile

10

Gly

Arg

Arg

Tyr

val

Phe

Ala

Asn

Leu

Ser

Cys

Tyr

- 75

Ile

His
Ireu
Lei.;

Pro

155

1rp

Asn

185 -

His
200

Ser

ile

Ser

Gln

Gly

Thr

Gly

Pro
265

41

Ser

Asp

Gln

Phe

250

Pro

Ser

Pro

Ser

Ser .

Gln
235

Asp

Pro

arg

Lys

Gln

60

Ser

val

éln
Ala

Phe

Phe

Asn

- 43

val

Arg

Sear

Leu

Cys

Gly
30

Arg

Glu

His

Gly

‘:Ser
.110

His

125 -

Thx

140

Asn

Thr

val

Ser

Ser

220

Gln’

Ser

Ile

‘Ala

Ala

Arg

Phe

‘Ser

‘Ala

Arg

Glu
. 190

Thr

205

Cys

Leu

Met

Ser

Ala

Gln

Ile

Thr-

270

15

Gln
val

Gly

Lys

Leu
95
Glu

Asn

His

‘Met

Ser

175

Thr
Thr

Leu

Thr
) 240

‘Ser

255

His

Lys

Asn

_Cy )

val
80

His
Phe
Glu
Tyr |
Ile
160

val

His
Cys
Ser -
Pro
Phe -

Gln



10

15

Pro

Ile

Pro

Ala

Ile
275

Gly

290 -

Ile
305
Gly

Pro

Ser

Ser

Phe

Glu

Leu

Glu

Glu

Asn

Ser

Glu

Pro.

Leu

Thr

340

Thr
Lys
Ala
Tyr
325

Arg

ES 2553384 T3

His
Ser
Rsp
310

Leu

Ala

Gln
Asn
295
Phe

His

Tyr

Gln
280
Ser
Gln
Gln

Asp

Tyr

His

Ile

Gln

Ser
345

Leu Ser

‘Tyr Met

Ser Asn
315

Val Leu
330

Ser Pro

Gln
Ser
300
Gly

Lys

Gln

Thr

- 285

Pro:
Thr

Gln’

His

Trp

val

Thr

Tyr

Phe

350

Glu

Ser

Met

val’

Gln

Gly

320

Met
335

Asn

<210> 236

<211> 1128
<212> ADN
<213> Arabidopsis thaliana

<400> 236

atggagatgg
tecctececactg
gaggacggtg
catagaggey
étggaﬁcpaa
aaaécaccta
ﬁttéatcagc
cataatgagc
gggaggatcg
ggéaaccaag
ccagtgtogt
qgtqgaqg#g
aaqégaattg

gacaacaaca

tcaggttttg

cagtatctga

aatttaggtc

gttccaactc’

agtcatccﬁc

gtggtggatc

ggtcgggtca

‘ccaatgcaaa
Aéagtcactgt
ttédgggatt
gacgéaggaa
cacchﬁcqcﬁ
agataggatg
céccgtcatg
ggacaagctt
'gcg;ctcaaﬁ
acaacaacaa
gcccéatgac
acccgecttg

gatécaccga

gggtccgggt
ttteagtgga
cgggtettet

gtegggtcag

.aggttattac

gagctggtatc

tgacctagag
gccacagect

ttacgaéaat

gecaagttea

gcagatcaat

ctcatcteca

ctgtgctctc

ggttacaatg

égtattcaag

‘gecagataat

-catggtoogy

gggctcatgt
tcctcaggt§
ataccaaggt
Ecgagacaéc
gaacagaggﬁ
aaaaggagtt
geghctetet
ggggatgétg
agaaqaﬁtgg
ccaatgaatg
gagattatgé
tctcttctgt
aacaadaaca
gctcaaccac
gacaétgata

tgtcégataa

gtcaggeaga

ttggecagaa
gtecgttcaaa

gccaégtha

gagtttgtgg

;ttgtgaaéa
gccgcaggag
ctgtgttaéc
gaatgaétgg

aﬁacaagagﬁ

tatttagtca

acactaaact?

caaatccaca
acaataéatg
cacéﬁgcgcc
atgatatgte

gtagtggcac

gtcgggtggt
éafctacttc
cagacgtgtc
aggttgtgag
agtgcactct
gtgcaqééqg

actcgetggt

Glu

Trp

0

120

ttotcgttac.. -

aagctttctt.

gatgaggcggfg'

aggttcagtt.

agagagctac

tecaaccacat

180

240

300 - -

360

420

aso

540
1600

660

“1720

780

gcgagdttétf

‘tagccagcat'
tcctgttttg'

ggcaatggqt'

840

900

:’960

1020

gagttcgagt tatctgatca ccatcatcaa agtaggagac agtacatgga agatgagaac

acaagggctt atgactcttc ttctcaccat accaactggt ccctctga

<210> 237
<211> 375
<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

42

1080

1128



<400> 237

Glu

Met

Ser

Ser
65

Met

Gly

Leu
Arg
145
Gly

Gly

Leu

Glu
Ser.

Phé

Ser
Gly
Asp
vgl
Phe
élu
130

Axrg

Arg

Ser

Asp

Met Gly

Gly Gly -
20

'Gly Gln

35

Ser Ser
Gln Ser
Leu Thr

His Ser
- 100
Cys Gln

115
Lfs Arg
Lys Pro
Ile Ala
Phe Leu

180

Thr Arg
195 '

Ser
Ser
iyg
Gly
Giy
Asn
Lys
Gln

Sér

Gln

Pro
165

Gly

val

ES 2553384 T3

Asn

Ser

Ile

Gly
‘Gln
70

Ala

Thr'

Cys
Cys
Prec
150
Ser
Asn

Met

Ser
Thr
Tyr
Arg
Ile
Lxé
Prq

Ser

Gly Pro

Glu Ser
25

40

Ser Asn

Pro Arg

Gly Tyr

Lys val
105

Arg Phe

120

Arg

135

Ala

Leu

Gln

Afg Arg
Ser Leu
Tyf Glu

Glu Ile
185

Arg Pro
200 -

43

Phe Glu

Gly

Ser

Asp
Arg
Cys
Tyr
90

Thr

His

Leau

Ser

Asn
170

Gly

Val

His
Ser

Gly

Gln

75

Ser
val
Gln
Ala
val
155
Gly
Trp

Ser

Gly

Phe

Giy

val
60

Val

Arg

Ala

Leu
Gly
140
Leu
Asp

Pro

Ser

Pro

Ser

Gly
45

Arg

Glu

His
Gly
Pro
125
His
Ala
Ala
Ser

Pro
205

Gly

Gly
30

Gly .

Gly
Gly
Arg
r1e
110

Glu

Asn

Ser

Gly
Sér
190

Ser

Gln

15

Gly

Ser
Gly
Cys
Val
85

Glu

Phe

Glu

Met

175

Trp

Ala
Leu
Gly
Gly
Gly
80 .
Cys
Gln

Asp

Arg

;Tyf

160

‘Ash-

Arg Thr

Gln



ES 2553384 T3

Ile Asn Pro Met Asn Val Phe Ser Gln Gly Seér Val Gly Gly Gly Gly
210 - 218 : ' 220 -

Thr Ser Phe Ser Ser Pro Glu Ile Met Asp Thr Lys Leu Glu Ser Tyt
225 230 235 240

Lys Gly Ile Gly Asp Ser Rsn Cys Ala Leu Ser Leu Leu Sér Asn Pro
; 245 - 250 255

His Gln Pro His Asp Asn Asn Asn Asn Asn Asn Asn Asn Asn Asn Asn
: 260 ' ‘ 265 270 ;

Asn Asn Asn Thr Trp Arg Ala Ser Ser Gly Phe Gly Pro Met Thr Val
: 275 : 280 - : - 285 -

Thr Met Ala Gln Pro Pro Pro Ala Pro Ser Gln His Gln Tyr Leu Asn
. 290 L . 295 . 300 '

Pro Pro Trp Val Phe Lys Asp‘Asﬁ‘Asp‘Asn Asp Met Se;,Pfd Val Leu
365 : o . 310 ' 315 : ' 320

Asn Leu Giy Arg Tfr Thr Glu Pro Asp Asn Cyé Gln Ile Ser Ser Gly
325 : : 330 : : - 339 :

Thr Ala Met Gly Glu Phe Glu Leu'Sevasp His His ‘His Gln Ser Arg
! .- 340 345 S . ' 350 ' '

Arg Gln Tyr Met Glu Asp Glu Asn Thr Arg Ala Tyr Asp Ser Ser Ser

10

44

355 360 - 365
His_ﬁis Thr Asn Trp Ser Leu
: 370 : . 375
<210> 238
<211> 1149
<212> ADN
<213> Aquilegia formosa x Aquilegia pubescens
<400> 238
atggaaatgg gttccagote tttcgetggt ggtgggggta agggtgctte tggtteatet 60
gaﬁtcttcacvtgaatqgttt gaaétttggg aagaaaatct actttgaaga tgtgggtatt - 120
ggagttttag gcaagtcaag tgttgggtct ccgtcaattt tggtttctga agctcggttg .180
ccaccggoett cgteggtgaa gaagggtaga ggggttttge aaggacaacc acctagatgt 240
totgttgaag gttgﬁaagct tgatcttact qatgctaagclcttattactc aaggcacaaa 300
gtetgtggta tgcactctaa atctcctaaa gtaattgttg gtggtttgga géagaggttt 360
tgecagecagt gtagcagatt tcatctactc tgtgaattig accaaggcaa gcgaantgt 420
cgtagacgtce tagctggcca‘caatgagcgt cgaagaaaac cacaacctgg atcaatattt 480
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<210> 239
<211> 382

tcacegeget-

tttctaatgg

aaagccggea
caatggcaag
tétctgcaag

tgttttgctg

‘aacecdcagaa

tececatggcaa
ﬁggaatttta

tcgeageceoag

_cagtacétgg

tetetttga

<212> PRT
<213> Aquilegia formosa x Aquilegia pubescens

<400> 239

atggtcgtgt
acttcacagc
attgégcaga
gcéattbaga
gtgtggctag

étgtctctga

accagacttc

gatctatage

agggcaacag

tcaccaatca

agatceggea

ES 2553384 T3

gtcaccatct
gtac#caagg
tggaaaccsaa
ééatcctcct

tggatcaatt

cteccagectgt

c§atttgga§
acc#cata@g
tgaagttagt
tttotocagt

ttcaagggat

ttccaagaaa
ctggcaggaa
acctctcgta

cctattgtet

ttttccagtg

écﬁcﬁctctg
gtgéataaca
getgtagtea
ggcaéttécc

gagctcgatce

tttggttett

atégcaccag
éggatgcatg
ttaaQaagét
atﬁctcﬁggc

caagaatacc

ttctgtcaaa’

tagtgaacag’

cecaacttcac

atgaaéttqcf

tagctcagca

ccactcacceca

aggaggaggt
gcaaacagta

tctcccacat |

acctcéacceyg
ttcagccegag
tcaaccaﬁgg

tgaaggggta

.gaacaacaca .

acgtcaggtg

ggggaacagg

gatgcactgg’

- Met

" Ser

Ile

‘dly

Tyr
- - 35,

Glu

Gly

Ser

50

Ser
65

Ser

Ser

val.

val

Val

Arg

Gly

Met

Ser

Phe

Pro

Lys

Glu

ﬁig

Gly
115

Gly
Ser
20.

Glu
Ser
Lys

Gly

Lys
100

Leu

Ser

Asp

Asp

Ile

‘Gly

Cys
85

Val

Glu

Ser

Ser

Aﬁal

-Leu

Arg
70

Lys .

Cys

Gln

Ser

Ser

Gly

val

Gly

Leu

Gly

Arg

Phe

Ala-

Asn

;25

Ser
val
Aép
Me;

Phe
120

-Gly

Glu

Leu
Leu

His
105

Ccys

45

cly
10

Gly

val

Ala

Gln’

Thr
90

Ser

Gln

Gly

Leu

Leu

Arg

Giy
75
Asp

Lys

Glin

Gly

Lys

Gly:

Leu

.60

Gln

Ala

Ser

Cys

Gly

Phe

Lys
45

Pro

Pro

Lys

Pro

Ser
125

Lys

Gly

.15

Gly

30

Ser

Pro

Pro
Pro
Lys
110

Arg

Lys

Ser

Ala

Tyr.

95

val

Phe

Ala

Lys

val
ser

Cys

Tyr

Iie

His

540

. 600

660
720
750
" 840
900
960

1020

1080

1140

1149



<210> 240
<211> 1170
<212> ADN

Leu

‘Ala
© 145

_ Ser

Gly

Asn

Leu

130.

Gly

PI‘Q

Gly

Arg

Gln

210

Aan

225

"I'y:i:

Pro

Ser

Leu

Ser

308

Trp-

Pro.

Asp

Ser

Seaer

Leu

Glu

290

Ile

Asn

'A_fg

lLeu

p.¥:) )

© 370

Cys

His
-
Gly
Asp
195

Thr

Glu

Gln

Ala
Leu
275

val

Ala

Phe

Gln

Ala.

Asn

Glu

'Tyr:

Gly

‘Ala

Ser

Gly

180

Phe
Glu
Gly
165
Trp

Pro

‘Pro

Phe

ES 2553384 T3

Asp
Arg
150
Arg

Leu

Gln

Ile

Pro

- 230

Val

‘245

Glu
260
Ser
Agri'.
Pro
Lys
val -
340

Gln

355

Fhe

<213> Gossypium hirsutum

<400> 240

Gly

Cys

Asn

Asn

His

Ala
Phe
Gln

Ile

‘Ser

0 310

Gly
325

Ser

Gln

Ser

Asn
Gln:
Gly

Ser

Gln
Arg

val

Thr
Lys
215
Pro
Sef
Ala

Pro

val

Arg

Ser

Asp

Gly
135

Lys

Lys

Pro

170

Phe

185

val
200

Lys

Tle

Gly

Gly

280

Asn

295

A_la
Sex;_
Pz
A’sx_\

Thr

val

Glu

val

Arg
360

Bis

375 .

Lys

.Leu

val

Ser

val

P?.‘O

Ser

Thr

Ala -

Leu

Tyr

Ile
250

Ser

265

Asn

slg
val.
val
Thr’
345

Gln

Gln

46

Pr:_a

Glu-

Thr

‘Ser

s

Gln .
Phe
aAla
Gly
Pro
Ser
235 .
Phe
Asp
Arg
Gly,
Asn

315

Gly

330

Asn

'I‘y::j

Met

Met

His

Asn
: " 285

Cys.
140

Pro

.155 -

-G17n

Tyr

Asn

His

Arg

Gly
Glu

Pro

TEp .

205

Gln

220

Gln

Ser

Ser

val .

300

Ifhe

.Ser

‘Phe

Glu

Trp

380

Ala.

Ser
Ser
Gln
ser
The
Ser
Sgr
Ile

365

Ser

Arg

Ser.

Asn
Arg
130
Ala
Trp
Pro

Thr

'Cys
270

‘Thr

Met

Asn
His

‘Sar
350 .

Arg

Arg
Ile
Ser
175
Leu
Asp
Gip
His
Arg
25_5

Ala

Ser

Asn

‘Glu
- 335

Glu

His

Leu

Leu

'Phe

160

Thr .

Ala
Gly '
Gly

Pro

. 240

Ile
Le\i ’
Asp
Arg
Thr
320
Ile
Leu’

Ser



10

atggaaatgg
gagtcactca
gecgeegecyg

tecoggteecag

gcgecaagggyg

gctaaggctt
attgttgetg
gaatttgaca
aggaaaccac
attgaaaat§
tcaggaagay
acagccactg
gaccatttct
ggagaatéct
ccgtgggget
gggtectety
gcdt;tttgg
Ctagatttgg
tctcaacaaa

thatgcagé

gttcgggetce

acggcttgaa

ctggtggtaa

catettcecaag

ttectgeette
actattcaag
gtetegageoa
aagggaaacg
cacctggatc
gcagtagagg
gtgcatggcc
gaagctcétt
tgcaaggttc
téadagégtc
ccaggaacga
cggcacéacc

atttcaatgg

gtcaaatcee

getggaggte

atatccactg

<210> 241

<211> 389

<212> PRT

<213> Gossypium hirsutum

<400> 241

ES 2553384 T3

tttgactgag
gttaggtaaa
aagtgttggt
cttagecyggg
taggtgtcaa
gcataaggtt
aagattttgt
gagttgtcgt
attattttcc
tgéaaécﬁtg

agcagctéga

‘ttecacatcea

accatgtggg

tggtgactca

ggctttgaat
aacaacgctt
cagtgacact

agaccctgtt

atatatcgaa:

gacgctctaa

tcgggcggtt
aagatctact
ggtggtgcaa
tegtgtagga
gtagaagggt
tgttgtatge
cagcagtgta
agacggcttg

tctecttatg

atagtggatt

tecgttagaat
cggcaaaaca

actagtttct

agptgtgctc

ttttectgtaa
catggtgcag
gftcécagtt
aactgtcaat

catgagcagt

cteccaccaa
ttgaggatac
acatagggac
aagecagggt
gtaaagtgga
actctaagtc
gcégatfﬁca
éaggtcécaé
gccggéttfc
tctcagcata
gdataa;tgg
acﬁccageaa
ccageactgg

tctctettet

'atqugtgat

ttgtgaacec
ctcacaagat

tectctagtga

‘cegggacage

ctetteegee:

agccgctgte

tccatcéaag

tgatggaatg -
tctgagtgat

atctaaagtc-

tcagetttct
tgagcgacge
tteoctctatt

cccaaggett

-aaatcgaagc o

acctccteat

aatttctcca

gtcaaatcaa
aagtactgaa

ttattcaaat

gctgccacac
ccttgagttg

ctatgacgac

.60
120 -
180 -
:240
300
260
420

480

540

600
660
720
780
840 -
‘900
960
1020

1080

1140

1170

Met Glu Met Gly Ser Gly Ser Leu Thr Glu Ser Gly Gly Ser Pro Thr -

1 . 5

Asn Ser Ser Ala Glu. Ser Leu Asn Gly Leu Lys Phe Gly Lys Lys

20

Tyr Phe Glu Asp Thr Ala Ala Val Ala Ala Ala Ala Gly Gly
. : a5

35

-19

40

47

15

30

Ilé

Lys Ser .-



Val
Ser
€5

Ala
Asp
Met

Phe

Giy

145

Ser

Ala

‘Ser

225

Gly

Ala

Leu

Ala

Gly

- 50

Ser

Gln

Leu

His

Cys

130

Lys

Lys

Ser
Phe
Arg
2140

Ser

. His

Tle

Leu

Asn
290

Gln

Gly

Ser

Gly
Ser
Ser
115
Gln
Arg
Pro
Ser
Ser
195
Ser
Phe

Phe

Ser

Ser
278

Phe

Pro

Gly

‘Lew

Vval

Asp

100

Lys

Gln

Ser

Pro

Ile

180

Ala
Leu

Ser

Leu

P:!'O
260

Leu

Ser

Thy'

Ala

Ala

ES 2553384 T3

Asn

Gly

- 70

Leu

.85

Ala
Ser
Cys
cy;

Pro

165

ile

Tyr

Glu

His

Gln-

245

Gly
Leu
Val

Thr

Pro
Lys
Ser
Ser

Arg

150

Gly

Glu
Pro

cys

Pro

230

Gly
Glu
Ser
Asn

Leu

Ile
55 |
Ser
Ser
Ala

Lys

Arg

135

Arg

Ser

Asn

Arg

Gly

Cys

Arg-

Tyr

Val

1290

Phe

Arg

Gly

Leu

200

Ile
215

Arg

Ser’

Cys

Asn

Gly

295

His

Thxr

Gln

Pro

Phe

Gln

280

val

Gly

Thr

Arg

Cys

Tyr
105

Ile

His

Leu
Phe
Ser
185
Ser
.qu
Asn

Cys

Thr

265

Pro

Ile

Ala

48

Pro

Lys

Gln
.90

Ser

val

Gln

Ala

Ser
170

Arg

Gly

Asn

Asn

Gly

250

Gly
Trp
Ser

val

Ser

Lys

60

‘Ala

75
val

Arg

Ala

Leu

Gly
155

Ser

Gly

Arg

Ser

Thr

Ser

Giy

Thr

val

Arg
Giu
His
G;.y
ser

140

His

Pro

Gly

Asp

Ser

220

Ser

235 -

Ser
Gly
Ser

Glu
300

Asn.

Ser

val

Gly

Lys

Leu

125

Glu

Asn

Tyr-

Ser

Ala

205

Thr
Lys
Phe

Asp

Gly

Asp

Cys

val
110
Glu
Fhe
Glu
Gly

Phe
190

Trp.

Ala

Pro

Ser

Ser

. 270

Arg
285

Gly

Pro

Asn

Ser

Tyr

Pro
Gly
Lys
895 |

Cys

Gln

Asp

Arg
Arg
175
Ile
Pro

Thr

Pro

Ser
255

Sar

Gln

Ser

Ser

Ala
Met
80

val

Cys

Lys

Arg

.160

Leu
val
Ala
Gly
His
2.40

Thr .

Cys .

Ala _b
Ala

Asn
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305

Ala

Met

Gln
Ile

Ile

385

<210> 242
<211> 1017
<212> ADN
<213> Ipomoea nil

<400> 242

Ser
Leu
Phe
Glu

His

Leu

Pro

Ser
355

His
370, -

Trp_

Asp

His

340

Ser

Glu

Thr

ES 2553384 T3

310

Phe Asn Giy
325

Leu Asp Leu

Agp Leu

Gln Ser Gly
375

Leu

Glu

atggaactgg

ttgaagttqg

,ctgccggcca

gfggaaggét
tgtggtatge
cagcagtgca
aggegtttag
acaqattétg
etcgqctcat
gggaACtttc
ttgetagagtt
aatggggtét
égctcgagaa
acécttgctg
ccatggggtt
cactattctg

atggagtact

gttcttotte
Qcaaaaaagt
agagagggag

gcaaggcaga

actecaagte

gcaggtttca
cﬁggécatéa
ggactcttté
écccatétcc

ttcaacaacc

eggatgctge

cggattccac’

accaacaacc
ttcatcecate
ttaaaggcaa
gtgaéqtcga

cgacgggtta

ttcttctace

ctactttgaa

gagegeggty

tetgagtgaa
tcétaaggtc

tcaattgagt

'tgagcgtcgtf

ttettcaatg
gggtggtaag

atggcagaga

lfgétagggct

ccgtgatete
cﬁctqgtctc
cggtteecat
tcaééccﬁct
gatéatgqct

tgattcttct

<210> 243
<211> 338
<212> PRT
<213> Ipomoea nil

<400> 243

Thr
- 330

Ser Asp

Gln
345

Gly Ile

Leu Ser-

Gln
360 -

AlaVAla Tyr

tctacctceg

gatgcgagty

gegeaaggeg

tttaaggett

attgtttetg

.gaatttgatc

aggaagcece

tttggaaaca

'q9ctcatgqc

ha;ﬁétgaag
acttaﬁccca
tetettotgt

ggggttaata

‘getgeegtta

accagctcag
catcaacaaa

gtcecagaatg

49

315

Vval Arg Ser
Pro Asp Pro

Gin Ser Trp

- 365

Asp Asp“Ser
. 380

His
335

Ser

Vval Asn
350 '

Arg Ser

Met Glnl

320

Lys

Cys

Tyr

His

ccgactecte

gtgggagtygg
gacagccace

attactcaaa

.dgcttgaaca

aagtaaaaag

cacttggatc

atggccaﬁtt‘

ggccaagtac

atcecccace

gtccttgtgy

caaacthaa-

gbttacttaa

tcaafgaatt

ataagatcct

ctggacgage

tgcactggac

atccgacggce
tgggtegteg

céggtgccag

‘gcataaagtt
g;gattctgc
gagetgecgt
Catéttgtcc ‘

tgtgatggat

caatggcgtg

‘caagcttctt
;gaatacttc‘
tcagcecctgg

cactgatgga

ttcttcaagt
tcctgatagt
atacatggga

tctctga

60
120
180
240

300

- 360

" 420

480
5545
600,
660
720

780

840

900

960

1017
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Met Glu Leu Gly Ser Ser Ser Ser Ser Thr Ser Thr Ser Ala Asp Ser =

Ser Ser Aaﬁ.Gly Leu Lys Phe Gly;Lya Lys val Tyr Phe Glu Asp Ala
20 _ 25 oo 30

Gly Gly Gly Ser Gly Gly Ser Ser. Leu Pro Ala Lys Arg Gly Arg Ser
Ala val Ala Gln Gly Gly Gln Pro Pro Arg Cyé Gln val Glu Gly Cys

‘Lys Ala Asp Leu Ser Glu Phe Lys Ala Tyr Tyr Ser.Lys His Lys Val
65 70 -5 o 80

Cys Gly Met His Ser Lys Ser Pro Lys Val Ile Val Ser Gly Leu Glu
. 85 . T 90 . 95

Gln Arg §he Cys Gln Gln Cys Ser AxQ‘Phe His Gln Leu Ser Glu Phe '
: . 100 105 ‘ 110

Asp Gln Val Lys Arg Ser Cys Arg Arg Arg Leu Ala Gly His Asn Glu.
115 . ‘ 120 . _ 125

Arg Arg Arg Lys Pro Pro Leu Gly Ser Ile Leu Ser Thr His Tyr Gly
- 130 - 135 o 140 . :

Thr Leu Ser Ser Ser Met Phe Gly Asn Asn Gly His Phe Val Met Asp
145 150 ' . 185 - - 160

Phe Ala Ser Tyr Pro Tyr Pro Gly Gly yys'Gly Ser Trp Arg Pro Ser
- - 165 . . 170 175

Thr Asn Gly Val Gly Asn Phe Leu Gln Gln Pro Trp Gln Arg Asn Ser
. 180 : 185 ©oT180

“Glu Asp Pro Pro Pro Lfs.Leu,Leu Leu Leu Gly Ser Asp Ala Ala Ala
.195 S ‘200 : - . " 205 - T

Arg Ala Thr Tyr Pro Ser Pro Cy¥s Gly Glu Tyr Phe Asn Gly Val Ser
' 210 215 . 2290 :

Asp Ser Thr Arg Ala Leu Ser Leu Leu Ser Asn Ser Asan Gln Pro Trp
225 230 ’ 235 240

50
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15

Gly

Asn

val

Ala

Ser

Thr

Ile

Thr

Arg
Asp
Asn
275

Thr

. 2580 -

Glu
305

“Thr

<210> 244

<211> 1035

<212> ADN

<213> Lactuca sativa

<400> 244

Leu

Glu

Leu

Glu

Tyr.

Asn’

Gly
260
Glu

Ser

Met

Ser

Gln

‘245

Thr

Phe

Ser

Met

Thr
325

ES 2553384 T3

Gln

Leu

Ser

Asp

‘Ala
310

Gly

Pro

Ala

Ser

Lys

285
His

Tyr

‘Ser

Val

Ser
280

Ile

Gln

Asp

Gly
His
265
Pro
Leu
Gln

Ser

Ser val

Leu Gly'Val
250 -

Pro Ser Gly
Trp Gly Phe

Pro Asp ‘Ser

300

Ihk Gly Arg
315

330

Gln Asn

Asn Ser

Bis
270

Ser
Lys Gly
285

His Tyr

Ala Tyr

val

Leu
255

Ala

Asn

Ser

Met

His
335

Leg-
Aia,
éln:
oy

Gly

320

Trp'

atggagatgg
ttcgggaaag
gagttgtcte
gcﬁggtgggg
tgtaaﬁctgg
cattegaaaa
agcaggttcc
gctgggcadé

teoctectcaa

tgb£¢a;gag

atcgacqﬁgc
aatcc;cctg
tgtéctétét'
gagtaégéta

ggaaccggag

gtggttcgag

aaatctattt
cggegagcay
tggtgagtag
;tétgagfga
avactasggt
atcaactace
atgaacgtag
tg;ttgéaaa
gaaégattca
caattgeegg
;ttatgttcc
cfcttctgﬁd
téaaccﬁtga

ctgggttcagy

tggttctteg

tgaggatgtyg

‘cggegatget

ttttggacaa

tgctaaaagt

cattgttaét

agagtttgac

aagaaagcca
caatgggaat

gtggccagga

»égaaaagttc

Lacc. aggaqggqg

aaatcactca

agctggtgca

aaceatggtt

gagtcgeaac
ggagttogag
'qctggaégqé
cagcaaccac
;a§£§££c§a
ggc;ttgaac
cééggaaaaa
.tcﬁqtéctat
tctggagget
acaagggcgg
bééccgcttc
tottttaatg
tctggctcaa
£§tgtgcacc

gaggfcacég

tgctcaaaat

'cfcéggttaa
égcaqaagaa
. cgaggtgtcea

ggcacéadgt

agagattctg -

gaagctgcag
ccactcgdtg
ttctéatgéé
caécadcgcé
cathéaéag
gagtccatga
ggaaccaatce
égcttcafca

ccactggcetg

tggtttgcaa

atccgatgaé

agggagaact

aggtagaaggt

ttgtggtgct

ccaacagtgc -
-gagacdattg
gggéagﬁgtc
'éttttcg;célri
tcééécdqu '
éaééctgéatf
ggadtccaac

cctgageccat

accaacaacc

ggtatacgag

acccatgatg cccatttggg tttgggtcac gtcccacagt ctggtgatgg ctactctggt - 960

géggttggac ttggtccaca tggtggégga aggcgatatg actcatctgt tgaccacatt

gactggtcac tttga

<210> 245
<211> 344
<212> PRT

51

1620

1035

60

120

. 180

2490

300

6o
az20”

“486

540

600
. 660
720

780

840

200°



<213> Lactuca sativa

<400> 245

Met

:i:le

Gly .

ASp

Val

Cys

val

Glu

Phe

Glu

Glu

Gly

Ala

Ala
50

Ser
Asn
Cys
Gln
Asp
130

Arg

145

Ser

Asp

Ala

Ser

Phe

Ala-

Mat

Leu

Gln

Ala

Gly

Leu

Gly

Arg
115

Gln

Ser

Ser

Pro
135

Gly

Gln
20

.Val

Gly

Phe‘

asp

-Ala

Gly

Phe

Lys

Gly
Gly
Leu
B5

His

100 -

Phe

Gly

Arg

Ile

Ser

180

Pro

Cys

Lys

Lys

Phe

165

Cys

-Pro

ES 2553384 T3

Ser
(-;rly
ser
Pro
Gln
Se-r
Ser
Gln

Arg

Pro-

Ser

Lys

Asp

Gln

55

Gln

Asp

Lys

Gln-

Gly
Glu
Asp
40

Lys
Gln

Ala

‘Thr

Cys

- 120

Ser
135

Ser

150

Glu
Ser

Arg

Ksn

Arg

Ala

Cys
Leu
Asn
Gly

Ala
200

Ser
Ile
25

Gly
Lys
Pro

Lys

Ala’
108

Sexr

Arg

I;eu

Gly

Arg

185

Ile

52

Ser

Tyr

‘Leu

Gly

Pro

Sar

90

Lys

Arg

Arg

Ser

Asn
170

il_e

Asp

Glu

Phe

Ser

Ty

Val
Phe
Arg
Thr
155
Ser
Gln

Leu

Ser
Glu

Pro

. Thr

€0

Cys

Tyr

Ile

His

Leu

140

Arg

Gly

Tzp

Pro

Gln

AS_p

Leu

Val.

30

Ala
45
Ala

Gln

Ser

val.

Gln

125

Ala
Tyr

Gly

Pro.

Ile
208

Ser
Gly
val
Arg
Asn
110
Leu

Gly

Gly

‘Phe

Gly.
190

Ala

Leu
175 -

Gly

Leu
15

Gly
Gly
Gly
Glu
Eis
95

Gy
Pro

His

Tbr

'I'h'r_:_

Lys
val
Gly
Val
Gly
80
Lys
Leu
Glu
As_n .

\é'_al
160

Met,
Azg

.‘-'Glu‘ .



ES 2553384 T3

Lys Phe Pro Pro Leu Pro Trp Gln Ser Asn Leu Asp Asn Pro Pro Pro
T210 215. : - 220

Tyr Val Pro Pro Gly Gly Cys Phevhsn-Gly val His Glu Asprsér ABn
225 230 - : 235 R - 240

Cys Ala Leu sér‘ieu Leu Ser Asn His Ser Ser Gly Ser Arg Asn Gln
' - 245 ' 250 - © . 255 .

Ser Leu Ser His Glu Tyr‘Tyr-Ile Asn Pro Glu hla Gly Ala Tyr Val
L 260 o 265 . 210

His Gln Leu His Gln Pro Thr Thr Gly Thr Gly Ala:Gly'Phe-Gly Thr
275 280 ) 285

Met Vval Glu Val Thr Ala Thr Gly Trp Val Tyr Glu Thr His Asp Ala |
290 C 295 -7 300 '

Hia‘peu Gly.Leﬁ Gly His VvVal Pro Gln Ser Giy Gly Gly Tyr Ser Gly
305 - L 310 315 ) ‘ 320 .

Glu Val Gly Leu Gly Pro His Gly Gly Gly Arxg hrg'Tyr Asp Ser Ser

10

53

325 330 335
Val Asp His Ile Asp Trp Sar Leu
: T . 340 . -

<210> 246

<211> 1137

<212> ADN

<213> Malus domestica

<400> 246
atggaaatgg gctcgagttc taagaccgag tcagqgagct cttccteete ttegoocgoee .60
aéctcctccé c;gagtgact caacggcﬁtg aaéttcggcc ggaaaatcta étttgaggat‘,-;12d 
gggggttttg gagctctgcé daaatgatca tgcgggtctyg. ctgctgggtce ttcctcéé;:c' o 180 -
égggctacgc ééc&aaagéa‘qcaaaggggc ggcggaaatt tgggfcagcc‘gcég¢ggt§t 240
caggtggagg geotgcgagot agatctgagt ggtgccaaag_cttactaﬁfé caggcacﬁaa “300:
gtctgﬁggct tgcactctaa aactcccact gtecattgttg ctggtcttga ;éagaggﬁtt 360
tgccaécagt,gtéécaggtt tcatttactt cctgaafttg atcaéggéga‘acgtaéttgﬁ_ 420
cgtagacgﬁt tggctgggea taatgagegt cgtagaaaac cacctecagg atccaﬁactg '460
tctacgcgtgrgcagﬁctttc ttegtctete tacgaaaaca gcégcagaat tgéaagcttt .. 540
ctgatggaét tcactgcecata cccaaggtﬁt tctgggaggg atacatggac aacéagaacc  600
tctgagégag cacctgttaa tcaaaatgcé aatgacgcag ggaagtttc£ acaacagccqg 560
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ggettttacq
ggagaatgtq
ccatggggct
ggggtacctg
tegtogagtt
ggtctoggte
ca;cégggtg

agtcagcaga

tacaaggttc

tcacagtagt

ctecgaaaccyg
tggétcaace
tcaaaggaaa

aaatctcgca

ggaggcagea

tgdactggtﬁ

aqcaggpggg
cactgéctca
aqtatf;gqgt
agtccctéat
tggaaatggt

geegettage

acacatggaa

actttaa -

Lys

Asp
40

Gly

Gly

Asp.

Len

Phe

120

Gly

Arg

tggcagagca actctgatat ttctacatcec.
actagttatce ctggtoctgg aattcctcea
agctgtgcecte tctoctettet gtcaaatcag
gctgggatga attoettgat gaacactcaa
tctgcaacct craatcactt tecgaccact
agcagctcac acgggatgct tccagatctg
agtcagtact ctggtgtgct ggagdtgtct
ctcggadaca ccagQgQ:ﬁa tgactccace
<210> 247
<211> 378
<212> PRT
<213> Malus domestica
<400> 247
Met Glu Met Gly Ser Ser Ser
1 - C
Ser Ser Pro-ProvAsn Ser Ser
- 20
Gly'Arg Lys Ile Tyr Phe Glu
. 35
Ser Ser Cys Gly Ser Ala Ala
50 . 585
Pro Lys Lys Gln -Arg Gly Gly
65 ) Co .70
Gln Val Glu Gly Cys Glu Val
o 85
Ser Arg His Lys‘val Cys Gly‘
: 100
Val Ala Gly Leu Glu Gln Arg
115 '
Leu Leu Pro Glu Phe Asp Gln
"130 135
Ala Gly His Asn Glu Arg Arg
145 : 150
Ser Thr Arg Gly Arg Leu Ser

Ser

Thr

- Glu

Gly

Ser

Asn

Leu

10

Ser

'Giy

Ser

Leu

Ser

.90

His

105

Cys

Lys

Lys

Ser.

54

Ser

Gln

Arg

Pro

Glp

Ser
Leu
Phe
Ser
Gly
75

o
Lys
Gin

Ser

'Pro

Ala

Asn

Gly

Ala

Gin

Ala

Thr
Cys
Cys
140

Pro

- 158

Leu

Tyr

Glu

Ser

Gly

Ala

‘45

-Gly

‘Pro

Lys

Pro

Ser
125

Arg

Giy

Asn

Ser

Leu

30

Leu

Ala

Pro

“Ala
-95

Thr

i1ic

‘Arg

Arg

Ser

Ser

Ser

Lys

His

Thr

Tyr

val

Phe

Arg

Ile

Ser

Ser
Phe

Lys

Pro

Cys

80

Tyr

Ile

His

Leu

Leu
160

720
780
840

900

960 .

1020
1080

1137

Arg
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Ile

Asn

Ser
225

Thr

val

Gly

Thr

Asgn.

305

Serxr

Gln

Gly
éer
<210> 248

<211> 1014
<212> ADN

Gly

Asp

Ala

210"

Asp’

Ser
Thr
Ser
Gln
290
His
ser
Pro
Arg

Thr
370

Ser

" 180

Thr
195
Asn
Ile
Tyr
Asp

Arg
275

Gly

Phe

Ser

Leu

Arg

355

Sar-

<213> Medicago trunculata

<400> 248

Phe

Trp

.A,sp

Ser
Pro
Ser
260

Asn

val

Pro

His

Ser

340

Gln

Gln

165

Leu

Thr

Ala
Thr

Gly
245

Ser

Arg

Pro

Gly
- . 215,

ES 2553384 T3

Met

Thr

Ser

Asp
Arg
Lys

Gly

230

Pro

‘Cys

val

val

¢ Thr

© 310

Gly

Met -

325 -

Ser,

Gln

Gln

Gln
His

Met

Gly

Ala
Leu
Ala
295
Ser
Tyr

Mat

His
375

Phe
Thr
200
Phe
Phe

Ile

Leu

h 255.

Gly
280

Gln

Trp

Pro

Ser

Thr
185

Se;'

‘Leu

Tyr

Pro,

Ser

Ala

Pro

Gly

Asp

Gly

345

Glu
360

Trp

Leu

Ser

170.

Ala
Glu. ‘
Gl:n--
‘Leu
Pro
250
Zeu
_619 .
val,

Phe

Leu

Tyr’

Arg
Gln
Gln
235

Gly

Leu

Met
Pro
Lys
315

Gly

330

val

. ély

Leu

Leu

H:i.s'

Pro

Ala

Pro

Arg

Pro
205

‘Trp

220

Gly

Glu

Ser

Asn

His

300

Gly

Leu
Glu

Thr

‘Ser

Cys
Asn

Ser

285"

Ser

Asn

Gly

Leu

Azg
365

Phe

190

Val-

Gln

Ala

Val

Gln

270

Leu

Ala

Glu
Gln
Ser
350

Gly

175

Ser
Asn
Sgr
Gly

Thr
255

Pro

Met’

Thr

Asn

Ile

335

Gln

Tyr

Gly -

‘Gln

Asn

Gly
240

val

Trp
Asn

Ser

Gly
320

Ser

Gln

Asp

atggattcag gaggcaactce ttcttcagaa gagtcctcac ttaatggctt gaaatttgge

caacgaatct atttcgaaga tacagotett actgetgctt ctgotgetge tgetagtact

55

60

120
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accattgctg

caécattctc

a&agcttact

‘gtttctggtc'

tétgafcaag
aagcoccoccccac
gét?acach
dtéaggaatt

gagtcgecat

gccaggcatc

cttectgtcaa

atgctgaatt

atQCatcaEaf

éatcctc;tg

tﬁtatggatg

ctggttctec
éacqaéctag
attctégéca
ttcaacéaag
gaaaaagaag
ccagetetet

acagaggtgg

Cacccygygaaa

ctagcaécct

ctcecegagga

‘atcaaacatg

tcaacgggac
ttccaaacaa

gtagccaaca

tagaacatte.

ES 2553384 T3

ttcttcttet
gtgtcaagtt
céaagﬁttqt
gttttgtcaa
ftgtcggaga

cttaacctca

caggttﬁttg

tcaaaccaca
tttcttgcaa

aacttacact

gggttctcaa

acgcatgaca

ttacéaggtt

ctctﬁgc@ag

cagggcétat'

ggttcaaaga

:gaaggatgta‘

‘agcatgcact
caatgtagea

cgactagctyg

cgttttgcca

_ﬁtggaatttg
écaatﬁggtt
qgt#cqgtqg
ggagtcacag
aacacaéééc
céaéttggta
gtdcctgétc
cttgatctgt

gaatcttctc

<210> 249
<211> 337
<212> PRT
<213> Medicago trunculata

<400> 249

Asp Ser Gly Gly Asn Ser Ser Ser Glu
1 5. 0

aaggaagagg
aaptagatﬁt

Lctaaatcccc

gatttecatca

.gtcataatga

ggetttette

cttcaaatee

ggccttggccf

gtgggacaag

attcaaactg

caagtcctgg
catdttctca
ttggtcgggg

té’ cagcaggqg

agtggtcact

Glu Ser.

‘Ser

tgggtcagtt

géctgatgcﬁ

tactgttact

gottgetgay
gcqtcgbaga‘
gtotgttttt

gaaacatagt

ggggaacacqg .

dttccétggﬁ
tgctctetet
attgaataac
tggtgtagce
tﬁacatttfg
aaggaggcat

gtaa

15

.Leu Asn Gly

Leu Lys

Ser
50

Pro
65

Lys

Pro

Ser
Pro Arg Cys

Ala

20

-Ser Ala Ala Aia Ala-

. 35

Gly Ser

Tyr Tyr

Phe Gly Gln Arg

lys

Gln Val

Ile.
Sear
1lys

Gly

Glu
170

Ser Arg His

85 .

Thr val Thr Vval

100

Ser Gly

Arg Gly

Tyr Phe Glu
25

Thr Thr

Gly

Gly Cys Lys

Lys val

Leu Gln Gln

. 105

56

Ile

Cys’

_Asp

Ala
Sei
Leu
75

Ser

Thr

Ala

Val

Asp

Met

" Phe

Ala.

Gly
45
Gin
Léu
His

Cys

.Lau
30 -
Ser
His

Thr

Ser

Gln
110

Thr

Pro

Ser

Asp

Lys
95

Gin

Ala

Ser

Gln

180

240

300"

360
420
480
540
600
660
720
780

840

- 900

860

1014

'hig"

Ser

Cys



ES 2553384 T3

Ser Arg Phe His Gln Leu Ala Glu Phe Asp Gln Gly Lys Arg Ser Cys
115 - 120 © 125 . '

Arg Arg Arg Leu Ala Gly His Asn Glu Arg Arg Arg Lys Pro Pro Pro -
130 : 138 7 ‘ 140 S

Ser Ser Leu Leu Thr. Ser Arg Phe Ala Arg Leu Ser Ser Ser Val Phe
145 150 : 155 S 160

Gly Asn Ser Asp Aig Gly Gly Ser Phe Leu Met Glu Phe Ala Ser Asn
. ’ 165 . 170 ’ 175

Pro Lys His Ser Leu Arg Asn Ser Pro Gly Asn Gln Thr Thr Ala Ile
. 180 185 ) 190.

Gly Trp Pro Trprro_Gly Asn Thr Glu Ser Pro Sef sér Asn Leu Phe
195 .. 200 . 205

Leu Gln Gly Ser Val Gly Gly Thr Ser Phe Pro Gly Ala Arg His Pro
210 - 215 220

Pro Glu Glu Thr Tyr Thr Gly Val Thr Asp Ser Asn Cys Ala Leu Ser
225 ) . 230 : 235 240

Leu Leu Ser Asﬁ Gln Thr Trp Gly Ser Gln Asn Thr Glu Pro Ser Pro
‘ 245 R 250 o N 255

Gly Leu Asn Asn Met Leu Asn Phe Asn Gly Thr Pro Met Thr Gla Leu
260 ) - 265 B 270

Gly Thr Ser. Ser His Gly Vsl Ala Met His Gln Ile Prolhén Asn fyg
- 275 280 - 285

Glu Val Val Prc Asp Leu Gly Arg Gly His Ile Leu His Pro Leu Gly
290 " 295 R 300 C

Ser Gln His Ser Gly Glu Leu Asp Leu Leu Gln Gln Gly Arg Arg His '
205 : 310 | 318 o " 320

Tyr Met Asp Val Glu His Ser Arg Ala Tyr Glu Ser Ser Glan Trp 'Seér
325 330 - 335 .

Leu
<210> 250
<211> 1143
<212> ADN
<213> Nicotiana bentamiana

<400> 250

57
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atggaactte

cctecoaaca:

ctcaaatcag.

gegatgtoca
caagttgaag

gtCtétgcta

tgteaécagt

cgcaggcgcé
ﬁctaatggbt
tttetggttyg
tcatctgate
tggctgaaca
ggtgccaatt

gattccaatg

tctagecteg

ggttcccatg
gaagﬁtagta
catgctgtcs
atgggactgg

tga

‘tggettotge

ctttagaatt
cééctggétc
aggaagéaag
ggtgtgaage
'caéattcﬁaa
gtagéagﬁtt
tagcaggccg

atggaagtct

actteactge

gaggatggga
§ttc£gaaaa—
attctggtce
gtgétctctc-
gggttaacgy
ctgctﬁctgf

gcagttcaca

"aﬁcagtagtc

agcattcaaa

ES 2553384 T3

ttcttottet
tggtcaaaaa
gtcgtegtea
agggggtggt
agaiqﬁgagg
gtcﬁcctgtg
fcatcggttg

taatgagcgt

ttcttcatca

atatccgaat

taatcaatcec

tcegacatec

tggtattatt

tettetgtea

‘cttggtcaac

caatcactac’

tgcaatacct

tggtgagect

gggttataat‘

acttctacta
atctactttg
tcécdgccgé
gtagttcaag

gatgttaagg

gtcattgttg

ccagaatttg
cggaggaaac

atatttgaaa

ctcactggag

actgcgtcag

gaccttgtte

-cettecggaa

aatgagccat
actgatggcg

tcaggeccte

cctgatcteg .

gggatggete

tcttetgtte

attctactte
agcétgttgg
tcatcggaac
gtéggca;gé
ctﬁaqtatt¢
ctggtcttga
accaagggaa
cfbcacctgg
acaatggcag

gtgcatggcc

‘ggaagcttot

tgqaaggtt&
aéfécttctc
ggggctogag
gacafaccét,
tatggﬁgatt
ggctgggtca

agcacagtgg

‘agaatgtgea

ccctgactct

acttcagcac

toceggegeeyg

acctaggtgt

azggcacaaa

acaaagattt

acgcagttge

atctcttttg
atctggaagt

aaatactaga

ccaaagtcat -

agttgctagg

tggagtctca

gaaccaatcc

tcacccateg |

taaaggaaat
catttctcaa
aagacagtac

ctggacactt

<210> 251

<211> 380

<212> PRT

<213> Nicotiana bentamiana

<400> 251
Met Glu Leu Leu Ala Ser Ala
b } S

Sér Pro Asp Ser Pro Pro Asn
: 20 C

Phe Glu His Val Gly Leu Gln
‘ 35 ‘

Ser Ser Ser Pro Pro Val Ile
50 o 55

Ser Ser Ser Thr Ser Thr Asn Ser Thr

10 o .18

Thr Leu Lys Phe Gly Gln Lys Ile Tyr
25 . 30

His Leu Lys Ser Ala Thr Ser

40 45

Gly Ser

Gly Thr Pro Ala Pro Ala Met Ser Lys

60

58

60
1290
180

240

300

" 360

420

480

540

" 600

660
720
736
840
900

960 -

1020

1080

1140

1143



ES 2553384 T3

Lys Gly Arg Gly Gly Gly Val Val Gln Gly Arg Gln Pro Pro Arg Cys
&5 o 70 . 75 " 80

Gln Val Glu'Gly Cys Glu‘&la:Asp Leu Ser Aép val Lys Ala;Tyr Tyr
' 85 - - "90 . . 95 -

Ser Arg Eis Lys Val Cys Ala Thr His Sef Lys Ser Pro Val Val Ile
’ 100 '”;95, L ) 110

Val Ala Gly Leu Glu Gln Arg.PheJCys,Gln Gln Cys Ser Arg Phe His
115 o 120 - o 125

Arg Leu Pro Glu Phe Asp Gln Gly Lys Arg Ser Cys Arg Arg Arg lLeu
130 . . 135 .. 140 o -

Ala Gly His Asn Glu Arg Arg Arg Lfs"Prp Pro Pro Gly Ser lLeu Leu.
145 © 150 - 155 © 160

Ser Asn Arg Tyr Gly Ser Leu Ser Ser Ser Ile Phe Glu Asn Asn Gly
165 o170 - : 175

‘Arg Ser Gly Ser Phe Leu Val Asp PheAThr Ala Tyr Pro Asn Leu Thr
180 i 185 190

Gly Gly Ala Trp Pro Asn,Thr‘Arnger Ser Asp Arg Gly Trp Asp Asn
195 ) 200 . : 205

Glhzsér Thr Ala_Sé:'Gly Lys Leu Leu Glﬂ Se? Hig Trp Leu Asn Ser
210 . ’ 215 . . . 220 : :

Ser Glu Asn Pro Thr Ser Asp Leu Val Leu Gin Gly. Ser Vval Ala Arg
225 - 230 o 235 . 240

Gly Ala Asn Tyr Ser Gly Pro Gly Ile Ila Pro Ser Gly Asn Cys Phe
o 245 , 250 - o 255 -

Ser Gly Val Ser Asp Ser Asn Gly ﬂia'Léh'Ser Leu Leu Ser Asn Glu
. 260 ‘ ‘ 265 270

Pro Trp Gly Ser Arg Asn Gln Ser Ser Ser Leu Gly Val Asn Gly.Leu
: 275 . .280 - 285

Val Asn Th; Asp Glvaly His Thr Vval His Pro Ser Gly Ser His Ala
- 290 © 295 . - 300

Ala Pro Val Asn His Tyr SQr Gly Pro Leu Trp Gly Phe Lys Gly Asn
305 - 310 - . 315 : 320

59
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15
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Glu Ala Ser Ser Ser Ser His Ala Ile Pro
325 330

His Ile Ser Gln His Ala Val Asn Gln Tyr

340 345

Ala Glri His Ser Gly Arg Gln Tyr Met Gly
355 ' 360

Tyr Agn Ser Ser Val Gln Asn Val His Trp
“370 . 375 o

<210> 252

<211> 1254
<212> ADN

<213> Oryza sativa

<400> 252

atggagatgg

ggcggeggty |

aagatctact

‘ggcagegega

ggagagggea
cegecgoggt
tgccgeecaca
éégcagcgct
adacgcaget
cetttggeat
égétftaégt
gcaattcaac
catggtcact
tettctteag
ggéqfcggtg
gatécgacﬁa

accagctttg

-agcccctgga

ccacatgaag -
ggtgagettg

gggtccggea

ccagtggagg
gtggfqgégg
tcégggacgc
gegecgegee
agaacaaqggqg
gccaggtgga
aggtgtgctt
tctgccégca
gccgcagacy
caqécgécgg
tggatttcte
c;ggcgﬁtcg
ctagtgéagt
ggccaccggt
cecgocacega
cccacagtgce
atggcaatece

caggttctcg

tctcacttga

agcttéctct

gcaccttega

aggegeegeo

ggacgagcac

cgccécgéca'

geegtocteag

gaagggegtg

ggggtgcgge

catgcatteg

‘gtgcageagg

cettgeaggt

tcgactaget

ctacccaagg

‘gatctceggt

ggcgggatat
gttegetgge
ctcogagetgt

cgctgcéagc

‘tgtggcaccg

gggccatgag
tgaggtgeac

g__cag gggaac

‘ccaaaccage

gcegeegecy
dgdcagctjc
gcaggcgacy
tcttécaagg
gcegeggogg
gcggatetaa
aaggctecee
ttccagctéd

éataatgagé

gcafctgttg_

gttccaagca

dgtatccagt

ggtgccaaca
ccaaétctcc

gctctctété

cacaaccagg

tecgeratgy

ggtggtggte

cetggtecta

ggtccagcce

aacacgatgg”

<210> 253
<211> 417
<212> PRT
<213> Oryza sativa

<400> 253

60

Pro Rsp. Leu .Gly

Ser Gly Glu

335,

Pro Gly‘Mét

350

Leu Gly

Leu .Glu His Ser Lys Gly .

365

Thr Leu
380

gcggeggagt

acggtctcaa

gcggcactag -

cggcgggtgy
céccacégcb
gcgggatcaa

gcétcgtcgt

tgcctgaatt
gccggaggag

gtgagcatcg

gcgtaaggaa

ggcacaggaa

catacagcqg

ctccaggtgg

‘ttetgtcade

ctgcagccét‘

cﬁggtagcta
ggagegtgge
éccatcatgc

cagcaccacg

attggtctct

aggcggcage
gtteggeaag

cagtggcagt

tggacgcgge
gccgeegecg

gaactacfac.

cécéggcctc

‘tgaccaagga

gccgcaaacc

caggttcaga

tgcatggccé

dgtagctcct

'éCaaggtagc‘
;tétctcgca
gcagécat;g.
gﬁcééctébq
-caﬁgécagca.;
écaégagcta‘
écactfétcc ’

cétcgatccf ‘

gtég"

60
120
180
240

" 300

- 360

420

480

540

600

- 60

720

jso=

840,

. 900

960

1020

1080°

1140

1200

1254



Met

val

Leu

Ala

ala

65

Gly
Pro

Leu

Cya

145

Lys

val

Pro

Glu

Gly
His
Ala
50

Ala

Gly

Pro

Ser

Met

Gly

Gly

.35

Rla

Pro

Gly

bZD

Giy

© 115

Ser

130

Gln
Arg
Pl:"0
Gly

Arg

. 210

Gly
225

Asp

Lys

Gln

Ser

Gln
Glu
195

val

Arg

Ala

Ser
20

Leu

Gly
Pro

‘Ljrs

15:.'6
100
Ile
Ala

Cys

Cys

Thr

180

His

Pro..

Ile

Ser

Gly

Lys
Gly
Ser
Asn
85

Pro
Lys

Pro

Ser

Arg

165

Pro

Arg

Ser

Ser

ES 2553384 T3

Gly

Giy

Phe

Gly

Gly

Gly

Gly

Gly

55

Ser
70

Lys
Pro
Asn
Arg
Arg
150

Arg

Leu

Arg

Ser

Gly
230

Ser

Gly

Arg
Tyr

val

135.

Phe

Arg

Ala .

Phe

val
215

Gly

Gly

Gly

Lys

40 .

Thr
Ser
Lys

Cys

‘Ala

Gly

Lys

Gly

Lys

Gly

Gln

1105

Tyx"
120
val
l-;is

Leu

Ser

Cys

val

Leu_

Ala

Arg

- 185

Arg
200

Arg

Ile

Ser
Asn

Giln

61

Ala
10

Gly

Ile
Ser
Ala
Val
30

val
Arg

Ala

-Leu

Gly

Ala
G.ly
Tyr
Gly
Ala
75

Ala
Glu
His
Gly
Pro

155

His

170

Ty

Fhe

Ala

Trp

Gly

Thr

Trp

His
235

Ala

Asp

Phe

Ser
60 .

Gly

Ala
Gly
Lys

Lev

140.

Glu

Asn

Argl

Leu

Pro

220

Arg

Ala

Glu

Glu
45

Gly‘

Gly

Ala

Cys

val
125

Glu

FPhe

Glu

Leu

Asp

205.

Ala

Asn

Gly

ﬁis
30

Rsp

Ser
Gly
Ala
Gly
110
Cys

Gln

Asp

Arg

Ala

190

Phe
Ile.

val.

Gly
15

,Mg

Ala

Arg

Pro

95

‘Ala

Phe

Gln
Arg
175

Ai-a.

Ser

Gln Pro

Ala

Gly
qln -
Ala
Ser
Gly
8O

Pro

Asp

Met

Phe

Gly
160

Pu':g"

Ser

'I‘ry a3

Pro -
240



10

<210> 254

H?S
Gly
Lgu
Ser
his
305

Thr

Tyr

Gly
Val
Leu
385

Gly

Gly
Gln
Pro
Cys
290
Ser
Ser
Met
Arg
His
370

Ala

Ser

Leu

<211> 1182
<212> ADN
<213> Oryza sativa

<400> 254

Hig

Gly
Pro

Ala

‘Ala

Phke

Ala

Ser

.355

Pro.

Leu

Glg

Ser

Sér

Gly
275

Leu

Ala-
Asp

Pro
- 340

val

Gly

Gln

Sér

Ser
245

Ser

260

Gly

Ser

Ala

Gly‘

325

Ser

Ala

Pro

Gly

Thr

405

ES 2553384 T3

Ala

Ser

Cys

Leu

Val

Ser

Leu

-Ala

Gly

‘Ala

Gly

Pro
265

Gly

© 280

Leu

Ser

295 -

Ser
310

Asn

Pro

His

Ser

Asn
390

‘Phe

His

Pro

prp

Gln

His
375

Gly

Asp,

Asn
Val

Thr

Thr
Gln
Ala

Gly

345

Leu

- 360

His

Pro

Gln

Pro

Ala

Ala

Thr

Tyxr

. 250

Pro
Val
Glp
Ala
Pro

330

Ser

Pro

Ser

410

atggcgaccg gcggceagegg qggcggcgg¢ ggaggtggag

gggctcecaagt tﬁgggaagaa

gcggeggtgy agtegtogte

gatctacttc gagcaggacg

gacgtcgtcg ggceggaggeg

gcggcggcgg cggcgeecee gccgccgcig ccgecgaggt

gtggatctga geggegtcaa

62

gcegtactac. tgcoccgecaca

Gly

val

Gly

Pro

‘Ala
315.

Ser

Arg

' Glu

Phe

Ala

Phe-

Ala
Trp
300

Ala

Ala

Gly'

val

Ser

" 380

Ala

395

Asn

Pro

Thr

Asn.

Ala’

Ala

285

Asp

Met

Met

His

Ser

365

Gly

Arg

Met

gtagtogtga

cggcggcegte

Thr
Gly
270

Thr

Thr

Ser_

Ala

Glu
350
Leu
Glu

Ilie

Asp

Tyr-
255

Pro

Asp

Thr

Thr

Gly

335

Gly

Asp

Léu

Asp

Trp

Ser

Asn .

Ser

Thr

Thr

320

Ser

Giy

Glu

Glu

Pro
400

Ser_

cgatgtccac

ggcgtcggeg

qcaéqaang ‘gaagggegtg

gccaggtgga

gggttgcgge

aggtgtgeta cafgcacgcc

60

120

180

240

300



10

aaggagecca

ttocaccaat

.cacaatgaac

‘gctgeateet

ccaagggtte

tceggttcaa

ggatacagtg

ctccaccace

tccagetgtg

‘agccacaace

‘gcggtgtcgc

‘tccageceggg

<210> 255
<211> 393

ctgaacgagg
gcactgcagg

gcetteagee

<212> PRT
<213> Oryza sativa

<400> 255

Asp- Asp

Asp Als

Ser

Ser
: 50

Ala Pro
Asp

Vval

Tyr Met

Ala

val-

togtegtegt
tacctgaatt
gécggéggaa
t;catgaaga
caaécagtgt
tccagtggea
atcacéatgc
éagcctttga
ctctotetet
ggtccécgcc_
pcfcggtcgﬁ.
gccatgacgg
tccétccggg
géggtgcccq

actccacqaa '

Thr Gly Gly

His
20

Gly

Ala Ala Ser

35

Gly Gly

Pro Pro Pro

Leu Séi'Gly

Ala
‘100

His Lys

-Gly

ES 2553384 T3

cgecggecte
tgaécaagaa
qccgaé;cct
gccaggcagyg
gagggatgeg
agggggccat
gttcag£a§c

gctcacctea

tctgtcaact

aatgtbgtca
ggcdagcaac

cgqcagghﬁc

ctetgtecac

gtocaaceqgy

tgccatgaac

Ser Gly ‘Gl

Leu Lys
Ala

Ser

Lys
.55

Gly

Leu Pfo

70

Val Lys

Glu Pro

?he
Ala
Lys
Pro
?ro

Ile’

gagcagcgct

aaaaaaagct

ggacctottt

tccagaaget
tggcctgdta

gaactccatc

catggtgget’

ggtggatgte

cagccatggg
acggccageg

tacatggeag

gtgcacctge

cacggceatt

ccggaageoy

tggtcéctgt

Gly

y Gly
S o190

Gly Lys
25

Ala Ala

Gly Lys

#ﬁg Cys

VTyr
90

Vval val

105

63

Gly Gly
JLys
val
Gly Vai
Gln Val
7%

‘Cys

val

tctgccaaca

gcegeagacy

cttctcgcfa

ttgtggtaga
ttcagcccég

ctcaccgcag

cagcggctag

tegegggagt
atactaccca
ccttqqgégg
cgagoceagg
cgcéacdgca
tcﬁcqg&ééa
aggatgqetd

ag

Gly
Ile

Tyr

Ser
45

Glu
Ala
60

Glu
His

Ala Gly

Phe

Gly

gtgcageagy
ccttgcaggt
tggceggett
tttctcatac

cgatcgcatyg

cgcagttgeg
ggcaccaatg

_egccaccgac

aagcaccagc
‘cggcaacaac
ctggaacage

cggggttgty

'gctcgagcﬁc'

cggeagegge

Gly Gly

15

Gly

‘Glu
30

Se; Ser.

Ala Ala Ala

Gly

Cys
. B8O

val
95

Lys Cys

Leu Glu

110,

Gln

Thr

Gln

360
420

480

‘540

- 600
660
720
780
840

200

" 960

1020
1080
1140

1182



Gln
Arg
145

Ala

.Ma

Gly

Phe

Glu
130

Arg

Ala

Phe’

I.le

Hig

210

His

His

225

Leu

val

Trp

Ser

His

Ala

Asp

Ser

- 290

Ser
305

Ser

His

Asn

Ser
385

<210> 256
<211> 1119
<212> ADN

val

Ser

| Gly

Phe

Cys
115

Lys

Lys

Ser

Ser

Gln

195
Glu
His
Ti’xr
Thr

275

Thr

Met

val

Ser

- 355

Arg

370

Thr

Pro

Asn

<213> Solanum tuberosum

Gin

Lys

Pro

Phe

Tyr

180

Pro’

Leu

Phe

Pro

Asp

260

Thr

Ala

Ala
Gly

val
340

‘Gly

.Glu

‘Ala

Gln

Sei:'

Thr

ES 2553384 T3

Cys
Cys

Pro

Ser

Arg

135 .

Gly

S 150 -

His

165

Pro.

Ser

His

Ser

Ala

245

Ser”

Gin

Ser

Ser

His

325 -

Leu

Glu

Ala

Met

Glu

Arg

Asp.

Pro

Ser
230

Phe

Ser

Ser

Ala

Asn

310

Asp
Agn

Leu

Glu

Asn
390

Glu
Val
Arg
His
215
His
Glu
cye
'i‘hr

Phe
295

Tyr’

Gly

Glu

Glu

His

Trp

Arg
120

Arg

Pro’

Pro
Pro
Me£
Arg

Gly

Leu

Ala,

Phe

'Leu

Gly

Ser

‘185

Ser

‘200

Ser

Gly"

'I;hr

Leu

. 265

Ser

280

Gly

Met

Ala

vVal

. 345

Leu
360

Gly:
375 -

Ser

‘Ser
61y
Al.a
.Arg
Pro

Ala

Ser

Leu

64

His

Leu

Ser

Arg

170

Ser_(

Gly

Ala

Ser

'Se b

250

Ser

His

Gly
Ala
Asn
330

Pro

Leu

Gly

Gln
Ala
-Ser
155
Ser
Val

Ser

Val’

Ala
235
Gly

Leu

Asn

-Asn,

Ser
315

val

Gly

Gln

Ser

‘Leu

Gly

Pro
125

His

140

hrg‘

Arg
Arg
Ile
Ala
220
Ala
Gly

Leu

A.rg-
- 285

Asn
300

Pz'o

His

Ser

Gly

Gly

380.

VTyr

Sér

Asp

Glu
Asn

Gly

Phe

Ala

"~ 190

Gln

205
Glly
Gly
Cys
Ser

Sei

Prp

Gly_

Leu

Val

Gly
365
Ala

Trp

-Tyr

Alq
Leu
Thr
270

Pro

val-

Trp

Pro

His
350

Ala

-Phe

Phe

Glu

Arg

val

175

Trp

'Gln

Ser

Pro

Ala

Asp

Arg
Leu
160
Vval
Pro

Gly -

Asp

Met -

240

Giy

255 .

Gln

Pro

Ser

Asn

Pro
335

His

Pro

Ser

Pro
Met
Pro
Ser
320
Pro

Gly

Ser

His'"
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<400> 256

atggaactgg
ttgaagtttg
ggaagtgggt

aagaggggga

tgtcaggeag

—cactdtaagﬁ

_agcaggttdc

'gcatgccaté

<210> 257
<211> 372

gggaatettt

Qacttcagct

caaggatggg

gaaaatgctg

gttccttetg

tcaaapcggt

cacattgatg
ttcteaagee
cctectgate
cttgggatog

tatcatcett

<212> PRT
<213> Solanum tuberosum

<400> 257

1

gttecagtttc
gtaagaaaét
cgtcécqggt
gqgg#égéﬁt
thtgégtga
étcétactgt
atéaéttaac
gtgégcgtcg
cttcatéééﬁ
cacaccaaaa
;;catcéatc
ccagtgagct
éaQactéﬁtﬁ
ccﬁgéggatc
gggtacacﬁc
citcatﬁgag
toggtttggg
ctcéqcatgg

ctgttcagaa

5

atcagggaag

Met Glu Leu Gly Ser

ES 2553384 T3

ttcttctggt

‘ctactttgga

gaccggagat

-ggtgcagggt

tgctaaggcet

tg;tgttgcﬁ

tgaattcgac

taggaagcct
atttgaaaat

tgtcaa;gat

tétt;tgcaé
tcgtégaétd
aaggaatcga
é;ttcaﬁéét
ft;taaaggﬁ
téaaatétta
tgaﬁggacga

tgtgcactgg

Vai'SQr.Sgr‘Se

aattcaagct
aatgtgggty
Qggaaqétgc
ggtcatcﬁéc
tacfaﬁtcaa
égtctﬁgaaq
canggaaéa
ccétctggat
aatanagqa
adttcatggc
ﬁtcct;caac
gétigégcta
tcagattéas
tétccaagté'

teaggttete

VgaigéAgcta

‘caagcttctg

caatacatgg

.actctttga

T 10

65

r Gly Asn

catctgattc

ttgqagtfca

caccggctce’

qtaggtgﬁcé
ngataaagt
agaggttgtg
ggagttgcecg
ctettttote
gétccggaag
caaafaﬁth

gtcettggcet

ccaggaccag -

étgétgctct

ttggggttéa

atggtgcace

gcagcagtte

ataatccata:

aactqdéccé

Ser Ser Ser

tttgaatggt
ggtcaagaat
ggcgacgact
agttgaaggt

ttgtggtatg

ccaacagtgt
‘caggagactg.
tacacactac’

ctttctggte

agcatctgaa

'gaataactct

ttatcctagt

ctctettetg ‘

cagccaagtt

taccaateac

acatgagaﬁg

ctgtggcgag

gtccaagagt

15

Ser Asp -

60
120
180

' 240
‘joo

360

420

480
540

600"

. 660

720

780

840

900
260
1020
1080°

1119



Ser

Gly
Gly
Gl.y
Cys
val
Glu
Phe
Glu
1#5
Gly
Sar
Trp
Gly

Ser
225

val

Leu-

Ser

Leu
val
Asp
50

Gly
Gln
Cys

Gln

Asp

130

Arg

Asn

Phe

Pro

Lys
210

- Glu

Pro

Ser

Leu

Asn
Gly
Gly
Leu
Ala
sly

Arg

Gly
20

val
Asn

Val

Asp

Met
100 -

Phe

115

Gln
Arg
Leu
Leu
Asn
195
Pbe
Leu
Ser
Leu

Gly

Gly

Mg'

Ser

Vval

180

Thr

Leu’

Vval
Gly

Leu

260

val

Leu
Gln
Met
Gln
Leu
85

His
Cys
Lys
Lys
Ser
165
Asp

hrg

Gln

Lau

Asp

245.

Ser

AsSn

Lys
Val
Bro
Gly
70

Ser
Ser
Gln
Arg
Pro
150
Ser
Phe
Ala
Arg
Gln
230
Tyr

Asn

Ser

ES 2553384 T3

Phe
Lys
Pro
5%

Gly
Agp
Lys
Gln
Ser
135
E’rb
Ile

Ser

Ser

Pro

215

Gly

Fhe

Gln

Gly

Asn
40

Ala

His

Ala.

Ser
Cys
120
Cys
Ser
Phe

Sgr

Glu

Lys

25

Gly

Pxo

Pro

Lys

Pro

-105 7

Ser
Acq
Gly
Glu
His
185

Gln

200

Irp

Ser

Pro

Ser

L_eu
Ala
Gly

Trp

265

val

His

66

Lys

Ser

Ala

Pro

Ala

90

Thr

Arg

Arg

Ser

"Asn

170

Gln

Gly

Asn

Thr

val

250

Gly

Ile

Ile
Giy
Thr
Arg
Tyr
Val
Phe
Arg
Leu
155

Asn

Asn

Trp

Asn

Arg

235

Ser

Ser

Asp

Tyr
Ser
Thr
60

Cys
Tyr

Val

‘His

Leu
140

Phe

‘Ser

Vval

Asp

Ser

220

Thr

Asp

Arg

Gly

Phe

Ser

45

Llys

Gln

Ser

val

Gln
125
Ala
Ser
Ser
Asn
His
205

Glu

Sazr

Ser:

Asn.

val

Gly

30

Pro

Arg

Val

Arg

‘Ala

110

Leu
Cys

Thr

Arg

Asn,

val
Gly
Glu

His

85 -

Gly

Thr

Ser

- 175

ABp

Gln

Asn

Tyre

Ser

Ser

190

Ser
Ala

pPro

Val
Thr
arg
Gly
80
Lys
Leu
Glu

Asn

Tyr
160

‘Gly

Ser
Ser
Ala

Ser

" 240

Gly

Ala

255

Arg
‘270

His

Ser

Thr

'Pro

Ile



10

Gln

Ser

305

Prp

Tyr

Mat

His

Pro
- 290
Leu-
Pro
Cys

Glu

Trp

‘275

Ser Gly

Ser Phe

Asp

Glu
340

Gly

Leu Asp
355

Thr

370

<210> 258

<211> 1140
<212> ADN

<213> Vitis vinifera

<400> 258
atggaaaggg
c£caacgggt
gcﬁéagtcgg
céﬁccggcgc
aggtétcaag
cétaaag;ét
aégttttgcc
agttgtcgta
ttattgtect
ggaggaggct
cgaactacaa
cttccacatc
gggaccégct
tcaagctgtyg
ggtcttggég
cctcatégfg
ggtagtagca

attaatagce
gaactcgagc

<210> 259
<211> 379

-gttegagcte
tgaaatttgg
Vgaaccggétc'
qucaaagaa
ttgaaéggtg
gtggtatgcél
ageagtgtag
ggcgcctégc
CacgcfatQQ
ttctgatgga.
gagecatctga
~catggcagag
ttcatggtce
'ctctctctctl
caaacagctt

cagctatcaa
gttcogcagga

agttctcagg

actccaggge

Ser
Lys
Gly
325

Leu

‘Gln

ES 2553384 T3

280

Gly
295 .

His

Gly
310

Asn
Leu Gly
Gly

Met

Ser Lys

Leu

tttgaccgtt
gcagﬁagata
cﬁcctcctcé
ggtaagaggt
taaagtagat
ttcgaagtet
cagatttéat

tggtcataat

‘gegactttct

ctttgctgga
tcgggtacét
caa¢tctgag
tggaattcct
tctgtcaaat
catgaatcct

tcacttceca
gatgecacct -

tgggggcgag

ttatgacact

Ala
lGlu
'Glp
-A;a‘Gln

Gly
360

Pxo.

Ala Ser

‘Met Leu

330

345

Tyr His

tgcagctctt
tattttggag.
tectetgeoeg
agtggggttg
ctgagtgatg
ccaaqggtca
cagcttgécg
éagcétcgca
tcatccattt
tacccaaggce
ggaéatcaaa
aatcctctct
téaggaqaat
cagccatgga
gaaggggcat

ageacctegt
gatcttggte

ttgecccaac

tcecactcage

67

Thr

285

Ris
300

Asn

Ser

Sefﬂ
315 ’

Gln Ala
Asp

Gly

Pro. Ser

Phe
Ser
Ser
ély

Val

Ser Ser

Glu

His.

Agn
338

Asp

Arg Gln

350

Gln Asn

365

cggccaacte
atttgggcgt
ccggctceecgg

ttcagggagg

Ccaaagctta

ttgttgeggg:

aatttgacca
ggaagccacc
ttgaaaacag
athcgaéag
cqactgcgat
ttotgeaagg
étttcacagg
gciccaggaa
ccatggcgca

gggatétcaa
‘ttggtcaaat

agagtggaag

agatgcactg

gtctgagteg
tggagectocg
tggtcgecea

ccaaccaccg

ct?ttcaagg

ccttgagcecag

aggaaaacga - -

acctggétct

‘cagcagagtg

_ggétécttgq

gggaaggﬁtf
ttcagccggé‘
ggcctécgac
tcgégcatct

acccacagcet

gggcaatgaa

ttcacagect

gcaatadatg

.gtcactttag

Pré

Tyr

Val

Pro

Met
320

0
120°
180
240

300
366
820

480
540
600
660
720.

780

- 840

900
960
1020

- 1080

1140



<212> PRT

<213> Vitis vinifera

<400> 259

Met

Ser

Glu

Ser

Tyr

val

Phe

Arg
145

Leu

Ser

Glu
Ser
Asp
Ser
Lys
Cys
Tyx

Ile

‘I-I':i.s
©7130.

Leu

Ser

Arg

Glu
Leu
35

Ser
Lys
Gln
Ser

Val

115.

Gln

Ala

Sér.

Arg

Pro
195

Gly
Ser
20

Gly

Ser

val
Val

Arg

Ser

Leu

val’

‘Ala

Glu

His

1‘0 0

Ala
Leu
Gly

Ser

Gly

Ala

His

ES 2553384 T3

Ser
Asn’

Gly

Ala

Gly
70

Gly

Lys

Leu

Glu.

Asn

150

Arg

165

val -7
180

Glu

Gly

Arg

Tyr

Gly

Asp

Ser

Gly

Ala

Leﬁ:A

Leu

Pro

Thr

Lys

25

Ala

40

‘Gly

Ser

Cys

val

Glu

Phe

Ser-

Gly

Lys

-'Cyb

Gln

120°

135

Glu

Gly’

Gly

Thr

Arg
Arg
Phe

Trp
200

Gly:

‘Val

Leu

Gly

A.rg_‘

Gln’

Leu
Leu

185

Pro

68

Val
10

Phe

‘Lys’

Gly

val
Asp

Met
105

FPhe

Gly

Arg

Ser
170

Met

Thr

Ser
Gly
Ser

Arg

‘Gln
75

Leu

‘His

Cys

Lys

Ser

Gln

Gly-

PFO
60

Gly

Ser

vs‘er-
Gln-

Arg

. 140

Lys
155

Ser

Asp

Thr

Pro

Ser

"Phe

Arg

Ser
Lys
Thr
45

Pro

Gly

Asp
Lys

Gln.

Ser

Ile
30

Gly

Pro

Gln:

Ala

Ala

15

Tyr

Ser

Ala

Pro

Lys

95

Ser’

110

Cys

125

Ser
Pro
Ile

Ala

Ala
205

'Cys

Pro
éhe
Ala
190

Ser

Pro

Ser
Arg

) Giy-

Glu
175

Tyz

Asp

Asn:

Phe

Ser.."

Pro

Pro
80

"Ala

Thx

Arg.
Arg
Ser
160
Asn

Pro

Arg



val Pro

Gly Asn Gln Thr Thr Ala Met Gly Arg Phe Leu

210 -

Trp Gln
225

'Giy Thr
-Gly Ala
Trp Ser

Asn Eré
2%0

Ala Ile
305

ES 2553384 T3

215

220

Ser Asn Ser Glu Asn Pro Leu Phe Leu Gln Gly
235 ,

Ser Phe His
245

T230

250

Gly Pro Gly Ile Pro Ser Gly Glu

Ser Asp Ser Ser Cys Ala Leu Ser Leu Leu Ser

260

275

265

Ser Arg Asn Arg Ala'Ser-Glf Leu Gly Rla Asn

280

285

Glu Gly Ala Ser Met Ala Giﬂ'Pro'Thr Ala Pro

295

300

Asn His Phe Pro Ser Thr Ser Trp Asp Phe Lys
- 315

310

Pro His Pro

Ser Ala CGly

240

Cys Phe Thr
255

Asn Gln Pro
270 - .

Ser Phe Met

His Ser Ala.

'Glj Asn Glu

ﬁ320

Gly Ser Ser Ser Ser Gln Glu Met Pro Pro. Asp leu Gly Leu Gly Gln
' 325 - - 330 . 335 :

Ile Ser Gln Pro Ile Asn Ser Gln Phe Ser Gly Gly Gly Glu Leu Pro
340 - .- 345 350

Gln Glp Ser Glyihfg'Gln Ty:,Mbt-Giﬁ Leu'Glu Hig Ser Arglnla Tyr

10

69

355 360 365
Asp Thi Ser Thr Gln Gin Met His Trp Ser Leu
370 ’ 375 - -

<210> 260

<211>1209

<212> ADN

<213> Zea mays

<400> 260
atggagtceg goggtggegg ggacgaccag ctgcacggeco tcaagttégg qaégaagat; €0
‘tacttcgadg acgcecgecgg ctocageage ggcagcagea geggoggtgg cagegegece 120
gtgcctccag cgacgcagca gccgtégccg ccggeegett  cgectaggge cceggecgge 1180
ggqggdaééa‘ggggcagggc cgcggccggc ggcgegggec cctegacgge gccoegegece ’ ZAQ
gcgcgcﬁgcc aggtcgacgg ctgcaacgtt gacctcacég acgtcaagec cgectactac 300 .
tgccgecaca aggtgtgeaa aatgcacteoc aéggagcccc gecgtoctegt caacggectce 360
gagcageget tctgoccagea gtgcagcagg ttccaccage tgectgaatt cgaccageta 420
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aagaagagct gcdgqaaacg cctocgeagge cacaacgage gcchaggag gecgeegect 480
ggaccccttg égtcgcéaté éggccgtcac.Qthcgtcgc_tcggcgaécc'cggcaggctc 540‘
aéaagéﬁtca tgctgdattt cﬁCgtacccgiagggtctcaa_gcgccatgag gggtggg;tﬁ :6007
cccgc§§t¢a'§qqccqgtgq tgaaagagty cctqgéégqa—tcéaéﬁggcé'aQQQQQOttg 660"
géebcﬁdgfc ACcaccaagg cgcggtegey qqatégggcgfcccgcﬁatgg gagcgagggt‘ 720
gqtagctht'cgtcggcgag gchcbggtg tthctggccicggagcﬁgcc cccagqtgg;- 780
tg&ct;geaq gagtcpccéc ggactccagc #gtéctctctvcécttétgtc aactcagcca 340
tgggatgctg‘cccégaqcca cagccacage éécgctgcgé éaacagcggé'tttcgacggc o 900
ggcageectyg tqgcgcéctc“cctéatggcq.gqgégtagqt a;atcgcgcq‘éggéccctég 966
accgagaccg. actectgggg ccacgaaggq'gqgéggagcg tgcctcégc£'g§cacétqac 1020
gacgtccécc tcggegaggt gcacthggd tcgagcﬁéﬁc accﬁqggqca gtﬁctcaggt 1080
qagéiégagc tégqbctgca-gggéaaqagg»qcagcgccag ggteggegge accgecageg - 1140
;cgcgcaatéﬂatcagggcgc ég&@ggcacg ttcgaccégq dtégcaéé#c-gétggaétég 1200
Vﬁcgctctqg". 7 - | L 7 ‘ 7 7 1269
<210> 261
<211> 402
<212> PRT
<213> Zea mays
<400> 261
Met Glu Ser Gly Gly Gly Gly Asp Asp Gln Leu Ris GlLy Leu Lys Phe
1- 5 e - . o - 15 .
Gly Lys Lys Tié;Tyr Phé Glu Asé Al; ﬁla'Gly_Ser Sé;'SeflGly Ser
o 20 : 25 ; .. 30
Ser Ser Gly .Gly Giyisérrhla Pr9 h1a€§ro Pro Ala Thr.Gin Gln Pro

35 - © 40 T © a5

Ser Pro Pro Ala Ala Ser Pro Arg Ala PforAla‘Gly Gly Gly Arg Arg

Gly Arg A;a Ala Ala Gly Gly Ala ély-Pro Ser Thr Ala Pro Ala Pfé
65 70 . s .. 80"

Ala Arg Cys Gln Val Asp Gly Cys Asn Val Asp Leu Thr hspvvéi Lys

Lys Val Cys Lys Met

. 105

Tyr Tyr Cys Arg His

100°

Hig Ser

fro'ﬁlg
i ’ 110

lys Glu '

Pro Arg Val Leu Val Ash Giy.Leu Glu Gln Arg Phe Cys Gln Gln. Cys

70



ES 2553384 T3

115 120 ' 125

Ser Arg Phe His Gln Leu Pro Glu Phe Asp Gln Leu Lys Lys Ser Cys
130 135 140 g

Arg Lys Arg Leu Ala Gly His Asn Glu Arg Arg Arg Arg Pro Pro Pro
145 150 155 160

Gly Pro Leu Ala Ser Arg Tyr Gly Arg His Ala Ala Ser Leu Gly Glu,
. 165 170 175

Pro Gly Arg Leu Axg Ser Pﬁe Met Leu Asp Phe Ser Tyr Pro Rrg Val
180 185 190

Ser Ser Ala Met‘Arg Gly Gly Phe Pro Ala val Arg Ala Gly Gly Glu
195 200 . 205

Arg Val Pro Gly Gly Ile Gln Tr§ Gln Aia Gly Leu Asp Pro Arg His
210 - o 215 ' 220 .

His Gln Gly Ala Val Ala Gly Tyr Gly Ala His Tyr Gly Ser Glu Gly
225 : ) 230 ) 235 - 240

Gly Ser Ser Ser Ser Ala Arg Pro Pro Val Fhe Pro Gly Pro Glu Leu
245 ’ 258 ) 255

Pro Pro Gly Gly Cys Leu Ala Gly Val Pro Ala Asp Ser Ser Cys Ala
. : 260 | 265 270 S

Leu Ser Leu Leu Ser Thr GIn Pro Trp Asp Ala Ala His Ser Hig Ser
275 . . 280 7 285 -

His Ser His Ala Ala Pro Thr Ala Gly Phe Asp Gly Gly Ser Pro Val
290 ‘ 295 - - 300 .

Ala Pro Ser Leu Met Ala AléVSer Ser Tyr Ile Ala Pro Ser Pro Trp .
305 : o . 315 o © 320 -

Thr Glu Thr Asp Ser Trp Gly His Glu Gly Gly Arg Ser Val Prc Gla
: 325 . o © 330 - _ .~ 335

Leu Pro Pro Asp Asp Val Pro iau Gly Glu Val His Ser Gly Sexr Ser
340 345 " 350 o

Ser Hig His Glj'Gln Phe Sér Gly Glu leu Glu Leu Ala‘Leu Glh'Glf
© 355 o ‘ 360 C 365 HE

Asn Arg Pro Ala Pro Gly Ser Ala Ala Pro Pro Ala Pro Arg Asn Asn -

370 7 375 . 380 o
Gln Glj_sé#zhla Gly Thr Phe Asp Gln Ala Gly Asn Thr Met Asp Trp
385 . ’ 390 - ) 395 o ) 400

Ser Leu

<210> 262
<211> 1137
<212> ADN
<213> Zea mays

71
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<400> 262
atggcgaccyg gcgggggcag'cagcaggagc gacgacgtgc.gcgggctcaa gtttggcaag 60
eagatcyéct tegageagga €ggcgggage gggagegeqy ©gggggcdgt gggeggcagy 120
aaggggaagg gcgtggccac éqgtggcch.aggccggcgtlccgccgcctc cgcagccqag i 180
ccgccgaggt éccaggtgga cgggtgegge gtggatctga gegecgtcaa écagtactac 249
‘tgccggoaca aggt§£gcaa catgcactccgééggagcégc gegtcottogt cgecggoate 300
gagcagcgct tctgccaaﬁa gtgcageagy ttecacecage taéatgaaft tgacédaggg_ - 360
aaacgtégct gccgccgccg cctcatcggt cacaacgagce gocoggaggaa gccaccaccet ‘ 420
ggadctctca cftcacgata tgéccggctc gctécdtcac ttéaagagcc tggcagattc 480
agaagcttccvtgctcéactt btcgtaécca‘aggéttccaa gcagcétgag antgcgtgg 540, 
'ccagéaétcc agcﬁcggtqg.ééacaggatg ctgggcaccgvtccagtgéca tgggcaccaa 6063‘
gaagcfécté*écccacaccgrcagtgcagct gétggctétg gcaaccatge .tgcatacaac 660 7
tgccatggdg gcttggtage aggcggggqg éqaatgétct—cctctgccgc.btttgagétc 720
gégcctggcg gatgtgtégc.éggagttgéé gccgactccé gctgtgctcﬁ ctﬁtdttctg 760.
.tcaactcagq catggéacai: gacctcccac gaccaccggt ccccagcaat. _gdccgcggc;c 840
égcécc;tcg acggcacccce ggﬁggcgccg tececgtcatgg cgagéagcta cgcgécgtcé  .§60:
agcgcctgga cQggcﬁtgcg ggacceegct gecgacygoy écaggaacgc gcagegtcte .‘ 960
gacg#tgctc tgcacctggtlgcacccaggc £ccgcggcgg‘tccacttctc,cggggagctq 1Q26
gagctcgccc tgcaqggaag’cggcgggccg ccacacctge cgcgcgtcga.cééﬁggcggc‘-.1030
tccégcggcg geacctteaa ccattcocace accagccha‘tgaactggtc‘ﬁctqtaé, 1137

<210> 263

<211> 378

<212> PRT

<213> Zea mays
<400> 263

Met Ala Thr Gly Gly Gly Ser Ser Arg Ser Asp Asp Val Arg Gly Leu
1 ‘ 5 ' 10 ) 15

72
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Lys Phe Gly Lys Lys Ile Tyr Phe Glu Gln Asp Gly Gly Ser Gly Ser
' 20 : 25 30

;Giy Ala Gly Ala Val Gly Gly.nrg Lys Gly Lys Gly Val Ala Thr Gly
o 35 ‘ - 40 S ~. 45 .

Gly Ala Arg Pro Ala Ser Aia Ala Ser Ala kla Gln Pro Pro Arg Cys
50 .- 55 . 60 : . .

Gln Val Asp Gly Cys Gly Val Asp Leu Ser Ala Val Lys Gln Tyr Tyr
65 70 o s . 80

Cys-Axg'His Lys Val Cys Asn Met Hié,Ser-Lys Glu Pro Arg Val Phe.
) "85 . . 90 ' 95

'Val Ala Gly Ile Glu Gln Azg Phe Cys Gln Gln Cys Ser Arg Phe His
‘ 100 - . 105 S 10

Gln Leu His Glu Phe Asp Gln Gly Lys Arg Ser Cys Arg Arg Arg Leu
; 115 - o120 0 . 125

Ile Gly His Asniqu Arg Arq-a:g Lys Pro Pro Pro Gly Pro Leu Thr-
. 130 , 135 . 140 :

Seér Arg Tyr Gly Arg Leu Ala Ala Ser leu Gln Glu Pro Gly Arg Phe-
145 - 150 158 ST T 160

Arg Ser Phe Leu Leu Asp Phe Ser Tyr Pro Arg Val Pro Ser. Ser Val
16s - o110 . 175

Arg”Asp Ala Trp Pro. Gly Ile Gln His Glj Gly Asp Arg Met Leu Gly -
: 180 . . 185 190 .

Thr Val Gln Trﬁ His Gly His Gln Glu Pro Pro His Pro His Arg Ser
EETTI 200: - 205 L

Ala Ala Ala Gly Tyr Gly Asn His Ala Ala Tyr Asn Cys His Gly Gly
210 .- 7 215 : ST =220

Leu Val Ala Gly Gly Ala Pro Met Leu Ser Ser Ala Ala Phe Glu Leu
225 . : 230 . o 235 240

Pro Pro Gly Gly Cys Val Ala Gly Val Ala Ala Asp Ser Ser Cys Ala
" 245 ) . 250 .. 255

Leu Ser Leu Leu sér Thr Gin Pro Trp Asp Thr Thr Ser His Asp His
260 7 . 265 o 270 ’

73
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Ala Ala val

280

Gly
285

Pro Ala Met Pro Gly Asp

275

Ser Ala Phe Thr Pro

Ser Ser Trp Thr

ap0

Ser Ser Ala Ala

295. .

Ma

Pro
230

Ala Ser val Met Tyr ‘ala

Ala Asn Ala Arg Leu

320

Ala Alarnsp

‘310

Arg
315

Gly Ser As§ Prd_

305

Arg Gly Gln

Leurﬂis Leu Val Hié Ser His Phe'

10

15

Asp 'Asp Ala

325
Led Glu
340

Ser ély'Glu Leu Ala

Pro Arg His

355

val_Asp'

‘Thr Ser Met
370

Ser Thr Ala

<210> 264

<211> 403

<212> ADN

<213> Sorghum propinquum

<400> 264

atggagtccg gtggquQaQ tggcggcqgc

ttcggcaaga agatctactt cgaggacgcc

ggcggtggea gtggcagtge tagegegace

ccéccgpagg,ccgcttcgcc cagggcagcea

gcgggcggec cctcccégdc gceccgogecec

gacctcaccg acgtcaagce ctactactge

éaqccccgcg tegtegtcaa
<210> 265

<211> 134

<212> PRT

<213> Sorghum propinquum

<400> 265

Glyl

Agn
375 .

cggectegag.

Pro

Gln
- 345

Leu

Gly

Ser
360 )

Trp Ser

ggegyggacy

'gccgeggteg

cccgegecte

ageggeggeg

'gcgcgctgéc

cgécacaagg

cagcgettcot

Met Glu Ser Gly Gly Ala Ser Gly Gly Gly

1 .

His Gly Leu Lys Phe G

5

20

10

ly Lys Lys Ile Tyr

25

Gly
. 330

Gly

Gly

‘Ala
Gly

Ser

Gly Gly

Leu

accagetgea.

‘gctccagoag

caécgacgca'
gcggcaggag
?gétcgécgé
totgcaaaat

gcc

Ala

Gly

Thr
365

Val

335

?rp Pro

350

Phe Asn

cggcctcaag
cggtggeggt

gqégcégth

gggoagggec

ctgcaacgtg

gcactccaag_

His

His

Gly Gly Asp Asp Gln leu
15

Phe Glu Asp Ala Ala Ala
30

60

120

180

240 -
300
360

403

Val Gly Ser Ser Ser Gly Gly Gly Gly Gly Gly Ser Gly Ser Ala Ser

74
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15

<210> 266
<211>732

Ala

30
Ala
Ala
Gly

Lys

’igu

<212> ADN
<213> Allium cepa

<400> 266

atggaaatgg

_gaaaaaattt

gé;gctcctc
cagcaacaaa
éctaaagcct
gtagttgctg
gaatttgacec

agaaagcege

agtaacagaf

ccaggagate

actgcatcta

gagcttcocac

ctgtcactca

<210> 267
<211> 244
<212> PRT
<213> Allium cepa

<400> 267

e
se#
ély
Cys
lvgl

Giu
" 130

35

Pro

Pro

Gly Pro Ser Pro Ala
85 .

Asn

100
Cys
" 115

Ala Pro Pro Ala

Arg Ala

Val Asp Leﬁ

VLys-Met

ES 2553384 T3

40

55

Ala Ser
70
Thr

His Ser

Gln Arg Phe Cys

gttcgaggtc

dctttgaaga

ccaaaaaggyg
taégcatac@

attactgcag

gaattgaaca

aaggaaaaa§
dtédaggécc
tcaéaggatt
atctatégcc
acafﬁcatgt
aqagga;tac

ac

tgagccaatt
;tqcagtapc
AAaatétgta
tagatgccag
gcataaggtt
géggtﬁitdt
éantgcdgc
ttcccgftat

éctgatggac

tagactgtcec.

tgcﬁcéaccg

atggtctgge

VTh? éiﬁ
G;y
9?9
Asp Vai

Lys
120

diy Gly

Ala Pro

105

‘Glu Pro

tétgadtctc
agtactgcaa
gcotteitegt

gttgaag§a£

técggagttc

cagéagﬁgcé

agéégcctag

‘ggaaggatgt

ttcagttacc
aacattcecat
tacatgcatg

gtctgegact

75

Gln

'Lys

-Arg val

" 45. .

Pro'Ser Pro

60

Gly

Arg Arg
75 .

Ala Arg Cys

Pro Tyr Tyr

Pro Gln Ala

Arg Ala

Giy
. 80

Gln Val Asp

925

Cys

110

2125

tégatéggct
étadtactag
ccactaatat

gcaéagtﬁgaA

-attcaaaatc

gcaggttcca
dtggacécaa

catcatctgt-

cgaggéécat

~catacccage

caatgaatca

tgagctgtge

Vai

‘caatacaatt

Val Asn Gly

-cécattcggc

caactctaat
tttgactgga
accaaaagtt

ccagttécaa

tgagcgtegt

ctatgatggc
acagccteot

aaacccaaac

ctacagttcc f

tctotetett

Arg His

120

180
240
30‘0
360

420

- ago.

540"

600

660
- 720

32



<210> 268
<211> 969
<212> ADN

Ala

Ser

Ser

ala

Ser

Cys

Cys

Pro

145

Ser

Ile

Pro

Gln

Arg
225

Leu

Glu
Thr
Sar
Leu
50

Ile

Lys

Prd

VSer‘

Arg
130

Gly

han
Gln
Ser
Pro
210

Asn

Ser

Met

Phe

Thr
35

Ala

Pro

Ala'

Lys

115

Arg

Pro

Arg

Pro

Gly

Gly
20

Thr.

Ser

Arg.

‘Tyr

val
100
Phe
Arg
Ser

Phe

-Preo

Ser

‘Glu

Ser

Ser
Cys
Tyr
85

Val

His

Leu’

Arg

Arg
165

Pro

- 1B0

Tyr
195

Tyr

‘Thr

Leu

<213> Antirrhinum majus

<400> 268

Pro

Met

Trp

Asn

Ala

His

Ser

ES 2553384 T3

Ser
Lys
Asn
Ser
éln
70

Cys
Val
Gln
i

Tyr
150

Gly

Gly

Asn

Ala

Gly

230

Ser

Ile

Thr

Thr

55

val

Arg

Ala

Leu

Gly

Glu
Tyzr
Ile
40

Asn
Glu
His
Gly

Gln
120

135 .

Gly

Phe

Asp

Pro

Met

215

val

Arg.

Leu

His

Asn
200

Esn

Cys

Pro

Phe

Ala
Ile
Gly
Lys
Ile
105
Glu

Asn

Met

Met

Leu

185

Thr

Hig

Asp-

76

Ile
10

‘Glu

Ala

Asn

Cys

val

Glu

Phe

Glu

Ser

Asp

‘170

Trp
Ala
Tyr

Leu

S.er
A.sp
Pro
Ser

Lys
75_

Cys .

Gln.

Asp
Arg
Ser
155
Phe
Pro
Ser
Ser

Ser
235

Asp
Ser
Proc
Asn
€60

val

Gly

Arg

Gln

Arg
‘140

Ser

Ser

Arg

Asn

Ser

220

Cyé

Ser
Thr
Lys
45

Gln

Asp

val

Phe

Gly

125

Arg

{Ial .

Tyr.

Leu

Ile

205

Glu

Ala.

Thr
30

Lys

Gln

Leu.

His

Cys
110

Lys

Lys
Tyr
Pro

Ser

190

His

‘Leu

Leu

Asp

15

Ser

Gly

Gln

Thx

Ser

Gln

Arg

Pro

asp

Arg

175

Asn

Va1
Pro

Ser-

Gl_y'
Thr -
Lys .
Ile _
Gly
80
Lys
Gln
Ser
Pro
Gly

160

Pro

Ile- |

Aa

‘His-

leu

240
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tcagctgctg
tttgaggagy
gagaoggtgtg

agtatgcatt

.cagtgcagca

<210> 269
<211> 323

cgcctfgcag
tactatggaa

atggacttca

_géacgaggai

gégt;tttgc
§aatgt;tta
tggggctcca
cagcégﬁcta

Qgéggcaacc

ttttetcact

ggaéaattcc

tggtcactt

<212> PRT

<213> Antirrhinum majus

<400> 269

Ser Ala Ala Gly Gly Ala

1

gtggagcaga
ctaaggcaaa
aggtagatct
c;aag£ctcc
ggétccatca
gccacaacga
gtctttctéc

gcacttacce

tgggaggtce

gagétacaac

‘gcggagtete

gaaactcgaa

ttaaccetgg

cagctgataa

ccagtaacag

aggacctéga

5
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ggaatctétc
gaaaggqgaé
gagtgatget
aaaggtdétt
a#técctgaa

acgtcggagg

aaccttatte
aaatcteget.
agcaagtcca

aaataggeca

taatteceage

caattttott
tgccacaatt

-caccteccat

tcactatact

tecacteaaga

Glu

Glu Ser

Lys Lys Ile Tyr Phe Glu Glu

20

Gly Gly Val Val Arg Cys Gln

35

Asp Ala Lys Ala Tyr Tyr Leu

50

Ala Lys

Arg His

aatgggttga
agtéccggtg
aaggcttact
gttgctggaa

tttgaccaag

aagccatcte

gataaccaaa.

gggaaagatt
tggcagagcg
agtttttetg
actgctctct
ggtaccaatg
ggacagttta

gatatgecte

‘ggagagcctg’

ggetatgatt

Leu
10

‘Ala
25

Val Glu Gly

Lys

77

agtttggcaa
gggtggttag
atttgagaca
tagaacaaag
qaagacggqg
cag@atctat
atagaactgyg
caiggcca;a
acatgcaaaa
gtcttqq?gt
cﬁcttqtgtc
éaaacggécc
cctgtcecte
ccaatctqaé

gggtagtcca

ctteegttea

Asn

Gly Leu Lys Phe

gaaaatatac

gtgccaggtg

cgaagttﬁgt

gttttgccag .

ttgccgcaga
gatgtctoct
aggetttttg
tacaatacce
tcctgtacct
atcttecgaa
aaatcagtce
aaccatagtt
ttggggtttt
tttgggacaa

actgagecac

ggacatgcat

15

Gly

Lys Lys Gly Lys Ser
. 30

Cys Glu Vval Asp Leu Ser

45 :

vVal Cys Ser Met His

60

Thf

Ser

60

120
180

240

300

360

- 420

480

540

600

660
720
780
840
900
960

969



<210> 270
<211>633
<212> ADN

Lys
65

Gln

Ser

Ser

Thr
145

Glu-

Asn

Ser

Ser

Asn

225

Gln

Ser

Pro

Tyr

Asp
305

Trp

Ser

Cys

Cys

Pro

Phe

7130

Tyr
Arg
Pro
élTy
Ser
210
Ser
E;'ro
-
Pro

Thr

‘290

Leu

Ser

<213> Brassica napus

<400> 270

Pro

Ser

Arg

Gly
115

Asp

Pro

Gly

val

Leu
195

Thr
Asn
Ser

Gly

260

Asn

275,

Gly

Asp

Leu

Lys

Arg

Arg
100

Ser
Asn-
‘Asn

Leu

val

Phe

arg
Met
Gll:_i
L_eu

Gly

" 165

Pro

180 -

Gly
Ala

Asn

Ile

Phe
Leu
Glu

His

Glu

Vval

Leu

“Phe

Asn
245
Gly
Asn

Pro

S'e_x:

ES 2553384 T3

Ile
70

His.

Leu

Met

Aan

‘Ala

Val

Gln

Ala

Ser

Arg

‘135

Giy

150

Gly

Phe

Ser

Ser

Leu

. 230

Pro

Gly

Leu

Gly

Arg
310

Pro
Leu

Ser

Ala

.Leu

Gly

Pro

Gly
Pro

His
105

Tyr

120

Thr

Lys

Ala

Arg:
- 185

Glu

200

Leu.
215

Gly

Gly

Aan

Gly

Val
285

Gly

Leu

Thr
Ala

Pro

Gln
280

val

Tyr

Gly

Asp.

Ser
Gly

Glu

Se:ﬂ

Asn :

Thr

Ala.

Ile
Glu

Asn

Tyr

Gly

Ser

{ Pro

179

Thr

Cys

‘Asn

Gly

Glu

75 -

Phe

“Glu

Gly

Phe

Trp'
155

Thzx

Phe

Gln

Asn

235

‘Ile-

250

Asp

265

Phe

Gln

Asp

78

Ser

Leu

Ser

Gly
Asn
His

Ser

‘Ser
- 315

Gln
Agp

Arg

Ser

Leu
140
Pro
Gln
Asn

Ser

Ser -
229

Gly

Gln
Thr
Ser

His

Arg
Gln

Arg

.I.nel..l
125

Met

Agn.

Ser

Phe
Gly

Arg
110

Ser

Asp

Thr

Asp
-7 175

‘Pro-

Cys

Lys
95

Lys
Pro
Phe
Ile
Met

Ser

" 190

Gly

‘205

Trp

Fro

Fhe.

Ser

T 270

Ser
285

Gly

300

Val

‘Gln

val

Gly

Thr

‘Thr

Ser

Ser

Ile

Cys

. 255

His

‘Asn

Gln

Asp

Asp

Ser

Phe

Met

Gln
80
Arg
Pro
'I.‘hr.‘r
Ser
Pro
160
Gln

Phe

Asn

'Arg

val
240 -
Pro
Mat
His

GLln

His
320



10

<210> 271
<211> 211

cotgttttyg

gacttggagg
ccccaagcaa
tacggaageg
tcﬁgcacégﬁ'
agtataacat
cttétgtgaa
atggacgoag

tcgaaacaaa

aatggcacca

tactcttcta

<212> PRT
<213> Brassica napus

<400> 271

Lsp Leu
1 -

Arg Arg

Tyr Ser

Thr Thr

50

Asp

Ser
65

Ser

Ile

Cys Ala

aaagaagttg
caacagéagc
t££tqg§aga
gggatagceca

acccagagat

actcaaacac

aaaggét;ac

dcpgg@agtt

‘gactgagaca

caatgggtgg

ctcéaaattt

Glu Lys.

Arg Lys
.20

Arg Ile

35

Trp Ser

ﬁis Gln

“Thr TYr

Ser

Leu
100

grd_
Ala
Thr
Leu
Pro

.85

Leu

ES 2553384 T3

tagaagacgt

tettttggcet

tc&tacaacg

fcaégtgatg

‘ggtgaacaat

aactcageag

aatggctaag

catgtcaggce
aatctotgag.
attecgagetg

tacftggcdt

Ser Cys

Gln- Ala

Pro Ser-

Ala Arg

55
Met
70

Asn
Glu

Met

Leu Ser

Arg
Thr
Leu
40

Ser

val

val

ctagctigte

totggttact

tggtcaaccg

aadgttttgt
aatagcécag
daggaqéaqa
ﬁcaécgédtg
éa#aaéﬁgca
ééagatgatg
aaccﬁacaéc

ctt’

Arg Arg

Thr Ala

25

.Tyr Gly

val Met
Ser

Leu

Asn
90 -

ASn

Ser Asn

105

79

‘ataacggaag
ctagaatcge
caaqatcﬁgt
qacaggééag
actcaaéctg
catcaaccaa
@ttcagtacé
‘agtggccétg
‘acétcca§tt

aggagecaggt.

Leu Ala Cys

Ala Leu

Ser Val Leu

Leu
© 30

aagaagaaag

tccatctett

lgatggggcgg

;ﬁcaaggttt
tgctctctc£
tgcttactty
caatcagtac
ﬁgtgfcgtcc
cctgépgagc

tdtgaggcaa

Asn Glu

His
. 15

Ala ser Gly

Gly Asp

a5

Arg Ser

Gly
- 60,

Gln Gly Ser

15

Asn Ser Thr

Thr Thr Gln

Ala Pro

Arg
80

Ser

‘Ser
95

Gln Gln

éln
110 e

Pro’
Pha

Ser

60

120

180

240
300

360

420

480

540

600

.. 633



10

15

<210> 272
<211> 852

Gln

Ala

Thf

1lys

Ser Thr

115

Ser Pro

130

Trp

145

Pro

Phe.

Gln

Trp

Glu
val
Leu
‘Gln

Prd

Phe Met.

Leu Gly

Asn

Pro

Ser

Leu

ES 2553384 T3

Ala Tyr

Ser
135

val

Gly Glu
1590

Arg Gln

165

Met Ser

180 .

Glu

G;n
195 - .

Leu

210

<212> ADN
<213> Saccharum officinarum

<400> 272

ctcgtcgtca
cctgaatttg

cggaggagge

ggtgageeeg

'éccatéaggg

<210> 273
<211> 283

tggcaagcgyg
tcatatggga
ctacececcag
ctgtcaacte
cctgcaacag
attdcgccaa
ttgccacégg
ttctcaggfg
gegeegegea

tggtegctct

<212> PRT
<213> Saccharum officinarum

<400> 273

aéggcctqga

accaactaaa

‘caccteoctgg

§caggttccg
atgggttﬁéc
qcttégatgc
gccagggtag

gtggatgtct

agccatggga

caggttttga
gcccctggac
acgtqétcct
égctcgagct
atgatcaggg

ag

Asn

val

Gly Thr

Leu Arg

gcagcgette

gaaaagctge

.acctcttgca

aagctttatg

ggcagttcga

tcatcatcat

ctegtogteg

tgcaggagfé

tactacccac

cggcaacect

tgactceegg
cagcgaggtg
téccctgcag

ctcbacgggc

Leu
120

Met Asp

Val His Asn

Lys Ser Asn

Ile Glu
170

Ser

‘Met
185

Thr Gly

Gln
200

Tyr Ser

tgccagcagt
égcaéacgtc
£cacgatatg.
ttggatttet |
cciggcgaaa
caaagegegg
tcaaggccac
‘cectoggact
agegoeggec
gtggcaccct
ggcéaﬁgaa§
cactctqgct
ggaaééaggc

acgttc@ac@

80

Arg
125

Ala Glu

Gln T?r
140

Trp Pro
155

Cys
Pro Asp
Gly Phe

Glu

Gln
205

Ser Thr

gecageaggtt
tﬁgcéggcca
gtegcctggc
cataccc;ég
ggotgcetag
tcgeoaggata
cggtgttcgc
ctagctgtéé
acagecatge
cectcaégéq
gcgggeggaa:
cgégcagcqé
cagcéccagg

agtceggcaa

Ser

Asp

val

Lys

val

Asp

Leu-
190

AEn

Thr

Gln

Ser

© 160

Leu
175

Asn

Phe

tggatcaatg

Met'

Thr

Ser

Gln

Leu

Thr

ccaccagctg
caatgaagqc
tgcatcattt
ggttccéggc
tagtatcéag‘_
cggtgcccac -

tggtccagag:-

gagtagctac

cgtgcétcgg;
ﬁca#gé%pégf
.étCAQQQECa-

cacaatggac

60

120

180
240,
300
360
”4252
tétﬁtéﬁcttf,}Qgéol
- ;540
600"

660

720

" 780

840

. 852



ES 2553384 T3

Leu Val Val Asn Gly Leu Glu Gln Arg Phe Cys Gln Gln Cys Ser Arg

Phe His Gln Leu i’ro Glu Phe Asp Gln Leu Lys lys Ser Cys Arg Arg
‘ - 20 25 ‘30

Arg Leu Ala Gly His Asn Glu Arg Arg Arg Arg Pro Pro Pro Gly Pro
- 35 . 40 . 45

Leu Ala Ser Arg Tyr_Gly Arg Leu Ala Ala Ser Phe Gly Glu Pro Gly
50 : 55 . : . : 60

Arg Phe Arg Ser Phe Met Leu Asp Phe Ser Tyr Pro Arg Val Pro Gly
Thr Met Arg Asp Gly Phe Pro Ala Val Arg Pro Gly Glu Arg val Pro

Gly Ser Ile Gln Trp Gln Ala Gly Leu Rep Pro His His His Gln Ser
: 100 ' , 105 ‘ 110

Ala Val Ala Gly Tyr Gly Ala His Ser Tyr Gly Ser Gln Gly Ser Ser
. 115 " 120 125

Ser Ser Ser Arg Pro Pro Val Phe Pro Gly Pro Glu Leu Pro Pro Gly
130 T 13s . © 140

Gly Cys Leu Ala Gly Val Pro Ser Asp Ser ser Cys Ala Leu Ser Leu
145 : © 150 ’ : 155 ) 160

Leu Ser Thr Gln Pro Trp Asp Thr Thr His Ser Ala Gly His Sei His
165 170 175

Ala Gly Ser Met Pro Ala Thr Ala Gly Phe Asp Gly Asn Pro Val Ala
180 185 ‘ 190

Pro Ser i.eu Met Ala Ser Ser Tyr Ile Ala Pro Ser Pro Trp Thr Asp
‘ 195 - . 200 205 .

Ser Arg Gly His Glu Gly Gly Arg Asn Val Pro Gln Leu Pro .Pro Asp
210 . - 215 . - 220 S

4 : .
Val Pro leu Ser Glu Val His Ser Gly Ser Ser Ser His His Gly Gln

225 230 . S 235 - ' 240

Phe Ser Gly Glu Leu Glu Leu Ala Leu Gln Gly Asn Arg Pro Ala Pro
s 245 250 - ‘ 255

Gly Ser Ala Pro Ala Pro Arg Asn Asp Gln Gly Ser Thr Gly Thi Phe
E 260 265 5 270

Asp Gln Ser Gly Asn Thr Met Asp Trp Ser Leu
275 . 280 o ‘
<210> 274

5 <211> 647
<212> ADN

81



10

<213> Festuca arundinacea

<400> 274

ggtacgaggg tggatctgag
atgcactccaragQEgCCccg cgtegtegte
tgcagcaggt tccaccagtt~
ctcgcaggtc acaatgaacg -
ggccgactey ctgcatcctt
'tqctécc;a; gggttecgag
-cétat§ccga gtéaaatcca
ggéccaqatg catatgédaq
ctcacagggy tqgccaécga"
gaéaéﬁacéa écéadqgtgc

ggcttegacg gecageoecctge

<210> 275
<211> 215
<212> PRT
<213> Festuca arundinacea

<400> 275

ES 2553384 T3

cggetccaag

goctgaattt

cagtaggaag

tgaagaaccg

cagegtgegg
gtggcaaggg
ccacggcttc
thcagctét
cagccécqac

ggcagtgtca

Gly Thr Arg Val Asp Leu Ser

1 , .5

Lys Val‘Cys Ser Met His

Ser

Leu Glu Gln Arg

20 |

35

Phe Cys Gln

Glu Phe Asp Asn Gly lys Arg

acctactact
gccggecteg

gacaétggaa

'ccgcdtccté

ggcaggtaca
gétéétiggc
éqcctaéécc
ccéggfccaq

gctctetete

.cétcgqtgtg

ccctccatca

gocgecacaa’
agcagcgctt'
a;cgﬁagctg
gcectotgge
gaagetttct

ctgcagttcg

‘tgegtectca

agctecctee
ttctgteaac
cggccatgte

tggcgag

ggtetgetee

ctgccagcag

ccgcagacgt

gtcacgctét

gttagattte

accaggbtac
cacgggttat-
‘aggcgggtgt

tcagccatgg

cgeggecgeg

Gly Ser Lys Thr Tyr Tyr Cys Arg His

10

15

Lys Ala Pro Arg Val Val Val Ala Gly

25

40

Ser Cys Arg Arg Arg Leu

82

Gln Cys Ser Arg Phe

30 : -

His
45

Gin Leu Pro

Ala Gly BRis

- 60

120

180

240

300

‘360

420

480

540

600

647
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15

20

25

ES 2553384 T3

50 T 55

Asn Glu Arg Arg Arg Lys Pro Pro

Gly Arg Leu Ala Ala Ser Phe Glu
' 85

Leu Leu Asp‘Phe Ser Tyr Pro Arg Val
’ ’ ‘ -.108

100

Trp Pro Ala Val Arg Pro Gly Tyr-
. .115 . 120

GIn'Gly‘Asn Leu Asp Leu Arg Pro
" 130 : o R %< -1

Tyr Gly Ser His Gly Phe Pro Gly.
-145 ) L 150 ‘

‘Leu Thr Gly Val Ala Thr Asp Ser
‘ 165 .

Th:_GlnuPro Trp Asp Thr Thr Thr
: 180 . - :

Ser Ala Ala Met Ser Ala Ala Ala
o 195 :' L " 200

Val Ser Pro Ser Ile Met Ala’
- 210 : 215

<210> 276

<211> 11

<212> PRT

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> motivo1

<220>

<221> VARIANTE
<222> (1)..(1)

<223> [sustituir = "Thr"

<220>

<221> VARIANTE

<222> (3)..(3)

<223> /sustituir = "Arg" /sustituir = "Met" /sustituir = "GIn"

<220>

<221> VARIANTE

<222> (6)..(6)

<223> /sustituir = "GIn" /sustituir = "Arg"

<220>

<221> VARIANTE

<222> (7)..(7)

<223> /sustituir = "Arg" /sustituir = "Glu"

Pro

Glu

Gly

Pro

w90,

Arg

"His

Pro

Ser

His
-185

Gly

83

Pro

‘Met

Thr
Glu

Cys
170

Gly.

Phe

Pro

73

Gly

Ser

Pxo

Gly

Leu

155

Ala

Ala

Asp

60.

Arg

Ser’

Sex

Tyr

- 140

Pro

Leu

Ser

Gly

Ala Ser

Tyr Arg'

‘val Arg

110
Glu Ile
125
Gly Pro
Pro Gly
Ser Leu
His Asp
- 190

Ser Pro

205

Arg
Ser
Asp
Gln
Hig

Gly

‘Leu
175

Hié

Ala

Tyr "~
80

'Phe

Ala
Trp
Ala
Cyé
160
Ser
Arg‘

Ala



ES 2553384 T3

<220>

<221> VARIANTE
<222> (8)..(8)

<223> [sustituir = "Val"

<220>

<221> VARIANTE
<222> (11)..(11)
<223> /sustituir = "Gly"

<400> 276
Gly Leu Lys Phe Gly Lys Lys Ile Tyr Phe Glu
1 - .5 ‘ 10 -
<210> 277
<211>78
<212> PRT
<213> Secuencia artificial
<220>
<223> Dominio de unién a ADN (DBD) de SPL del factor de transcripcion Arath_ SPL15
<400> 277
Thr Ala Arg Cys Gln Val Glu Gly Cys Arg Met Asp Leu Ser Asn Val
1 : 5 ©10 . as
Lys Ala Tyr Tyr Ser Arg His Lys '.val- Cys Cys Ile His Ser Lys Ser
' .20 C . 25 . . 30
Ser Lys Val Ile val Ser Gly Leu Hié Gln Arg.Phe: Cys Gin Gln Cys
© 35 ‘ .40 AR 457
Ser Arg Phe Hisg 'G:Ln Leu Ser GIu Phe Aép leu €lu. Lys Arg Ser Cys
50 o -55 o ‘ 60
Arg Arg Akg Leu Ala Cys His Asn Glu A.rg Arg Arg Lys Pro ‘
65 70 - o % - .
<210> 278
<211> 11
<212> PRT
<213> Secuencia artificial
<220>
<223> motivo2
<220>
<221> VARIANTE

<222> (3)..(3)
<223> [sustituir = "Asn" /sustituir = "Thr"

<220>

<221> VARIANTE

<222> (4)..(4)

<223> /sustituir = "Gly" /sustituir = "Arg"

<220>

<221> VARIANTE
<222> (11)..(11)
<223> [sustituir = "Thr"

84
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15

20

25

30

<400> 278

<210> 279

<211> 1130
<212> ADN
<213> Oryza sativa

<400> 279

catgeggeta

tatacaaage

caggéttaga

catggcaata

gtactcgtac

gatttgaaac

-tagaaagcac

<210> 280
<211> 56

gcacctegeg
acéccécggg
caaéatatca
éccgcfcttc
tgtacgtggg
cggeceagey
gaaaattcaa
tgceectgac
ttctctQth
ctccftcctc
gactetceee

gcetegegeg

<212> ADN
<213> Secuencia artificial

<220>

1

étgtagatgc
tgtaatacte
éaaécgggac
taaafggéga
gtaaaaaaaa
cactéaaaﬁc
aggfaagaaé
gatcgétgad
cccaccecace
acgecggegceyg
cdcccagétc
cgggttaqgc
ﬁgtcétcgdg

attaggaggt

ttggottgge

teetettete
ctctecttte
aggtgaggtg

gatétgaccg

<223> cebador: prmQ7277

<400> 280

ES 2553384 T3

5

tcactgeget’
gtatéagcaa
gacaaatagt
aatcaéaaga
gaggcgeatt -
caccaétgga
éacaacéécc
gtgécctcgc
tgtcacgtt§
gcccaaaatt
cétctcgﬁaa
Eggéégtqtq'
999cga9gty
9999992299
téctcﬁtctt
ttctcttctc‘
ceetoctcte
agaccagtct

cttecectege

agtagtaagg
gagagaggca
aatggaaaaa
ggaacagaat
catgtgtgga
aaccttcaaa
écgctctccé
ccccc;':laaaa
gcagaﬁgttg
tcéaaaatcc
tq&ataatgg
ggtqgétgac

tagcgggtgc

gocettggag
cttatcectt
tgatggtgts
ttcccdccté
ttttéctha

ccttctogea

10

tactccagta
cacaagttgf
caaaaaaaaa
ccgégcaata
cagcgtgcag
cgaggccatyg
cccktccecace

tatccegegg

gttatggttc

cgeccaagece

cgtatgtace

gggtgggece

gaaaaggagg

aétaagcgga

gtcctcgcaa

‘ggtgtgtece

tcacaagaga;

ttdgacgcgc

Asp Ser Ser Cys Ala Leu Ser Leu Leu Ser Asn

cattatggaa
agcagtagca

caaggaaaca

cgcﬁgcgaaa.

cagaagcaqqg

gtttgaageca

caatcgecgac

i

cgtgaagcté

ccgdccgcéc

cctggcgegt

ctcggctggt'

ggaggaggtc,

cgatcégﬁac

gcccgcttcc

tgtetéccet

gagagcggca_

-éttgéécgcc‘

ggatﬁcagcc

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctt aaacaatgga gttgttaatg tgttcg 56

<210> 281
<211> 51

<212> ADN
<213> Secuencia artificial

<220>

85

60
120
.180
240
300
360
420
480
540

600

660

720

780

atéécégataf,;QSCO

iéoo
" 960
1020
1080

1130
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15

20

<223> cebador: prm07278

<400> 281

ES 2553384 T3

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtt gatgaagatc ttaaaaggtg a

<210> 282

<211> 1110
<212> ADN
<213> Brassica rapa

<400> 282

<210> 283
<211> 369

atggatiaggg

Ecatccactg

gaggacgctg

‘ggaageggat

gatctaacea’

a;accaaagg
cétcégcttc
aatgagagac
éggatcacté
tcgéaaéaaa
cecgtegtgge
ggaggaggga
ggaétthca
gacaacaaca

acaatggctc

gtattcaagg

cggttcaceg
catcatcatc

tcttcacacce

<212> PRT
<213> Brassica rapa

<400> 283

gttccaactc
agtcatccte
gaggtggaac

cgggtecttc

atgcaaaggg

-tcaﬁtgtcgc

cggaattfqa
gaagdaagdc
cttctctata

tgogttggaa

agatcaatcc‘

taagcttcecte
gqgacﬁcaaa
acagcaacaa
agccacc#cé
aégatgataa
agacagagat
agaatagéag

ataacaactg

gggtettagt

tttaagtgga

cgggtcttet

gggtcaqata

ttattacacg

tggtatagaa

cctagagaaa

acagcctgeg
cggaaatggt
tagtgcaaga

tatgaétgtg

‘atctccagag

ctgtgectetce
cacatggaga
tgeacctagc
tagctgteeg
aagcggtgga
gcagtacatg

gtctetetga

cttggtccag
gggctcatgt
tcctoecggeg
ccaaggtgtc
aggcataéag
caaaggtttt
aggagttgcb
tctctatcetyg
gaaactacaa
acgttggata
ttﬁagtcatg
attatggaca
tctettetgt
acttettegg
cagcagcate
aatgﬁtatgt
acgactttgg

gaaagtgaga

86

51

gccagacaga
ttégccagag
ggtcaaacaqg
aagtggaagg
tttgtggaat

gtcéacagtg

gtaggagact

tgttgtctte
tgaaﬁgggag
caagagtgat
gatcggﬁaag
ctaaaccaéa
caaacccaca
gttttggtce
agtatctgaa
ctoctgtttt
gtgagttcga

acacaagggc

gtegggtggt

gatctacttce

asgggtacgt

tEgtggaatg

geactcetaaa

cagcaggttt

cgetggtecat

tegttatggg

ctttcttggt

gagacggcca .

tgqgggagga

gégétacaag

tcagccacat

gatgacggtt

bccgccttgﬁr

gaatcttggt

gttatctgac

ttatggctet

60
120
180
2‘46
300
360
420

280

" 540

600

660
720
780
840
900
960
1020
1080

1110



Glu
‘Met
Ser

Gly
€5

Phe

Glu.

Arg

Met

Asp

Ser

Phe

Ser

50

Pro’
Leu

Hisg

Cys

Arg

Gly
Gly
35

Ser
Sear

Thr

Ser

Gln

Gly

Gly

20

Gln

Ser

Gly

Asn

Lys

100

Gln

15

Lys

130

Lysa -

145

Ser

Asp

Asn

Ile.

Phe

Thr

val
210

Arg

Pro

Thr

‘Leu

Arg
195

Phe

Ser

Gln

Pro

Gly
180

val

Ser

Ser
Sai

arg

ﬁGly

Gln

‘Ala

85

Thr

Cys

Cys

Pro

Ser
165
Ser
Met

His

ES 2553384 T3

Asn
?er
Ilg
Iié
Lys
Pr?

Ser

Arg

Ala

150

Leu.

Gln

Arg

Gly

Ser
Thr

Tyr

Gly

Glu

Leu Gly
10

Ser Sér

 ,25

Phe

44

Ser

Pro

Gly

Lys

Arg

Arg

Asn

Arg

Tyr

Vai

Phe

120

Arg

135

Ser

Tyr

'Giu

Arg

Ser
215

Gly
Met
Pro
200

val

Glﬁ_nsp'

Cys Gln

c

Tyr Ihr
30

Ile Val

105 -

His Gin-

Leu Ala

Ser val

Asn Gly

170

Gly Trp
185

Fro Ser

Ser Gly

87

Arg Arg

Leu

Ser

Ala

val

Val

75

Krg

Ala

Leu

Gly

Leu

Glu

Asn

Trp

Gly

Gly

Leu

Gly

Arg

60

Glu

His

.Gly

Pro

His
140

‘Ser
155

Thr
Ser

Gln

Gly

220

Pro

Ser

Gly
45

ély:
o1y
Arg
Ile

Glu

125

Ash

Ser

“Thr

Ala
Ile
205

Gly

Gly

Gly

Gly.

Ser

Cys

Vval

Glu

Gln

.15

Gly
Thr

Gly

Gly

Cyé
95

Gln

110 .

Phe

Glu

Arg

Met
- 175

Arg
1390

Asn

Gly

ABP

Arg

Tyr

Thr

Leu

‘Gly

Ser
Met
80

Gly _
Axrqg

Leu

Arg’

Gly

160 -

Asn

Thr

Pro

Gly

Gly
Leu
Met

Ile
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Ser
225
Gly
His
Ser
Pro

Asp
305

Glu.

Glu

Leu

<210> 284

<211> 1080
<212> ADN

<213> Glycine max

<400> 284

Phe

Ile
Gln

Gly

Ser

290

Asp

Phe

Leu

Asn

Ser

Gly

Pro

Phe
275

‘Gln

Asn

Thr

Ser

Thr
355

Ser Asp
. 245

Ser Pro

His Asp

. 260

Gly Pro

Gln His

Ser_Cys

Glu Thr
- 325

Asp His
340

Arg -Ala

Asn

ES 2553384 T3

Glu Ile Met

230

Ser Asn Cys
.ASD

Asn

Met Thr

val:

Asp
Ala

Ser

Thr

Leu
250

Asn

265

Thr

- 280

Gln Tyr lLeu

295°

Pro'hsnrhsﬁ

310

Glu Ile

His His Gln

Tyr Gly Ser

Ser

Asn
Met

Gly

Asn
345

Ser
360 . :

‘Met

Pro

‘Ser”

Gly

330

Arg

Ser

Lys
235

Ser

Ala
Pro
"315
Thr
Arg

His

Asn

Pro.

Pxro

Léu

Thr
Gin
Trp
300
val
Thr

Gln

His

Glu

Leu-

Tep
Pro
285

val

Leu

Leu

Tyr

Asn

365

Sef
Ser
Arg
270
Pro
Phe
AsSn

Gly

Met
350

Asn.

‘Tyr

Asn
255

Thr
Pro
Lys
Leu
Glu
33%
Glu

Trp

Lys

240

Pro

Ser

ala

Asp’

Gly

3290

‘Phe

Ser

Ser

atggcttcag
aaaatctatt

tcttettott

‘tctgtteaac

éatécaaaag
éﬁcattgttg
QCtgathtg
cggagaaagc
ggtﬁttqaﬁa

éttagtqtga

acgecaaact

ttgaggatgf

ctgetgetac

cagctcaace

cttactattc”
ctggtcttca

atcaaggaaa

ccccaacaag

atagtggeaqg

gaaattcact

cteoctettet
tggtcttgcet
tgttacttct
tecccaggtgt
ﬁagacacaag

acaaaggttt

aagaagttgc

ctccétctta
aggtagcaac

tccaactect

gagtccetea,

acthagcca

tottottott
caagttgaag
gtctatggeca
'tgtcaacagt
cgtaggcgac
-écctctcgct
tttctgatgg

agatcatctg

88

acggtt;gaa
cctctottac
caaggaaagg

ggtgcaaagt

tgcactctaa

gtagcaggtt

tagetggeca
atgccagacﬁ
aattgacttc

agctagctec

attcggocaa

ttcttcttct -

aagaggtggg

agatdtgagt
atccccttca -

tcatcagcﬁt

taatgaacgt
ttecttegtct
atacccaaag

tggaaatcaa

60

120

180

240

300

360
42@

480

- 540

600
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ES 2553384 T3

gagacatcat -

'ggacatcctc'

ctgteaaate
ataaatttca
catcaacttc:

gaggtggtce

ggtgagetgg

gcitatgaat

ctgaccttit
cégéggaaag
ééadatggg&
acgggaﬁacé
caéataqctc
ctgatctagg
acctgtccea

ctgctcéﬁtg

_cttgcaaggt

ttacattggg

ttctagaaac

cttgacacaa

gtggttttte

tctcggtcag
acagggcaqg

gtcactttaa

Ser
Phe
Ser
40

Lys

Val’

Arg

Ala

Leu

120

Gly

.Ser.

acctceacac ttagcotggaa tggesactca
tcggtggatg ggadaégqtt cgccagéccg
gtcaccgaca cgagetgtge tctctetett
aéagcacéaa gtcttgggtt gagtaécatg
cttgetgeat catctcatgg tgcatcéatc
aagggcattg attctggtaa ctgttegeece
atttcacage ctotcaatag ccaactteat
aggéattata,tggatcﬁaga écagtccagg
<210> 285
<211> 359
<212> PRT
<213> Glycine max
<400> 285
Met Ala Ser Asp Ala Lys Leu.
1 .5 -
‘LyS'Phe-Giy Gln Lys Ile Tyr
20 '
Ala Thr Ser Leu Thr Ser Ser
35 .
Thr Ser Ser Ser Ser Ser Arg
50 -1
Alé Gln Pro Pfo-Arg Cys Gln
65 © 10
Asp Ala Lys Ala Tyr fyr Ser
: a5
Lys Ser Pro Ser Val Ile Val
' 100
Gln Cys Ser Arg Phe His Gln
115 - -
Ser Cys ‘Arg Arg Arg Leu Ala
130 - .- 135
Pré Thr Ser Ser Leu Leu Thr
145 ' 150

Ser

Glu
Sé#"

Gly-

Glu

His

Ser
10

Agp

Sef

Arg-

Gly’

Lys

Glu
val
Sér
iy
Cys

15 .

val

.90

Gly
105

Pro

His

Arg

89

peu
G;u

Asn

Tyr

Gin

Phe
Glu

Ala

155"

-Ser

Gly

Ser

Leu

Leu

ala

45

Gly
60

-Lys

Cys

Gln

AsSp

Arg
140

Arg’

Ser
Val

Gly

Arg

Gln

125

Arg

Leu

Asn

Ala

Ala

Val

Asp
Met’

Phe-

110

Gly

Arg

Ser

Gly

15 -

Thr

Thr

G;n

Leu

His
95

Cys

.Lys
Lys

Ser

Leu

Pro

660"
720
780 .
840

500

960
1020

1080

val -

Pro

Ser
80

Sar

Gln- -

Pro

Arg

Ser -

le0
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Ala

Ser

Ser

Asn

Thr

Phe
Tyr
élu
Ser
2;0

Ser

225

val

Gly

Phe

Ser

Ser

Thr
Ser
Asn
ile
290

Gly

305

Ile’

Gln

Glu

<210> 286
<211> 1128
<212> ADN

Ser

Gln

Ser

Asp
Pro
Leu
195
Glu
Phe
Asp

Arg

Gly
275

Hig

Asn

Gln

Gly

Ala
355

<213> Populus tremuloides

<400> 286

Asn

Lys

180

Ala

Thr

Ala

Thr-

Asn

Thr

Gln

Cys

Pro.

Arg

His

Ser
165
Leu
Prxo
Ser

Ser

Ser

245

Thr

‘260 |

Pro
Leu
Ser
Leu
325

Arg

340

Tep

ES 2553384 T3

Gly

Ser

Gly

Ser
Pro
230
Cys
Ala
Leu
Pro
Pro
310
Asn

His

Ser

Tyr Met
7345

Arg Gly Ser Asn

Leu Arg
Asn Gln
200
Asp Leu
215 -
Gly His
Ala Leu

Pro Ser

Thr Glﬁ
. 280

Asn Thr

295

Glu Val

Ser Gln

Leu

Asn

185

Thr

Phe

Pro

Ser
Leu
265

Leu

Sel_:'

val

Leu

Asp

170

Ser

Ser

Leu

Pro

Le‘u

‘250

Gly

Tep
Prq

His
330

Leu

Phe
Leu
Thr
Gln
.Gly
235
Leu
Leu
Al‘a
Phe
Asp

315

Gly

Glu

Leu
Pro
Leu
Gly
220
Glu
Ser

Ser

Ser

Phe

300

Leu

Glu

Gln

Met

"Thr

Ser
205

Ser

Sex_'

Asn-

Asn
Ser
285

Lys

Gly

Leu

Ser

Glu

Pro

190

Trp

val

Tyr

Gln

Met

270

Hisg

Gly

Leu

Asp

Arg
350

Leu,

175

Arg
Asn

Gly

Ile

Thr
255
Ile
Gly
Ile
Gly
Leu
335

Ala

Thr

Ser’

Gly

cly

Gly

240

Trp

Asn

Ala

Asp

Gln
320

Ser

Tyr

atggaaatgg attcaggetc cctaaccgag tcagctactt ccaatgcaac ttctccgcca'

gctgagtctg ttaatggatt gaaatttggt aagaagattt actttgagga tcacgtgggg'

gtcggtgctce cggctaagag cggaactggg tcatcctcat ccggttccgg gtcagggtca '

tctaggaagg ctcaaggtgg‘ acagcaccag cagccaccaa ggtgtcaagt tg‘aaggg'tgc_

90

60 -

1120°
- 180

240
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-aaagtagatc

tecaagtcte
agatttcate
ggcca;aatg'

cgattcﬁctc

tgagtgatgc

ctagagttat

tactteoctga

agcgacggag

cetettitgtt

agtgcatate caaggcatac

acgcccggga
tcccagéatq
agttcéggaa
getototeote
gtgaatgéct
geggetgtea
téacétqaga
éttgctggtc

tecagggett

<210> 287
<211> 375
<212> PRT
<213> Populus tremuloides

<400> 287

Met
Thr

Ile

Thr Gly

50

65

Lys Val Asp Leu

Cys

Glu Met Asp

Tyr

Gln Gly ‘Gly Gln

atgat;ctgc
ctccatccaa
ttecteeggg
ttctgtcaaé
tgfttégtgc
atcégtatcc
tgtéccctga
agctcgagca

atgactcttce

Ser Pro Pro Ala Glu

20

Ser Ser

Ser Met His Ser lys

100

Ser Gly

Phe Glu Aéﬁﬂﬁis val
Ser

His

ES 2553384 T3

taagacttac
tgtﬁgctggt
atttgaccaa
gaéqccéccé
tgataatage
tgggagagat

tgecacagga

cctttgeteg

agaatgctte

tcaaccatgg

cgaagaggea.

aatcccttgg

tctaggtctg

gtcectcaacag

aacccagecac

Ser

Ser

Ser Gly
55

Gln Gln
70

Ser Asp Ala

Ser

Leu.

‘val Aan

tattcaagge
ttggtgcaaa
ggaaaacgaa
tctggatcgg
agcagagctg
ggatggcctg
aggtctatat
caaggctcaa
acaggagttg
ggctccacaa.
cccgﬁggttc
agcttcaaga
ggtcaéattﬁ
aataggagge

atccactggt

Thr Glu
10

Gly
<25 - 7

acaaagtttg
Qattttécca
gttgccgqag
tgttgtocge
éaggccttct
éégcaaggtc
ctcatatgtg
ctggégggac
ctgtttcaga
acégagc;tc
aétcaacagc
gcaatgaagg
caatécctct
aatacatgga

cactttaa

Ser Ala

Leu Lys

Ala Pro Ala

Thr

Phe

tagtatgcac

gcaatgtage

_gegectaget
tcgccatggc,

tgtggacttt

ttotgagett
gcagataagc
tggectttte

ctcgagetgt

aagtcttgeg -

tcaccatggt _

aagtaacagt

caacagtcaa

cctegageat

15

Gly

Lys
L

Ser Asn Ala

.Gly Vval

40

Ser Gly

Pro Pro
Thr

Lys

Pro Arg
105

91

Gly
Ser
A.rg

fyr

90

val

Gly

Cys
75

Tyr

Ile

Ser
60

Gln

Ser

val

Lys

Ser Arg

Val Giu

Arg His
Ala

Gly
~110

Lys
Gly
Lys
95

Leu

‘Ser Giy

Ala

300
360
420

480

540

600
660
720
780
840
900
960
1020
1080

1128

Lys

Cys. .

80

val .

Val
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<210> 288
<211> 1059
<212> ADN

Gln

Arg
145
Leu
Pro
Thr
‘Pro
225

.Ser:.

ASp

Thr

Glu

Gln
305

Ser

Arg

Arg

Gln

Phe
115

Gly

130

} Phe'

val
Ala
Gly
219

Ser

Ser

Ser

Asn

Ala

290

Tyr

His

Asn

Gln

Arg
Ser
Asp
Ala
195
Arg
Asn

Gly

Ser

Arg
275,

Pro

Pro.

Glu
Ser

Tyr
355

Cys

Lys

Lys.

Pro

Phe
180

g’

Ser

Leu

Ile

Cys

Ala

Val

Ile

Met

Gln v.
340

Met

Gln

Arg

Pro

Ser

165

Ser

Ser .
‘Ile

Cyé

Fro

245

Ala

. 260

Ser
Val
Pro
Cys
325
Leu

Asp

ES 2553384 T3

Gln

Ser

Pro
150

Leu

Ser;

Sér
Leu
230
Pro

Leu

Ser

Gln-

Trp

310

Pro

Ala

Leu

Cys

Cys
135

Ser

Phe
Tyr

Glu

Ser
120

Arg

Phe

Arg Arg Arg

Gly

Asp

Pro

Leu

His
215

Gln

Gly

Ser-

Leu

Ser

Met
Gly

Glu

Leu

Ala
280

Thr

295

Ser

Asp’

Gly

Glu

Gln His Ile His Trp Ser Leu

370

<213> Citrus clementina

<400> 288

375

Phe

Leu

Gln

His

Ser

AsSn

igs

Thr

Trp

Ser

Cys

Leu

265

\;'al

Ala

Lys

Gly

Leu
345

Ser

360"

92

val

Ser

- 170

His

‘Pro

Gln

Thr

Phe
- 250

Ser

Asn’

His

Ser
Leu
330

Glu

Arg

His

Leu

Leu

155

Ser

Thr

‘Gly

Ile
Gly
235

Thr

‘Asn

Asp

His

Leu

Ala
140

Ser

Arg

Gly

Asn

Ser

Leu
125

Gly

Ala

Ala

Arg

‘Asp
205

Ser

220

Gly

'G.ly
rGln-
Leu:

Gly

. 300

Asn

315

Gly

Gln

Ala

Glu
Gln
Ser

Tyr

Thr

val

Pro

Phe
285

Ala

- Gly

Ile

Gln

Asp
365

PFD
BHi
Arg
G‘l}

Asp
190

Thr.

Gln

Gly

Ala

Glu

ASD

KHis

Gly
175

GiLy

Ala

Asn

Leu

val’

Phe

Glu

Gly.

160

‘Leu

Tep
Ala
Pro
FPhe 7
240

Ser

255

Trp
270

Ser

'Ala

Ser

‘Ser

Gln
350

Ser.

Gly

Ala

Val

‘Asn

Met
3a3s

Asn

Ser

Serxr
Glu
Asn-
Ser
320
Pro
Arg

Thr
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;tggaactgg
tccggcttat
tttgagggtg
gggtcagggt
actagtggge

gecaaagett

actgttgceg

gagtttgacc

aggaagccaa

—attgagéaga

ggtgoggagag
actgtcacag
c;tgatcétt
tgtggaggat
céaépaﬁggq
c;t#ccaaat
aacatgfcét

—céccaaatgg

gttcagacta
caﬁccgctga
tcgét#ctéq
cﬁggttcagq
égcagccaéc
Qctattcaag
gccttgagda
aaggaéaacé
cttctggagc-
gcagccaagg
atggatggece

caaggcatct

accttcagtg

gctteacagyg

gctctaagaa

cegtcactca

agggagttes
ggtttgggtt

<210> 289
<211> 352
<212> PRT

<213> Citrus clementina

<400> 289

1

Ser- Gly Ser

Leu Lys Phe Gly Lys lys fle
: -35 : '

5

ES 2553384 T3

tttggctgaa

gécatcaqtf
cggagctccé
étcagqgaqq
aaggtgccaa
gcacaaagtt
gaggttftgc
aagttéccgé
atttttggge

tggaggattt

‘égtgacaagt'

tcctcageea

ttcaacagcet

agttgctgac
cchacaééé—
accéqtatcg
agggcaatqé

caacattccg

Met Glu Leu Gly Ser Asp Tyr

Gly Ser Gly Leu
20 S

tcaggtggtg
aatggtttga
tttccaégat
aaggtgaggy
gtggagyggt
tgtggecatge

cagcaatgta

aggegecetgy

éctcgttatg

ctgétcgact

gtctecaage

ctatggcaaa

gggactggtt
Eéaéactgtg
ggtcatggag
ccccétggég
aacctégﬁag

gcccattaa

.gctceggete

agtttggeaa
ctgggtcatc.
gtgttggegg
gtaaagttga

attcaaagtc

gecagatttca

caggecataa
gcaggctctc

tcagtgcata

aggtatetgg

accactdtca

tétcﬁggtéc
ctctctcﬁct
téggtgactt
cagctattaa

cagttccaca

-cggctecagge

aaaaatctat

atctgggtce .

tggtatggtt

tctgagtgat

tcotgttgte’

tcagettecg

tgagcgeegy
ttcctctgtcf

tcagatggtt

aaatca.aacc

ggatcctcca

ﬁggaattcc#'

tctgtcaaat

aatgcatgee

tcaatatcca

ccaaatggee

60
120
180 .
240
300
360

420

480

540
600"
'660»
720
780

840

900

960
1020

1053

Leu Ala Glu Ser Gly Gly Gly Ser Gly

10 15

Ser éer Ala Glu Pro Ser Leu Asn Gly
25 . 30

Tyr Phe Glu Asp Val Gly Thr Ala Gly

- 40 45 -

93



Ala
Gly
65 -

Thr

Asp

Pre
oy
145
Ser
Asp
:fhr

Arg

225 -

Pro
Pro
Cys

Thr
val
305

Asn

His

Pro’

50

Ser

Ser

Leu

.His

Cys

13¢

Lys

Lys

Ser
Phe
Sex
210
His

AsSp

Gly

-Ala

Pro
230

Thr

Met

Gln

Phe

Gly

Gly

8er

Ser

115

Gln

Arg

Pro

Ser

Ser.

195

‘val

Leu

Arg

Ile

Leéu

275

Gly’

Gln

Ser

Met

Prq

Ser

Gln

Asp

100

Lys

Gln -

Ser-

Thr
val
180

Ala

Ser

Exo

Tyr

Pro

260

Ser

His

Pro

Trp

Ala
340

Giy
Gly
Gln
A}a
Ser
CY§
Cys
Ser -
165
Ile
T¥#

Lys

Gin

Leu

245

Cys

Leu

Gly

val

Gly
325

Pro

ES 2553384 T3

Ser Gly
55

Arg Lys
70 .

Pro Pro
Lys Ala
Pro Val
Ser Aré

- 135

Arg Arg

150

Gly Pro
Glu Asn
Gln Met

Gln Val
‘215

Pro Leu
230 .

Gln Cys
Gly Gly
LeurSer

val Gly
295

Ser Pro
310

val Gln

Gln Met

Ser

Val-

Tyr“

Sét

Cys

Tyr

Ser

Gly

"Gln.

Ser

105

val

120
Phe
Arg
Phe
Ser
val
200
Ser
Trp
Ser

Cys

Thr
His
Leu

Leu

val

Gln

‘A;a

Gly

170

Ser’
185

Gly

Gly‘

Gln

Thr.

250

Phe

' 265

Asn

Gln

280

Asp

His
Gly

Gly

Leu

Gln
Gly
Asn

Agn

Gly Ser. Gly Ser Gly Se;‘u
60 . i

val Gly Gly Gly Met val

75 80

Val Glu Gly Cys Lys Val

85

Aré His Lys val Cys Gly

110 -

Ala Gly Led Glu Gln Arg
- 125

‘Leu Pro Glu Phe Asp Gln

140 .

Gly His Asn Glu Arg Arg
1ss - 160

Thr Bfg Tyr Gly Arg Leu
' B 175

Gly Gly Gly Phe Leu Ile
‘ -7 190

Arg Asp.Gly Trp Pro Val
N 205

Gln Thr Thr Val Thr Ala

220 N

His Ser‘Glﬁ Asp‘Pro Pro

. 235 .. o 240

Ala
Thr
Pro

Met

Gly Ala

Gln

Phe

345

94

Cys
‘330

Gly

Gly Thr Gly Phe Ser Gly
Y e e

Gly Val Ala Asp Sei*Asn"'
. . g 270. -

Trp Gly Ser Lya Asn Pro
285 S

His Ala His Thr Lys'sér

- 300 : :
Ala Ile Asn Gln Tyr Pro
315 : 320 .

Asn Leu Val Ala Vval Pro
33%

Phe Asn Ile Pro Ala His
350 :
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15

<210> 290
<211> 565

<212> ADN
<213> Beta vulgaris

<400> 290

<210> 291
<211> 188

atggatacgg

gggttgtegyg

ggtggtgttg

agggccggaa

aaéatagatc

tctaaatcett:

agatttoate

ggtcataat§

cgtctctctE

ttctettegt

<212> PRT
<213> Beta vulgaris

<400> 291

gttcaaatta
attcﬁttaaa
gaactteccgg
#aggggtggt
ttagtgatge

ctgttgttat

gécttc#tga

agcgtogaag
catccctttt

atccacggea

Met Agp Thr Gly Ser

Ser Ser

Gln Lys

Ser Ser

Ile

Y

Gly
20

Tyr Phe

,35

Sér Ser
.50

Gly Vval
65

val

val

Ala

Gln Ser

Gly

ES 2553384 T3

tcogaccgtt
tgggctgaaa:
casgtettee
gcéaagtggg
taaaactﬁat
tgttgetggt
gtttgaccaa
aaaaécacca:

tggfgataac

ttotg

Asn Tyr Pro

Leu Ser

Glu Asp Vﬁl

40

Ser Gly

Gly Gln Pro

70

:Asp Ser

Gly Ala

aaggggtcat
tttgggcaaa
gtcgcdggaa
caaccéccaa
tattectagge
cttgagcaac
gggaaacgaa
ﬁétggqtctt

accggeggaa

Thr
- 10

25

Gly

Pro

95

Val Lys
Leh Asn Gly
ély val
:P?o Ala

Arg Cys
75

catcaaccte

aaatatactt:

'gtggtggtgc

ggtgtcaagt
ataéagtttg
gfttttgcca
gttgtcgeag
tgttatcatc

gtggtggatt

Gly Ser

Ser

Leu Lys

ttcatcatet
tg#agatgﬁg
tceggegaaa
agaagggtgt
tggtatgcac
geagtgeage
acgccttéct
acgtttgggar

cttattggac

Ser Thr

15

Phe Gly

30.

Thr
45

Gly

Lys
60

Gln‘Vél

Ser
Arg Ala.

Glu.
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REIVINDICACIONES

1. Procedimiento para incrementar el rendimiento en semillas y/o la biomasa aérea en plantas en relacion con
plantas control adecuadas, que comprende incrementar la expresion en una planta de un acido nucleico que codifica
un polipéptido del factor de transcripcion que comprende del extremo N-terminal al extremo C-terminal: (i) el Motivo
1 como se representa en la SEC ID N°: 276; y (ii) al menos 65 % de identidad de secuencia con el DBD de SPL
representado por la SEC ID N° 277; y el Motivo 2 como se representa en la SEC ID N°: 278, en el que el motivo 1y
el motivo 2 tienen permitidos uno o mas cambios conservadores en cualquier posicion y / o uno, dos o tres cambio(s)
no conservadore(s) en cualquier posicion y, opcionalmente, la seleccion de plantas que tienen mayor rendimiento de
semillas y / o biomasa aérea.

2. El procedimiento de acuerdo con la reivindicacion 1, en el que el polipéptido del factor de transcripcion comprende
ademas uno o ambos de lo siguiente: (a) un tramo rico en G / S que precede al DBD del SPL; y (b) el tripéptido W (S
/ T) L en el extremo C-terminal del polipéptido,

3. El procedimiento de acuerdo con la reivindicacion 1 o la reivindicaciéon 2, en el que dicha expresidon aumentada es
efectuada por uno o mas de: activacion de ADN-T, TILLING, mutagénesis dirigida a sitio.

4. El procedimiento de acuerdo con las reivindicaciones 1, 2 o 3, en el que dicha expresiéon aumentada es efectuada
mediante la introduccion y expresion en una planta de un acido nucleico que codifica dicho polipéptido del factor de
transcripcion.

5. El procedimiento de acuerdo con la reivindicacion 4, en el que dicho acido nucleico que codifica dicho factor de
transcripcion es uno cualquiera de las SEC ID N° de acido nucleico proporcionadas en la Tabla N o una porcién del
mismo, 0 una secuencia capaz de hibridarse con una cualquiera de las SEC ID N° de los acidos nucleicos
proporcionadas en la Tabla N; y / o en el que dicho acido nucleico que codifica un factor de transcripcion codifica un
ortélogo o paralogo de cualquiera de las SEC ID N° de acido nucleico proporcionadas en la Tabla N, teniendo dicho
ortélogo o paralogo una funcion equivalente a dicho factor de transcripcion en relacion con el rendimiento de la
planta.

6. Procedimiento de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 5, en el que dicho rendimiento de
semillas aumentado comprende uno o mas de: a) aumento del nimero de flores por planta; ¢) aumento del peso
total de las semillas; d) aumento en el nimero de semillas (llenas); e) aumento del peso de mil granos (PMG); and f)
aumento del indice de recoleccion.

7. Procedimiento de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 4 a 6, en el que en el que dicho acido
nucleico esta unido operativamente a un promotor constitutivo, preferiblemente a un promotor HMGB (grupo B de
alta movilidad) o un promotor GOS2, ain mas preferiblemente a un promotor HMGB de arroz o a un promotor GOS2
de arroz.

8. Procedimiento acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 7, en el que dicho acido nucleico que
codifica un polipéptido del factor de transcripcion es de origen vegetal, preferiblemente de una planta dicotiledonea,
aun mas preferiblemente de la familia Brassicaceae, mas preferiblemente de Arabidopsis thaliana.

9. Planta o parte de la misma, incluyendo semillas, obtenible por un procedimiento de acuerdo con una cualquiera de
las reivindicaciones 1 a 7, en la que dicha planta o parte de la misma comprende un acido nucleico recombinante
que codifica un factor de transcripcién unido operativamente a un promotor de HMGP o a un promotor GOS2,
comprendiendo el polipéptido del factor de transcripcion del extremo N-terminal al extemo C-terminal: (i) el Motivo 1
como se representa en la SEC ID N°: 276; y (ii) al menos 65 % de identidad de secuencia con el DBD de SPL
representado por la SEC ID N° 277; y el Motivo 2 como se representa en la SEC ID N°: 278, en el que el motivo 1y
el motivo 2 se permiten uno o mas cambios conservadores en cualquier posicion, y / o uno, dos o tres cambios no
conservadore(s) en cualquier posicion.

10. Construccién que comprende:

(a) un acido nucleico que codifica un polipéptido del factor de transcripcion, comprendiendo el polipéptido del
factor de transcripcion del extremo N-terminal al extremo C-terminal: (i) el Motivo 1 como se representa en la
SEC ID N°: 276; vy (ii) al menos 65 % de identidad de secuencia con el DBD de SPL representado por la SEC ID
N° 277; y el Motivo 2 como se representa en la SEC ID N°: 278, en el que el motivo 1 y el motivo 2 se permiten
uno o mas cambios conservadores en cualquier posicion, y / o uno, dos o tres cambios no conservadore(s) en
cualquier posicion;

(b) un promotor GOS2 o HMGP unido operativamente a, y capaz de dirigir, la expresion de la secuencia de acido
nucleico de (a); y opcionalmente

(c) una secuencia de terminacioén de la transcripcion.

11. Planta, parte de planta o célula vegetal transformada con una construccion de acuerdo con la reivindicacion 10.
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12. Procedimiento para la produccion de una planta transgénica que tiene un mayor rendimiento de semillas y / o de
la biomasa aérea con relacion a las plantas de control, en el que el procedimiento comprende:

(a) introducir y expresar un acido nucleico que codifica un polipéptido del factor de transcripcion en una célula
vegetal, comprendiendo el polipéptido del factor de transcripcion del extremo N-terminal al extremo C-terminal: (i)
el Motivo 1 como se representa en la SEC ID N°: 276; y (ii) al menos 65 % de identidad de secuencia con el DBD
de SPL representado por la SEC ID N° 277; y el Motivo 2 como se representa en la SEC ID N°: 278, en el que el
motivo 1y el motivo 2 se permiten uno o mas cambios conservadores en cualquier posicion, y / o uno, dos o tres
cambios no conservadore(s) en cualquier posicion; y

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

13. Planta transgénica que tiene mayor rendimiento de semillas y / o de la biomasa aérea con relacion a las plantas
control, resultando dicho aumento en el rendimiento de semillas de una mayor expresion de un acido nucleico que
codifica un factor de transcripciéon unido operativamente a un promotor de HMGP o a un promotor GOS2,
comprendiendo el polipéptido factor de transcripcion de N -terminal a C-terminal: (i) el Motivo 1 como se representa
en la SEC ID N°: 276; y (ii) al menos 65 % de identidad de secuencia con el DBD de SPL representado por la SEC
ID N° 277; y el Motivo 2 como se representa en la SEC ID N°: 278, en el que el motivo 1 y el motivo 2 se permiten
uno o mas cambios conservadores en cualquier posicion, y / o uno, dos o tres cambios no conservadore(s) en
cualquier posicion.

14. Planta transgénica de acuerdo con la reivindicacion 9, 11 o 13, en la que dicha planta es una planta de cultivo o
una monocotiledénea o un cereal, tal como arroz, maiz, trigo, cebada, mijo, centeno, triticale, sorgo y avena, o una
célula de planta transgénica derivada de dicha planta transgénica; y / o partes cosechables de dicha planta, en la
que dichas partes cosechables son preferiblemente semillas; y / o productos derivados de dicha planta 'y / o a partir
de dicha partes cosechables.

15. Uso de un acido nucleico que codifica un polipéptido del factor de transcripcién que comprende del extremo N-
terminal al extremo C-terminal: (i) el Motivo 1 como se representa en la SEC ID N°: 276; y (ii) al menos 65 % de
identidad de secuencia con el DBD de SPL representado por la SEC ID N° 277; y el Motivo 2 como se representa en
la SEC ID N°: 278, en el que el motivo 1 y el motivo 2 se permiten uno o mas cambios conservadores en cualquier
posicién y / o uno, dos o tres cambios no conservadores en cualquier posicion, para aumentar el rendimiento de
semillas y / o la biomasa aérea en una planta con relacién a las plantas de control; y / o el uso de una construccion
de acuerdo con la reivindicacién 10 u 11 para la fabricacion de plantas que tienen mayor rendimiento de semillas y /
o biomasa aérea, en relacion con las plantas de control.
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11)
1)
(1)
(1)
(1)
(1}
t1y
(1)
(L)
(1)
(1}

(1)
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MOTIVO 1
1 _ 79
MELLM-——— CSGOAESGGSSS----TESSS-LS LRFGQKIYFEJG -------- SGSRS——~~——mmm
MEMGSNSGPGRGPGOAE SGGSS- - -~ TESSS-FSYCLMFGOK I YFEGGOGSES S8 SEERAN- = ——— -~
MEMGS-——--—- GSLTESGGSP ~-~~TNSSAESLNGLKFGKKI YFEJTAAVAA- AAGGK~SVGGCANIGT
MERGS-——-=-- SSLTVSSSS———-—- ANSSESLNGLKEGOK I YFEQLGVGAP-AKSGTG5 58 555ANGS
MEMGS--—--—- SSFAGGGGKGASG--~55DSSLNGLKEGKK [YFERVGIGVL-GRE5VGSPS - - - - —— -

HEMASGGGAARAAGGGVGGSGGEGGGGGPEAR-QLHSLKFGKK [ YFEJAAAAAGGGGTGSGSGSASAAPPS
LEKFGKK IYFEJAAGS SSGSSSGGGSAPAPPATOO
LKFGORIYFEPTALTAA- SAAAASTTIARGSPS~
LEKFGQKIYFEQVGL-OH~- LKSATGSSSSSPPVIG
LKFGKK LYFGRVGVGEVQ-VEKNGSGSSPVTGDGNM
LKPGRKIYFERGGFGAL~-HESSCGSAAGSSSAG—

MEMGG-———~—-~— SSGSSESQ--~~-—-——--— LLKIGLQFGKE IYFERVGVGAQ-VESDDGLSPASGGDAA
MELGS-====== $985-T8TSADSSS---—-——~ LKFGKKVYFRERAGG-———-~——GSGGES--8————-
MATGG-—--—--~- G88R§-—-—~===—==—==DD LEKFGKKIYFEQDGG - -5 -G SGAGAVGGRKGKG—
MATGG——--——- SGEGEEGEGHEGG—~~=~~—— DDVHGLKFGKK IYTEQDAAASASAAAVESSSTSEGGGG~
MEMGS 893 3 88 L [GLEKPGERIYFER} G Gh 8G GS3 s

" Dominio de unién a ADN de SPL

11 1490

(44}
(58)
158)
{37
153}
(70}
48)
49)
5N
(34)
(62)
152}
(41}
{45)
(55)

)

{93}
1108}
1123
(116)
{114}
{138)
{118)
{102)
(114;
(110}
(114
{110}

(23)

(983)
o8

Consenso {1

—————————————— KNRVNT-—-VRKSST-~~-[ARCGVEGCRMDLENVK—-AYYSRHKVCCIHSKSSKVIV
_______________ RRVRGGGSGRSGQ- -—— PRCOVEGCEHDLTNAK-GY YSRHRVCGVHSKTPKVIV
PSKSGPASSSLAGSCRHEARVDGMAQGY L~— =P SRCOVEGCKVDLEDAK-AY YSRHKVCCMHSKSSKVIV
GGRPPPAPP——-——-| KEKVRGSGVVOGGO--—PPREGVEGCKLDLEDAK~AYYSRHKVCGHMHSKSPTVIV
~ILVSEARLPPASSVKKGRG-~~VLQGQ----- PRCSVEGCKLODLTDAK-PYYSRIKVCGMHSKSFRVIV

SSSKANGCGRGGGEHNKCKG—VAARAE EPPPHP PRCQVEGCCADLSS I K~ NY YCRHKVCEMHSRAPRVVY
PSPPAASPRAPAGGGRAGRAAAGGAGE STAPMPARCOVDGCNVDLT DVKPAY YCRHKVCKMRSKEPRVLY
——~--SSGS---—- KKGRGG- SVOHSQ——--PPRCQVEGCKLOLTDAK=- AY YSRHKVESMHSESETVTV
T—w~-PAPAMS--~-KKGRGGGVVQERQ- -~ PPRCQVEGCEADLSDVK-AY YSRHKVCATHSKSPYVIV
P~-=--PAPATT--—-KRGRGG-LVQGGH~~-P PRCQVECCOADLSDAK-AY YSRHKVCGMHSKSPTVVV
------ ATPP-~-—-KKQRGG—— GNLGQ--— P PRCGVEGCEVDLSGAK-NY YSRHKVCGLHSKTPTVIV
G---—- GPQ-—- —- -KKGRTAGEVVSGFGOOQP BRCQVEGC NLDLSDAK - SY YSRHKVCGAHSKTAKV IV

-------- LEA-——-KRGRSA-VAQGGQ--- P PRCQVEGCKADLSEFK-AY YSKHKVCGMHSKSPKVIV
———————————— VATGGARPASAASARAQ--=-PPRCOVDGCGVDLEAVK-QY YCRHKVCNMHSKEPRVEV
——————————————— KKGKGVAARARPP ~-PPIPPRCOVEGCGVDLSGVE-PY YCRHKVCYMHAKEP IVVV

PRCQVEGC VDLSDAR AYYSREKVCCMASESPRVIV

KEGRGE AQG

Dominio de uni6n a ADN de SPL (cont.)
141 210
SGLEQRFCQQCSRFHQLSEFDLEKRSCRRRLACHNERRRKPE-PTTALEFTSHYSRIAPSLYGNPN- —~~—
AGIEQRFCQUCSREHOLPEFDLEKRSCRRRLAGHNERRRKPPPASLSVLASRYGRIAP SLYENGD—-—~—
AGLEQRFCOACSREFHOLSEFDKGKRSCRRRLAGHNERRRKPP - -PGSLFSSPYGRLSSSIIENGS-RGGS
AGLEQRFCQOOCSREHOLAEFDQGKRSCRRRLAGHNERRRKPP--PGSLLSSRYGRLS SSIFENSSRVGGG
GGLEQRFCQUCSRFHLLCEFDQGKRSCRRRLAGHNERRRKE - -PGSIFSPRYGRVSPSFOENSTR-GGG
AGLEQRFCQGCSRPHLLPEFDOGKRSCRRRLAGHNERRRRPD - —-- TPLASRYGRLAASVGEHRR--FRS
NGLEQRFCQQCSREHILPEFDQLKKSCRERLAGHNERRARP P -P -GP LASRYCRHAASLGEPGR--LRS
SGLOGRFCQQCSREHQOLAEF DQGKRSCRRRLAGHNERRRKP P - —P SSLLTSRFARLSSSVFGNSD-RGGS
ACLEQRFCOOCSREHRLPEFDOGKRSCRRRLACHNERRAKP P——PCSLLSNRYGSLSSSIFENNG-RSCS
ACLEQRFCQUCSREHQLTEFDGGKRSCRRRLACHNERRRKPP - - 5G5S LE STHYGYLSSS IFENNSSRSGS
AGLEQRFCQOUSRENLLPEF DQGKRSCRRRLAGHNERRRKPP - -PGSILSTR-GRLSSSLYENSS-RIGS

NGLEQRFCQQCSRFHOLPEFDQGKRSCRRRLAGHNERRRKP -=~-SLLSTRYGTVSS3TFENNG-NSGG
SGLEQRFCOQCSREROLEEFDOVKRSCRRRLAGHNERRRKPR -~ LGSILSTHYGTLS SSMEGNNG~~~-H
AGIEQRFCQQCSRFHOLHEFDQGKRSCRRRLIGHNERRRKPF -—-I'GPLTSRYGRLAASLQEFGR--FRS

AGLEQRFCQQCSRFHQLPEFDQEKKSCRRRLAGHNERRRKP F—-TPGPLSSRYGILAASFHEEPG-RSRS

SLLSSRYGRLSSSIFEN

1) AGLEQRFCQOCSRFHOL
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211 280
Arath_SPL15 {157) AAMIXSVLG----DPTAWSTARSVMQR-PGPWQINPVRET-HPHMNVLSHGES-====w=mer—ew—e———
Arath_SPLY  (173) AGMNGSFLGN---QEIGWPSSRTLDTR-VMRRPVSSE—-——w=m- SWOINPMNVESQGSVE
Goshi_SPL  (190) FIVDPSAYPRI-SGRDAWPAARSL-EC-ITGNRS-TATGS-SFSHPRQNNSSKPE -
Vitvi_SPL (184) FLMDEFAAYPRH~PERDTWPTTRAS-DR-VPGNQT-TAMGR~F LEHPWQSNSENP-————- —-——
Agufo_SPL (161} FLMDFTAYPRL-AGRDAWCOTVHAG-NW-ADGNQTS—PIKK-LLPHOWQGNSENPPP IVYSQARPHPYLOG—
Qrysa_SPL {202) FTLDFSYPRVPSSVRMAWPRIQPG-DRISGGIQWERNVAP-RGHSSAVAGYGARTYS-———===-= GQGS
Zeama_SPL  {183) FPMLDESYPRVSSAMRGGEPAVRAGGERVPGGIOWOAGLDE-RHHOGAVAGYGAHYGSE-————=—u= GGSS
Medtr_SPL  {159) FLMEFASNPKH-SLRAN--——————-———- SPGNQ—-—=~ TT=-ATGUPWPGNTESPS
Nicbe_SPL (181) FLVDFTAYPNL-TGGA-WPNTRSS-DR-GWDNQOST-ASGK-LLOSHWLNSSENPT-—
Soltu_SPL (178) FLVDFSSRQNV-NDSS~WPNTRAS-EQ-GWDHQS-~-SGK-FLORPWLNNSENAR-—
Maldo_SPL ({1B0) FLMDFTAYPRF-SGRDTW-TIRTS-ER-APVNONANDAGK-FLQQPWQSNSDIST
Lacsa_SPL (174) FLMDFSSC3H---GRIQWPGTRAA-PPPRAMRIDLPIAGEK-FPPLPWOSNLDNPP~——————=~ P-~YVP
Iponi_SPL (157) FVMDFASYP--—--~--- YPGGKGS——-- - -HWRPSTN-GVGN -FLOQOPWQRNSERPP-—--——-- PELLLLGS
Zeama_SPL Il {163) FLLDFSYPRVPSSVRDAWPGIQOHGGDRMLGTVOWHGHQEPPRPHRSAAAGYGNHAAYN-—————~ CHGGL
Orysa_SPL II {174) FVVDFSYPRVPSSVRDAWPAIQPS-DRMSGSIQWQGG-HELHPHRSAVAGY SDHHAES——~==n~=~ SHGEG
Consenso  {211) FLMDFSA B RAWF RA DR Q W ANSE 06
S e e e e IMOTIVO 2}
281
Arath_SPL15 (204} --—--—-SFTTCPEMIN--—-—- NHST--
Arath_SPL9 (223} ---GGISFSSPEIMDIKLESYKGIG—-
Goshi_SPL (247} -SPCGISFSATG——-ISPGECEIGSG~-
Vitvi_SPL (2238} -SAGGTSFHGPG~~IPSGECFIGAS-~-
Agufo _SPL {245) -VASGSIFSSTR--IPSAECEAGVS~-
Orysa_5PL {261} SSSGPPVFAGPN-——LPPGGCLAGVGAA
Zeama_SPL (244) SSARPPVFPGPE~~LPPGGCLAGV-~D3
Medtr_ SPL {212} -SVGGTAFPGAR--HPPEETYTGVT--
Nicbe SPL (237) -SVARGANYSGPGIIPSGNCEFSGVS--
Soltu_SPL (232) -SATRISYPS——---VPSGDYFPGVS—-
Maldo_SPL  (237) -SAGGTSYPGPG-- IPPGECVTYT -~
Lacsa_SPL (228) ------c-mmm———— PGGCENGVRE-
Iponi_SPL {205) DAAARATYPS---~~PCGEYFNGVS--
Ecama_SPL IL {226} VAGGAPMLSSAMELPPGCCVAGVA-—F
Orysa_SPL IT (234) SAAGAPMLHHPAPELTSGGCLAGVAT-
Consenso (281} SRGGT F TP GECT GVS qrw SRN
secuencia del péptido diana miR15& CGALSLLS
351 420
Arath_SPL15 (249} GFDSNISFSDK~-VTMAQPPPISTHQPPISTHOQYLSCTWEVIAG--~EKSNSKYMSEVSQISEPADFQI
Arath_SPL9 (282} GFGPMT-—---—-- YTHMAQPP-—————— PAPSQHQYLNF PHVEKON- - -DNDMSPVLN-LGRY TEPDNCOL
Goshi_SPL (2922} SVNGVISTEG---SSRAQPTI----- LHGAVVNPYSNASLDENGS-DTVRSSHEMLPHLDLGQIPDDPVN-
Vitwvi_SPL (283} GANSEMNPEG---ASMAQPTA-—--——— PHSARINHFPSTSWDFKGN~EGSSSSQEMPPDLGLGOISQPIN-
agufo_SPL (290} EVNNIVNGEG-~~VSMARSIA----— PHSAVVTNFTNNTWNFKGNSEVSGSSHEIPRQVS———--QPVT—
Orysza_5PL (319} TTTSFDGNRPV---APSAMAG-----—- SYMAF SPWIG--SRGHEGGG--~RSVAHQLPHEVSLDEVHPGPS-
Yeama_SPL  (295) TAGFDGGSPV-—-APSIMAAS----- SY [APSPWITETDSWGHEGG- - ~ASVPQLPPDDVP LGEVHSGSS S
Medtr_SPL (257) GLNNMLNFNG-~-TPHMTQLG-—-——-—==—r=n==~= TSSHGVAMH-QIPNN-YEVVFDLGRGHILHP LG~
Niche_SPL (284} GVNGLVNTDG-—--GHTVHPSG----- SHAAPVYNHYSGPLAGFKGN-EASSSSHATPPDLGLGHISQHAV -
Soltu_SPL {275) GVNSQVHIDG---VHTIQPSG-—--- SHCAP TNHE 35P SLSFRGN-EASSSSHEMPPDLGLGOMLOASD-
Maldo_SPL  {282) GMNSLMNT{QG---VPVAQPVP===wu-= HSATSNHEPTT SWGFKGN-ENGSSSHGMLPOLGLGQL SQPLS~
Lacsa_SPL (260} -REYYINPEA—--GAYVHGLH----— QP TTGTGAGFGTMVEVTAT - - -GWVYETHDABRLGLGHVPQS -G~
Iponi SPL  (251) GVNSLLNTDG---TLAVHPSG-—=--— SHAAVINEFSSSPHGFKGN-QATTSSDKILPDS ==~ ———~——~—
Zeama_SPL II {278) PAAGAFDGIPV--APSUMASS-=——r———==-= YAASSAWTGSRDPAADGARNAQRLDDALHEVEPGSA~
Orysa_SPL II (290) STASAFGGGNNPVSPSVMASN--~-——-— ¥YMAASPGWNSSSRGHDGA- - - REVHLPPPHGVVLNEVPPG-SV
Consenso {(351) G & LI G P HA FSSWHFG 88 M DILGILG I
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tripéptido R(S/T)L

421 47
Arath_SPL15 (314) SNGTTMGGFELYLHGQVLK===eem—n QYHE?ENTRAYDSSEQHFJ;;?
Arath_SPLY (334) SSGTAMGEFELSDHHHQSRA-———-—- QYMEDENTRAYDSSSRRTEWSLE
Goshl_SPL  (352) -—-CQFSSDLELSQOSW-RSY-————-——— IEHEQSGAAYDDSMOQRIYWTLE
vitwi SPL  {393) --SQFSGGEELPQQSG-~RQY-——————= MELTHS-RAYDTSTQOHWSLY
Agufo_SPL (346} --NHFSSELDLAOQGN--RQ------—YMEIRHSADFGSSTHOMAWSLE
Crysa_SPL {375) HRAHFSGELELALQGNGPAP-—~-——— APRIDPGSGSTIFDDISNIMEWNS LY
Zeama_SPL (354) BRGQFSGELELALOQGNRPAPGSAAPPAPRNNQGSAGTFDOACNIN]WSIE
Medtr SPL  (305) ~~SQUSGELDLLOQGR-R=-H====r~= ~YMOVEHSRAYESS———(QuSLE
Nicbe_ SPL {344) --NQYSGEPGMAQHS--GRQ-=---+——~YMELEHSKGYNSSVONVHNTLY
Soltu_SPL  (235) —~NPYCGELGMAQHGD-CRQ-——————— YMELDOSXGYHPSVQNVANTLE
Maldo_ SPL (341} =--35QYSGVLELSQOGR-RGQ--——————- HMELGHTRGYDSTSQOMAWSLE
Lacsa_SPL (318) --GGYSGEVGLGPHGG—————————————-———- GRRYDSSVDRIQWSI1Y
Iponi_SPL (301} ---HYSGELEMMAHQOIGRA~==w==——- YMGHEYSTGYDSSVONY| B J
Zeama_S5PL ITI ({333} -AVHEFSGELELALOGSGGPP--HLPRVDHGGSGGGTERHSTIS Sty
Orysa_SPL II $350) HHGEFSGELELALQGGAPSN-————- RPEAEHGSGSGAFSHSTN. SLE
Consenso (421) FSGELELA QG wm SRAYDSS Q M

FIGURA 3 (continuacion)
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SEC ID N° 234, Arabidopsis thaliana Arath SPL15 (At3g57920)
secuencia de acido nucleico NM_115654.1

ATGGAGTTGTTAATGTGT ICGGGICAGGCCGAGTCAGGTGGTTCCTCTTCCACCGAGTCTICTTCA
CTCAGTGGTGGACTCAGGTT IGGTCAGAAGATCTACTTCGAGGATGGATCCGGATCCAGAAGCAAG
AACCGGGTCAATACCGTTICGTAAGTCGTCTACCACGGCGAGGTGCCAAGTGGAAGGTIGTAGAATG
GATCTAAGCAATGTTAAAGCTTATTACTCGAGACACAAAGTTTIGTTGCATTCACTCTAARATCATCT
AAAGTCATTGTCTCTGGTCTTCATCARAGGTTTTGTCAACAATGTAGCAGGTTTCACCAGCTTTCT
GAGTTTGACTTGGAGAAAAGAAGTTGTCGCAGAAGACTCGCTTGTCATAACGAACGACGAAGARAL
CCACAACCCACAACGGCTCTTTTCACTTICTCATTACTCTCGRATCGCTCCATCTCTTTACGGAARC
CCCAATGCTIGCAATGATTAARAGCGTITTGGGAGATCCTACTGCGTGGTCAACCGCAAGATCAGTG
ATGCAGCGGCCTGGACCGTGGCAGAT TAATCCAGT TAGGGARACCCATCCACACATGAATGTITTTA
TCACATGGAAGCTCAAGCTTTACTACATGTCCAGAGATGATAAACAACAATAGCACAGATTCAAGT
TGTGCTCTCTCTCTTCTGTCAAACTCATACCCAATTCATCAGCAGCAACTTCAGACACCAACARAAT
ACATGGCGACCATCTICTGGTTTCGACTCGATGATCTICATTCTCCGATAAGGTTACAATGGCTCAG
CCACCGCCCATTTCAACCCATCAGCCGCCCATCTCAACACATCAGCAGTACCTCAGCCAAACTTGG
GAAGTCATCGCGGGCGAARAGAGCAATTCACATTATATGTCTCCTGTGAGTCAAATCTCGGAGCCA
GCAGATTTCCAGATARGCAATGGCACCACAATGGGTGGATTTGAGCTGTATCTTCATCAGCAGGTT - ..
CTGAAGCAATACATGGRACCCGAGAACACAAGAGCTTATGACTCCTCTCCTCAACATTTCAATTGG
TCTCTTTGA

SECIDN® 235, Arabidopsis thaliana Arath SPL15

secuencia polipeptidica deducida
MELLMCSGQAESGGSSSTESSSLSGGLRFGQKIYFEDGSGSRSKNRYVNTVRKS STTARCQVEGCRM
DLSNVKAYYSRHKVCCIHSKSSKVIVSGLHOQRFCQQCSRFHQLSEFDLEKRSCRRRLACHNERRRK
POPTTALFTSHYSRIAPSLYGNPNAAMIKSVLGDP TAWSTARSVMQRPGPWQINPVRETHPHMNVL
SHGSSSFTTCPEMINNNSTDSSCALSLLSNSYPTHOQQLOTPTNTWRP SSGFDSMISFSDKVTMAQ
PPPISTHQPPISTHOQYLSQTWEVIAGEKSNSHYMSPVSQISEPADFQISNGT TMGGFELYLEQQV
LEKQYMEPENTRAYDSSPOHFNWSL

SEC ID N° 236, Arabidopsis thaliana Arath SPL9 (At2g42200)
~ secuencia de acido nucleico AY150378
ATGGAGATGGGTTCCAACTCGGGTCCGGGTICATGGTCCGGGTCAGGCAGAGTCGGGTGGTTCCTCC
ACTGAGTCATCCTCTTTCAGTGGAGGGCTCATGTITTGGCCAGAAGATCTACTTCGAGGACGGTGGT
GGTGGATCCGGGTCTTICTTCCTCAGGTGGTCGTTCARACAGACGTGTCCGIGGAGGLGGGTCGGGT
CAGTCGGGTICAGATACCAAGGTGCCAAGTGGARGGTIGTGGGATGGATCTARCCAATGCAARAGGT
"TATTACTCGAGACACCGAGTTIGIGGAGTIGCACTC TAARACACCTAAAGTCACTGTGGCTGGTATC
GAACAGAGGTTTITGTCARCAGTGCAGCAGGTTTCATCRAGCTTCCGGAATTTGACCTAGAGARAAGG
AGTTGCCGCAGGAGACTCGCTGGTCATAATGAGCGACGAAGGAAGCCACAGCCTGCGTICTCTCTCT
GTGTTAGCTTCTCGTTACGGGAGGATCGCACCTTCGCTTTACGARARATGGTCGATGCTGGAATGAAT
GGAAGCTTTCTTGGGAACCARGAGATAGGATGGCCAAGT TCAAGAACATTGGATACAAGAGTGATG
AGGCGGCCAGTGTCGTCACCGTCATGGCAGATCAATCCAATGARATGTATTTAGTCAAGGTTCAGTT
GGIGGAGGAGGGACAAGCTTCTCATCTCCAGAGATTATGGACACTAAACTAGAGAGCTACAAGGGA
ATTGGCGACTCAARACTGTGCTCTCTICTCTTICTGTCAAATCCACATCAACCACATGACAACANCAAC
AACARCAACAACARACRACAACAACAACAACARATACATGGCGAGCTTCTTCAGGTTTIGGCCCGATG
ACGGTTACAATGGCTCAACCACCACCTGCACCTAGCCAGCATCAGTATCTGAACCCGCCTTGGGTA
TTCAAGGACAATGATAATGATATGTCTCCTGTTTTGAATTTAGGTCGATACACCGAGCCAGATAAT
TGTCAGATAAGTAGTGGCACGGCAATGGGTGAGTTCGAGTTATCTGATCACCATCATCAAAGTAGG
AGACAGTACATGGAARGATGAGAACACAAGGGCTTATGACTCTTCT TCTCACCATACCAACTGGTCC
CTCTGA

FIGURA 5

107



ES 2553384 T3

SECIDN°. 237, Arabidopsis thaliana Arath SPL9 deduced
secuencia polipeptidica deducida
MEMGSNSGPGHGPGQAESGGSSTESSSFSGGLMFGQRKIYFEDGGGGSGSSSSGGRSNRRVRGGGSG
QOSGQIPRCOVEGCGMDLTNAKGYYSRHRVCGVHSKTPKVIVAGIEQRFCOQOCSRFHQLPEFDLEKR
SCRRRLAGHNERRRKPQPASLSVLASRYGRIAPSLYENGDAGMNGSFLGNQEIGWPSSRTLDTRVM
RRPVSSPSHWQINPMNVESQGSVGGGGTSFSSPEIMDTKLES YKGIGDSNCALST.LSNPHQPHDNNN
NNNNNNNNNNNTWRASSGFGPMTVTMAQPPPAP SOHQYLNPPWVEKDNDNDMSPVLNLGRYTEPDN
CQISSGTAMGEFELSDHHHQSRRQYMEDENTRAYDSSSHHTNWSL

SECIDN°. 238, Aguilegia formosa x Aguilegia pubescens SPL
secuencia de acido nucleico contigua de DR915312 DRS49057.1
ATGGAARATGGGTTCCAGCTCTTTCGCTGGTGGTGGGGGTAAGGGTGCTTCTGGTTCATCTGATTCT
TCACTGAATGGTTTGAAATTTGGGAAGAAAATCTACTTTGAAGATGTGGGTATTGGAGTTTTAGGC
AAGTCAAGTGTIGGGTCTCCGTCRATTTTGGTTTCTGAAGCTCGGTTGCCACCGGCTTCGTCGGTG
AAGAAGGGTAGAGGGETTTTGCARGCGACAACCACCTAGATGTTCTGTTGAAGGTTGTAAGCTTGAT
CTTACTGATGCTAAGCCTTATTACTCAAGGCACRAAGTCTGTGGTATGCACTCTARATCTCCTARA

~GTAATTGTTGGTGGTTTGGAGCAGAGGTTTTGCCAGCAGTGTAGCAGATETCATCTACTCTGTGAA . ...

TTTGACCAAGGCAAGCGAAGCTGTCGTAGACGTCTAGCTGGCCACARTGAGCGTCGAAGAARACCA
CAACCTGGATCAATATTTTCACCGCGCTATGGTCGTGTGTCACCATCTTTCCARGAARATAGCACC
AGAGGAGGAGGTTTTCTAATGGACTTCACAGCGTACCCAAGGCTGGCAGGAAGGGATGCATGGCAA
ACAGTAAAAGCCGGCAATTGGGCAGATGGAAACCAAACCTCTCCTATTAAGAAGCTICTCCCACAT
CAATGGCAAGGCARTTCAGAGAATCCTCCTICCTATTGTCTATTCTCAGGCACCTCACCCGTATCTG
CAAGGTGTGGCTAGTGGATCAATTITTTCCAGTACAAGAATACCTTCAGCCCGAGTGTTTTGCTGGET
GTCTCTGACTCCAGCTGTGCTCTCTICTCTTCTGTCAAATCAACCATGGAACCCCAGARACCAGACT
TCCGATTTGGAGGTGAATAACATAGTGAACGGTGAAGGCGTATCCATGGCAAGATCTATAGCACCT
CATAGTGCTGTAGTCACCAACTTCACGAACAACACATGGRAAT TTTAAGGGCAACAGTGAAGTTAGT
GGCAGTICCCATGAAATTCCACGTICAGGTGTCGCAGCCAGTCACCAATCATTITCTCCAGTGAGCTC
GATCTAGCTCAGCAGGGGAACAGGCAGTACATGGAGATCCGGCATTCAAGGGATTTTGGTTCTTCC
ACTCACCAGATGCACTGGTCTCTTITGA

SECID N°: 239, Aquilegia formosa x Aquilegia pubescens SPL
secuencia polipeptidica deducida
MEMGSSSFAGGGGKGASGSSDS SLNGLKFGKKIYFEDVGIGVLGKS SVGSPSILVSEARLPPASSY
KEKGRGVLQGQPFRCSVEGCKLDLTDAKPYYSRHKVCGMHSKSPKVIVGGLEQRFCOQCSRFHLLCE
FDQGKRSCRRRLAGHNERRREKPQPGSIFSPRYGRVSPSFQENSTRGGGFLMDFTAYPRLAGRDAWD
TVKAGNWADGNQTSPIKKLLPHQWOGNSENPPPIVY SQAPHPYLOGVASGSIFSSTRIPSAECFAG
VSDSSCALSLLSNQPWNPRNOTSDLEVNNIVNGEGVSMARSIAPHSAVVTNF TNNTWNFKGNSEVS
GSSHEIPRQVSQPVTNHFSSELDLAQQGNRQYMEIRHSRDFGSSTHQMHWSL

SECIDN°. 240, Gossypium hirsutum SPL secuencia de acido nucleico
DT566400
ATGGAAATGGGTTCGGGCTCTTTGACTGAGTICGGGCGGTTCTCCCACCAACTCTTCCGCCGAGTCA
CTCAACGGCTTGAAGTTCGGTAAAAAGATCTACTTTGAGGATACAGCCGCTGTCGCCGCCGCCGCT
GGTGGTAAAAGTGTTGGTGGTGGTGCAAACATAGGGACTCCATCCAAGTCCGGTCCAGCATCTTCA
AGCTTAGCCGGGTCGTGTAGGARAGCCAGGGTTGATGGAATGGCGCAAGGGGTTCTGCCTTCTAGG
TGICAAGTAGAAGGGTGTARAGTGGATCTGAGTGATGCTAAGGCTTACTAT TCAAGGCATAAGGTT
TGTTGTATGCACTCTAAGTCATCTARAGTCATTGTIGCTGGTCTCGAGCARAGATTTTGTCAGCAG
TGTAGCAGATTTCATCAGCTTTCTGAATT TGACAAAGGGAAACGGAGTTGTCGTAGACGGCTTGCA

FIGURA 5 (continuacion)
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GGTCACAATGAGCGACGCAGGAAACCACCACCTGGATCATTATTTTCCTCTCCTTATGGCCGGCTT
ICTICCTCTATTATTGARRATGGCAGTAGAGGTGGAAGCTTTATAGTGGATTTCTCAGCATALCCCA
AGGCTTTCAGGAAGGGATGCATGGCCAGCAGCTCGATCGTTAGAATGCATAACTGGARATCGAAGC
ACAGCCACTGGARGCTCATTTTCACATCCACGGCAARACARCTCCAGCAARCCTCCTICATGACCAT
TTCTTGCAAGGTTCACCATGTGGGACTAGTTTCTCCAGCACTGGAATTTCICCAGGAGAATGCTTIC
ACAGGGTCIGGTGACTCAAGCTGTGCTCTCTCTCTITCIGTCAAATCAACCGTGGGGCTCCAGGRAC
CAGGCTTTGAATTTTICTGTAAATGGCGTGATAAGTACTGAAGGGTCCTCTGCGGCACAACCARCA
ACGCTTICATGGTGCAGTTGTGAACCCTTATTCAAARTGCCTCTTTGGATTTCAATGGCAGTGACACT
GITCGCAGTTCTCACAAGATGCTGCCACACCTAGATTTGGGTCARATCCCAGACCCTGTTARCTGT
CAATTCTCTAGTGACCTTGAGTTGTCTCAACAAAGCTGGAGGTCATATATCGAACATGAGCAGTCC
GGGGCAGCCTATGACGACTCCATGCAGCATATCCACTGGACGCTCTAA

SEC ID N°: 241, Gossypium hirsutum SPY. secuencia polipeptidica deducida

MEMGSGSLTESGGSPTNSSAESLNGLKFGKKIYFEDTAAVARAAGGKSVGGGANIGTPSKSGPASS
SLAGSCRKARVDGMAQGVLP SRCOVEGCKVDLSDAKAYYSRHKVCCMHSKSSKVIVAGLEQRFCQQ

-CSRFHQLSEFDKGKRSCRRRLAGHNERRRKPPPGSLFSSPYGRLSSSTIIENGSRGGSFIVDESAYE -

RLSGRDAWPAARSLECITGNRSTATGSSFSHPRONNSSKPPHDBEFLQGSPCGTISFSSTGISPGECE
TGSGDSSCALSLLSNQPWGSRNQALNF SVNGVISTEGSSAAQPTTLHGAVVNPYSNASLDFNGSDT
VRSSHKMLPHLOLGQIPDPVNCQF SSDLELSQQSWRSY IEHEQSGAAYDDSMOHIHWTL

SECIDN°. 242, Ipomocea nil SPL secuencia de acido nucleico contigua de
BJ576204.1 BJ556115 BJ567301
ATGGAACTGGGTTCTICTTCTTICTTCTACCTCTACCTCCGCCGACTCCTCATCCGACGGCTTGAAG
TTCGGCARRRAAGTCTACTT TGAAGATGCGGGTGGTGGGAGTGETGGGTCGTCGCTGCCGGCCAAG
AGAGGGAGGAGCGCGGETGGCGCAAGGCGGACAGCCACCCAGGTGCCAGGTGGAAGGGTGCAAGGCA
GATCTGAGTGAATTTAAGGCTTATTACTCAAAGCATAAAGTTTGTGGTATGCACTCCAAGTCTCCT
AAGGTCATTGITTCTGGGC T TGAACAGAGATICTGCCAGCAGTGCAGCAGGTTTCATCAATTGAGT
GAATTTGATCAAGTAAAAAGGAGCTGCCGTAGGCGTTITGGCTGGTCATAATGAGCGTCGTAGGAAG
CCCCCACTTGGATCCATATTGTCCACACATTATGGGACTCTTTCTEICTTICAATGTTTGGAAACAAT
GGCCACTTTIGTGATGGATTTCGCCTCATACCCATATCCGGGTGGTAAGGGCTCATGGCGGCCAAGT
ACCAATGGCGTGGGGAACTTTCTICAACAACCATGGCAGAGAAACTCTGAAGATCCCCCACCCAAG
CTTCTTTITGCTAGGTTCGGATGCTGCTGCTAGGGCTACTTATCCCAGTCCTTIGTGGAGAARTACTTC
AATGGGGTCTCGGATTCCACCCGTGCTCTCTCTCTTCTGTCAARCTCAAATCAGCCCTGGGGCTCG
AGAAACCAACAACCCTCTIGGTCTCGGGGTTAATAGCTTACTTAACACTGATGGAACGCTTIGCTGTT
CATCCATCCGGTTCCCATGCTGCCGTTATCAATGAATTTTCTTCAAGTCCATGGGGTTTTAAAGGC
AATCAAGCCACTACCAGCTCAGATAAGATCCTTCCTGATAGTCACTATTCTGGTGAGCTCGAGATG
ATGGCTCATCAACAAAMCTGGACGAGCATACATGGGAATGGAGTACTCGACGGGTTATGATTCTTCT
GTCCAGAATGTGCACTGGACTCTCTGA

SEC ID N°.; 243, Ipomoea nil SPL secuencia polipeptidica deducida
MELGSSSSSTSTSADSSSDGLKFGKKVYFEDAGGGSGGSSLPAKRGRSAVAQGGOPPRCOVEGCKA
DLSEFKAYYSKHKVCGMHSKSPKVIVSGLEQRFCOQCSRFHOLSEFDQVKRSCRRRLAGHNERRRK
PPLGSILSTHYGTLSSSMFGNNGHFVMDEFASYPYPGGKGSWRP S TNGVGNFLOQOPWORNSEDPPPK
LLLLGSDAAARATYPSPCGEYFNGVSDSTRALSLLSNSNQPWGSRNQQPSGLGVNSLLNTDGTLAV
HP SGSHAAVINEFSSSPWGFKGNQATTSSDKILPDSHYSGELEMMAHQQTGRAYMGMEYSTGYDSS
VONVHWTL
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SECIDN° 244, Lactuca sativa SPL secuenciade acido nucleico contigua de
DY966949 DW119178
ATGGAGATGGGTGGTTCGAGTGGTTCTTCGGAGTCGCAACTGCTCARAATTGGTTTGCAATTCGGG
AAAGARATCTATTTTGAGGATGTGGGAGTTGGAGCTCAGGTTARATCCGATGATGGGTTGTCTCCG
GCGAGCGGCGGCGATGCTGCTGGAGGGCCGCAGAAGAAAGGGAGAACTGCTGGTGGGGTGGTGAGT
GGTTTTGGACAACAGCAACCACCGAGGTGTCAGGTGGAAGGTTGTAATCTGGATCTGAGTGATGCT
AAAAGTTACTATTCAAGGCACAARAGTITGTGGTIGCTCATTCGAAAACGGCTAAGGTCATTGTTAAT
GGCCTTGAACAGAGATTCTGCCARCAGTGCAGCAGGTTCCATCAACTACCAGAGTTTGACCAGGGA
AAAAGAAGCTGCAGGAGACGATTGGCTGGGCACAATGAACGTAGAAGAAAGCCATCTICTGCTATCC
ACTCGCTATGGAACTGTCTCCTCCTCAATCTTTGAARAACAATGGGAATTCTGGAGGCTTTCTAATG
GACTTTTCGTCATGCTCAAGAGGAAGGATTCAGTGGCCAGGAACAAGGGCGGCACCACCGCCTCGA
GCCGCCATCGACCTCCCAATTGCCGGAGARARAGTTCCCACCGCTTCCATGGCARAAGCAACCTGGAT
AATCCACCTCCTTATGTTICCACCAGGAGGGTGTTTTAATGGAGTCCATGAGGACTCCAACTGTGCT
CTCTCTCTTCTGTCAAATCACTCATCTGGCTCAAGGAACCAATCCCTGAGCCATGAGTACTATATC
AACCCTGAAGCTGGTGCATATGTGCACCAGCTTCATCAACCAACAACCGGAACCGGAGCTGGGTTC
GGAACCATGGTTGAGGTCACCGCCACTGGCTGGGTATACGAGACCCATGATGCCCATTTGGGTTTG
GGTCACGTCCCACAGTCTGGTGGTGGCTACTCTGGTGAGGTTGGACTTGGTCCACATGGTGGGGGA
AGGCGATATGACTCATCTGTTGACCACATTGACTGGTCACTTTGA

SECIDN° 245, Lactuca sativa SPL Secuencia polipeptidica deducida
MEMGGSSGSSESQLLKIGLOFGKEIYFEDVGVGAQVKSDDGLSPASGGDAAGGPOKKGRTAGGVVS
GFGQQQPPRCQVEGCNLDLSDAKSYYSRHKVCGAHSKTAKVIVNGLEQRFCQQCSRFHQLPEFDQG
KRSCRRRLAGHNERRRKPSLLSTRYGIVSSSIFENNGNSGGFLMDFSSCSRGRIQWPGTRAAPPFR
AAIDLPIAGEKFPPLPWQSNLDNPPPYVPPGGCFNGVHEDSNCALSLLSNHSSGSRNQSLSHEYYI
NPEAGAYVHQLHQPTTGTGAGFGTMVEVTATGWVYETHDAHLGLGHVPQSGGGYSGEVGLGPHGGG
RRYDSSVDHIDWSL ‘

SECID N° 246, Malus domestica SPL secuenciade acido nucleico contigua de .
of CN891102.1, C0868185.1, CVv523507
ATGGARATGGGCTICGAGTTCTAAGACCGAGTCAGCGAGCTICTTICCTCCICTTCGCCGCCCAACTCC
TCCGCTGAGTCACTCAACGGCTTGARATTCGGCCGGAAAATCTACTTIGAGGATGGGGGTTTTGGA
GCTCTGCACAAATCATCATGCGGGTCTGCTGCTGGGTCTTCCTCCGCCGGGGCTACGCCGCCAARAG
AAGCAAAGGGGCGGCGGAAATTTGGGTCAGCCGCCGCGGTIGTCAGGTGGAGGGCTGCGAGGTAGAT
CTGAGTGGTGCCAAAGCTTACTATTCCAGGCACAAAGTCTGTGGCTTGCACTCTAAAACTCCCACT
GTCATTGTTGCTGGTCTTGAACAGAGGTTTTGCCAACAGTGTAGCAGGTTTCATTTACTTCCTGAA
TTTGATCAAGGAAAACGTAGTTIGTCGTAGACGCTTGGCTGGGCATAATGAGCGTCGTAGAAARACCA
CCTCCAGGATCCATACTGTCTACGCGTGGCAGACTTTCTTCGTCTICTCTACGAAAACAGCAGCAGA
ATTGGAAGCTTTCTGATGGACTTCACTGCATACCCAAGGTITTTCTGGGAGGGATACATGGACAACA
AGAACCTCTGAGCGAGCACCTGTTAATCAAAATGCCAATGACGCAGGGAAGTTTCTACAACAGCCG
TGGCAGAGCAACTCTGATATTTICTACATCCGGCTTTTACCTACAAGGTTCAGCAGGCGGGACTAGT
TATCCTGGTCCTGGAATTCCTCCAGGAGAATGTGTCACAGTAGTCACTGACTCAAGCTGTGCTCTC
TCTCTTCTGTCAAATCAGCCATGGGGCTCTCGAAACCGAGTATTGGGTGCTGGGATGAATTCCTTG
ATGAACACTCAAGGGGTACCTGTGGCTCAACCAGTCCCTCATTCIGCAACCTCCAATCACTTTCCG
ACCACTTCGTGGGGTTTCAAAGGAAATGAARATGGTAGCAGCTCACACGGGATGCTTCCAGATCTG
GGTCTCGGTCAAATCTCGCAGCCGCTTAGCAGTCAGTACTCTGGIGTGCTGGAGCTGTCTCAACAG
GGTAGGAGGCAGCAACACATGGAACTCGGACACACCAGGGGCTATGACTCCACCAGTCAGCAGATG
CACTGGTCACTTTAA
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SECID N°: 247, Malus domestica secuencia polipetidica deducida de SPL
MEMGSSSKTESASSSSSSPPNSSAESLNGLKFGRKIYFEDGGFGALHKSSCGSAAGSSSAGATPPK
KQRGGGNLGQPPRCQVEGCEVDLSGAKAYYSRHKVCGLHSKTPTVIVAGLEQRFCQQCSRFHLLPE
FDQGKRSCRRRLAGHNERRRKPPPGSILSTRGRLSSSLYENSSRIGSFLMDFTAYPREFSGRDTWTT
RTSERAPVNQNANDAGKFLQQPWQSNSDISTSGFYLQGSAGGTSYPGPGIPPGECVTIVVTDSSCAL
SLLSNQPWGSRNRVLGAGMNSLMNTOGVPVAQPVPHSATSNHFP TTSWGFKGNENGSSSHGMLPDL
.GLGQISQPLSSQYSGVLELSQQGRRQOHMELGHTRGYDSTSQQMHWSL

SECIDN°: 248, Medicago trunculata acido nucleico de cortay empalme de SPL
AC170989.2 '

ATGGATTCAGGAGGCAACTCTTCTTCAGAAGAGTCCTCACTTAATGGCTTGAAATTTGGCCAACGA
ATCTATTTCGAAGATACAGCTCTTACTGCTGCTTCTGCTGCTGCTGCTAGTACTACCATTGCTGCT
GGTTCTCCTTICTTCTTCTGGTTCAAAGAAAGGAAGAGGTGGGTCAGTTCAACATTCTCAACCACCT
AGGTGTCAAGTTGAAGGATGTAAACTAGATCTGACTGATGCTAAAGCTTACTATICTAGACACAAA
GTTTGTAGCATGCACTCTAAATCCCCTACTGTTACTGTTTCTGGTCTTCAACAAAGGTTTTGTCAA
CAATGTAGCAGATITCATCAGCTTGCTGAGTTTGATCAAGGAAAAAGAAGTTGTCGGAGACGACTA

- -GCTGGTCATAATGAGCGTCGCAGAAAGCCCCCACCCAGCTCTCTCTTAACCTCACGTTTTGCCAGG - -

CTTTCTTCGTCTGITTTTGGTAACAGCGACAGAGGTGGCAGCTTTITGATGGAATTTGCTTCAAAT
CCGAAACATAGTCTGAGGAATTCACCCGGAAATCAAACCACAGCAATCGGTTGGCCTTIGGCCGGGG
AACACGGAGTCGCCATCTAGCAACCTTTTCTIGCAAGGTTCGGTGGGTGGGACAAGCTTCCCTGGT
GCCAGGCATCCTCCCGAGGAAACTTACACTGGAGTCACAGATTCARACTGTGCTCTCTCTCTTICTG
TCAARATCAAACATGGGGTTCTCAAAACACAGAACCAAGTCCTGGATTGAATAACATGCTGAATTTC
AACGGGACACCCATGACACAACTTGGTACATCTTCTCATGGTGTAGCCATGCATCAAATTCCAAAC
BATTACGAGGTTGTCCCTGATCTTIGGTCGGGGTCACATTTTGCATCCTCTTGGTAGCCAACACTCT
GGCGAGCTTGATCTGTTGCAGCAGGGAAGGAGGCATTATATGGATGTAGAACATTCCAGGGCCTAT
. GAATCTTCTCAGTGGTCACTGTAA

SECID N° : 249, Medicago trunculata secuencia polipetidica deducida

de SPL
MDSGGNSSSEESSLNGLKFGQRIYFEDTALTAASAAAASTTIAAGSPSSSGSKKGRGGSVQHSQPP
RCQVEGCKLDLTDAKAY YSRHKVCSMHSKSPTVIVSGLQQRFCQQCSRFHQLAEFDQGKRSCRRRL
AGHNERRRKPPPSSLLTSRFARLSSSVFGNSDRGGSFLMEFASNPKHSLRNSPGNQTTAIGWPWPG
NTESPSSNLFLQGSVGGTSFPGARHPPEETYTGVTDSNCALSLLSNQTWGSQNTEP SPGLNNMLNF
NGTPMIQLGTSSHGVAMHQIPNNYEVVPDLGRGHILHPLGSQHSGELDLLOQGRRHYMDVEHSRAY
ESSQWSL

SECIDN° : 250, Nicotiana bentamiana secuencia de acido nucleico

de SPL contigua de CK284078.1, CK294165
ATGGAACTTCTGGCTTCTGCTTCTTCTITCTACTTCTACTAATTCTACTTCCCCTGACTCTCCTCCC
AACACTTTAAAATTTGGTCAAAAAATCTACTTITGAGCATGTTGGACTTCAGCACCTCAAMATCAGCA
ACTGGGTCGTCGTCGTCATCGCCGCCGGTCATCGGAACTCCGGCGCCGGCGATGTCCAAGAAAGGA
AGAGGGGGTGGTGTAGTTCAAGGTCGGCAACCACCTAGGTGTCAAGT TGAAGGGTGTGAAGCAGAT
CTGAGTGATGTTAAGGCTTACTATTCAAGGCACAAAGTCTGTGCTACACATTCTAAGTCTCCTGTG
GTCATTGTTGCTGGTCTTGAACAAAGATTTTGTCAACAGTGTAGCAGGTTTCATCGGTTGCCAGAA
TTTGACCAAGGGAAACGCAGTTGCCGCAGGCGCCTAGCAGGCCATAATGAGCGTCGGAGGAAACCT
CCACCTGGATCTCTTTTGTCTAATCGCTATGGAAGTCTTTCTTCATCAATATTTGARAACAATGGC
AGATCTGGAAGTTITTCTGGTTGACTTCACTGCATATCCGAATCTCACTGGAGGTGCATGGCCAAAT
ACTAGATCATCTGATCGAGGATGGGATAATCAATCCACTGCGTCAGGGAAGCTTCTCCAAAGTCAT
TGGCTGAACAGTTCTGARAATCCGACATCCGACCTTGTTCTGCAAGGTTCAGTTGCTAGGGGTGCC
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AATTATTCTGGTCCTGGTATTATTCCTTCCGGAAACTGCTTCTCTGGAGTCTCAGATTCCAATGGT
GCTCTCTCTCTTCTGTCARATGAGCCATGGGGCTCGAGGARCCAATCCTCTAGCCTCGGGGTTAAC
GGCTTGGTCAACACTGATGGCGGACATACCGTTCACCCATCGGGITCCCATGCTGCTCCTGTCAAT
CACTACTCAGGCCCTCTATGGGGATTTAAAGGAAATGAAGCTAGTAGCAGTTCACATGCAATACCT
CCTGATCTCGGGCTGGGTCACATITCTCAACATGCTGTCAATCAGTACTCTGGTGAGCCTGGGATG
GCTCAGCACAGTGGAAGACAGTACATGGGACTGGAGCATECAAAGGGTTATAATTCTTICTGTTCAG
AATGTGCACTGGACACTITGA

SEC ID N° 251, Nicot:llana. bentamiana SPL  secuencia polipeptidica deducida

MELLASASSSTSTNSTSPDSPPNILKFGOKIYFERVGLOHLKSATGSSSSSPPVIGTPAPAMSKKG
RGGGVVQGROPPRCQOVEGCEADLSDVKAYYSRHKVCATHSKSPVVIVAGLEQRFCQOCSRFHRLPE
FDQGKRSCRRRLAGHNERRREKPPPGSLLSNRYGSLSSSIFENNGRSGSFLVDFTAYPNLTGGAWEN
TRSSDRGWDNOSTASGKLLOSHWLNS SENPTSDLVLOGSVARGANYSGPGIIPSGNCF SGVSDSNG
ALSLLSNEPWGSRNQSSSLGVNGLVNTDGGHTVHP SGSHAAPVNHYSGPLWGFKGNEASSSSHATIP
PDLGLGHISQHAVNQYSGEPGMAQHSGRQYMGLEHSKGYNSSVONVHWTL

SEC ID N° 252, Oryza sativa . SPL secuenciade acido nucleicoXM. 483285 .
ATGGAGATGGLCAGTGGAGGAGGCGCCGCCGLCCGCCGCCGGCGGLGEGAGTAGGCGGCAGCGGCGGC
GGTGGIGGTGGAGGGGACGAGCACCGCCAGCTGCACGGTCTCAAGTTCGGCAAGAAGATCTACTTC
GAGGACGCCGCCGCGGCAGCAGGCGGCGECGGCACTGGCAGTGGCAGTGGCAGCGCGAGCGCCGCG
CCGCCGTCCTCETCTTCCAAGGLGRUGGGTGGTGGACGLCGGCGGAGGGGGCAAGARCAAGGGGAAG
GGCGTGGCCGLGGCGGRCGCCACCGCLGCCGCCGLCGCCGCCGCGGTGCCAGGTGGAGGGGTGCGGC
GCGGATCTGAGCGGGATCAAGAACTACTACTGCCGCCACAAGGTGTGCTTCATGCATTCCAAGGCT
CCCCGCGTCGTCGTCGCCGGCCTCGAGCAGCGCTTCTGCCAGCAGTGCAGCAGGTTCCACCTGCTG
CCTGAATTTGACCAAGGAAAACGCAGCTGCCGCAGACGCCTTGCAGGTCATAATGAGCGCCGGAGG
AGGCCGCAAACCCCTTITGGCATCACGCTACGGTCGACTAGCTGCATCTGT TGGTGAGCATCGCAGG
TTCAGAAGCTTTACGTTGGATTITCTCCTACCCAAGGGTTCCAAGCAGCGTAAGGAATGCATGGCCA
GCAATTCAACCAGGCGATCGGATCTCCGGTGGTATCCAGTGGCACAGGAACGTAGCTCCTCATGGET
CACTCTAGTGCAGTGGCGGGATATGGTGCCAACACATACAGCGGCCAAGGTAGCTCTTICTTCAGGG
CCACCGGTGTTCGCTGGCCCAAATCTCCLCTCCAGGTGGATGTCTCGCAGGGGTCGGTGCCGCCACC
GACTCGAGCTGTGCTCTCICTCTICTGTCAACCCAGCCATGGGATACTACTACCCACAGTGCCGCT
GCCAGCCACAACCAGGCTGCAGCCATGTCCACTACCACCAGCTTTGATGGCAATCCTGTGGCACCC
TCCGCCATGGCGGGTAGCTACATGGCACCAAGCCCCTGGACAGGTTCTCGGGGCCATGAGGCGTGGT
GGTCGGAGCGTGGCGCACCAGCTACCACATGAAGTCTCACTTGATGAGGTGCACCCTGGTCCTAGC
CATCATGCCCACTTCTCCGGTGAGCTTGAGCTTGCTCTGCAGGGGAACGGTCCAGCCCCAGCACCA
CGCATCGATCCTGGGTCCGBCAGCACCTTCGACCARACCAGCAACACGATGGATTGGTCTCTGTAG

SEC ID N° 253, Oryza sativa SPL secuencia polipeptidica deducida
MEMASGGGAAMPAGGGVGGSGGGGGGGDEHROLAGLEFGKKI YFEDAARAAGGGGTGSGSGSASAA
PPSSSSKAAGGGRGGGGKNKGKGVAAARPPPPPPPPRCOVEGCGADLSGIKNYYCRHKVCFMESKA
PRVVVAGLEQRFCQQCSRFHLLPEFDQGKRSCRRRLAGHNERRRRPOTPLASRYGRLAASVGEHRR
FRSFTLDFSYPRVPSSVRNAWPAIQPGDRISGGIQWHRNVAPHGHSSAVAGYGANTYSGOGSSSSG
PPVFAGPNLPPGGCLAGVGAATDSSCALSLLSTQPWDTTTHSAAASHNQAAAMSTTTSFDGNPVAP_
SAMAGSYMAPSPWIGSRGHEGGGRSVAHQLPHEVSLDEVHPGP SHHAHFSGELELALQGNGPAPAP
RIDPGSGSTFDOTSNTMDWSL
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SECID N° 254, Oryza sativa SPL II secuencia de 4cido nucleico de corte y empalme de
AC108762

ATGGCGACCGGLCGGCAGCGGCGGCGGCGGCEGAGGTGGAGGTGGTGGTGACGATGTCCACGGGCTC
BAAGTTCGGCAAGAAGATCTACTTCGAGCAGGACGCGGCGGCETCGGCGTCGGCGGCGGCGGTGGAG
TCGTCGTCGACGTCGTCGGGCEGGAGGCGGCARGAAGEGGAAGGGCGTGECGGCGGCGECGGLGCCT
CCGCCGCCGCTGCCGCCGAGGTGCCAGGTGGAGGGTTGCGGCGTGGATC TGAGCGGCGEGTCAAGCCG
TACTACTGCCGCCACAAGGETGTGCTACATGCACGCCAAGGAGCCCATCGTCGTCGTCGCCGGCCTIC
GAGCAGCGCTTCTGCCAACAGTGCAGCAGGTTCCACCAATTACCTGAATTTGATCAAGAAAARRARD
AGCTGCCGCAGACGCCTTGCAGGTCACAATGAACGCCGGAGGAAGCCGACACCTGGACCTICTTITICT
TCTCGCTATGGCCGGCTTGCTGCATCCTTTCATGAAGAGCCAGGCAGGTCCAGAAGCTTTGTIGGTA
GATTTCTCATACCCAAGGGTTCCAAGCAGTGTGAGGGATGCGTGGCCTGCTATTCAGCCCAGCGAT
CGCATGTCCGGTTCAATCCAGTGGCAAGGGGGCCATGAACTCCATCCTCACCGCAGCGCAGTIGCG
GGATACAGTGATCACCATGCGTTCAGCAGCCATGGTGGCTCAGCGGCTGGGGCACCAATGCTCCAC
CACCCAGCCTTTGAGCTCACCTCAGGTGGATGTCTCGCGGEGAGTCGCCACCGACTCCAGCTGTGCT
CTCTCTCTTCTGTCAACTCAGCCATGGGATACTACCCARAGCACCAGCAGCCACARACCGGTCCCCG
CCAATGTCGTCAACGGCCAGCGCCTTCGGAGGCGGCAACRACCCGGTGTCGLCCTCGGTCATGGCA

- - AGCAACTACATGGCGGCGAGCCCCGGETGGAACAGCTCCAGCCGGGGCCATGACGGCGCCAGGAAC -

GTGCACCTGCCGCCACCGCACGGGGTTIGIGCTGAACGAGGTCCCTCCGGGCTCTGTCCACCACGGT
CATTTCTCCGGCGAGCTCGAGCTCGCACTGCAGGGAGGTGCCCCGTCCARCCGGCCGGARAGCCGAL
CATGGCTCCGGCAGCGGCGCCTTCAGCCACTCCACCAATGCCATGARCTGGTCTCTGTAG

SEC ID N° 255, Oryza sativa SPLII secuencia polipeptidica deducida
MATGGSGGGGGGGGGEGDDVHGLEFGKKIYFEQDAAASASARAVESSSTSSGGGGKKGKGVARAAAP
PPPLPPRCQVEGCGVDLSGVEKPYYCRHKVCYMHAKEP IVVVAGLEQRFCOQCSRFHQLPEFDQEKK
SCRRRLAGHNERRRKPTPGPLSSRYGRLAASFHEEPGRSRSFVVDFSYPRVPSSVRDAWPATIQP SD
RMSGSIQWQOGGHELHPHRSAVAGYSDHHRAF SSHGGSAAGAPMLHHPAFELTSGGCLAGVATDSSCA
LSLLSTQPWDITQSTSSHNRSPPMSSTASAFGGGNNPVSPSVMASNYMAASPCWNSSSRGHDGARN
VHLPPPHGVVLNEVPPGSVHHGHI SGELELALQGGAPSNRPEAEHGSGSGAF SHSTNAMNWSL

SEC ID N° 256, Solanum tuberosum SPIL secuencia de dcido nucleico contigua de
CK246692 .1, CK254420.1

ATGGAACTGGGTTICAGTITCTICTTCIGGTAATTCAAGCTCATCTGATICTITGARTGGTTTGAAG
TTTGGTAAGARAATCTACTTITGGAAATGTGGGTGTTGGAGT TCAGGTCAAGAATGGAAGTGGGTCG
TCGCCGGTGACCGGAGATGGGAACATGCCACCGGCTCCGGCGACGACTAAGAGCGGEGAGGGGTGEG
TTGGTGCAGGGTGGTCATCCACCTAGGTGTCARGTTGAAGGT TGTCAGGCAGATCTGAGTGATGCT
AAGGCTTACTATTCAAGGCATARAGTITGTGGTATGCACTCTAAGTCTCCTACTGTTGTIGTITGCT
GGTCTTGAACAGAGGTTTTGCCRAACAGTGTAGCAGGTTCCATCAATTAACTGRATTCGACCAGGGG
AAAAGGAGTTGCCGCAGGAGACTGGCATGCCATAATGAGCGTCGTAGGAAGCCTCCATCTGGATCT
CTTITCICTACACACTACGGGAATCTTITCTTCATCAATATT TGARAATAATAGCAGCAGATCCGGA
AGCTTTCTGGTCGACTTCAGCTCACACCAAAATGTCAATGATAGTTCATGGCCAAATACTCGAGCA
TCTGAACAAGGATGGGATCATCAATCATCAGGGAAGITCCTTCAACGTCCTIGGCTGAATAACTCT
GAARATGCTGCCAGTGAGCTTGTTTTGCAAGGTTCAGCTACCAGGACCAGTTATCCTAGTGTTCCT
TCTGGAGACTATTTTCCTGGAGTCTCAGATTCAAGTGGTGCTCTCTCTCTTCTGTCAAATCGGTCC
TGGGGATCAAGGAATCGATCTCCAAGTCTTGGGGTTARCAGCCAAGTTCACATTGATGGGGTACAC
ACCATTCAACCTTCAGGTTCICATGGTGCACCTACCAATCACTTCTCAAGCCCTTCATTGAGTTTIT
AAAGGAAATGAAGCTAGCAGCAGTTICACATGAGATGCCTCCTCGATCTCGGTTTGGGTCARATGTTA
CAAGCTTCTGATAATCCATACTGTGGCGAGCTTGGGATGGCTCAGCATGGTGATGGACGACAATAC
ATGGAACTGGACCAGTCCAAGGGTTATCATCCTTCTGTTCAGAATGTGCACTGGACTCTITGA
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SECID N° 257, Solanum tuberosum SPL secuencia polipeptidica deducida
MELGSVSSSGNSSSSDSLNGLKFGKK I YFGNVGVGVQVKNGSGSSPVTIGDGNMPPAPAT TKRGRGG
LVQGGHPPRCQVEGCQADLSDAKAYYSRHKVCGMHSKSPTVVVAGLEQRFCQQCSRFHQLTEFDQG
KRSCRRRLACHNERRRKPPSGSLFSTHYGNLS SSIFENNSSRSGSFLVDFSSHONVHNDS SWPNTRA
SEQGWDHQS SGKFLQRPWLNNSENAASELVLOGSATRTSYPSVPSGDYFPGVSDSSGALSLLSNRS
WGSRNRSPSLGVNSQVHIDGVHTIQPSGSHGAPTNHF SSPSLSFKGNEASSSSHEMPPDLGLGOML
QASDNPYCGELGMAQHGDGRQYMELDQSKGYHPSVONVHWTL

SECID N° 258, Vitis wvinifera SPL secuencia de acido nucleico contigua de

Ccv098277, Cv092812.1

ATGGAAAGGGGTTCGAGCTCTTTGACCGTTTCCAGCTCTTCGGCCAACTCGTCTGAGTCGCTCAAC
GGGTTGAAATTTGGGCAGRAGATATATITTGAAGATITGGCCGTTGGAGCTCCGGCCAAATCGGGA
ACCGGCTCCTCCTCCTCCTCCTCTGCCGCCGGETCCGGTGGTCGCCCACCTCCGGCGCCGCCAARG
AAGGTAAGAGGTAGTGGGGTTGTTCAGGGAGGCCAACCACCCAGGTGTCAAGTTGAAGGGTGTARA
CTAGATCTGAGTGATGCCAAAGCTTACTATTCAAGGCATARAGTGTGTGGTATGCATTCGARGTCT
CCAACGGTCATTIGTTGCGGGCCTTGAGCAGAGGTITTIGCCAGCAGTGTAGCAGATTICATCAGCTT
GCCGAATTTGACCAAGGAAAACGAAGTTGTCGTAGGCGCCTGGCTGGTCATAATGAGCGTCGCAGG

-~ -AAGCCACEACCTGGATCTITATTGTCCTCACGCTATGGGCGACT TTCTICATCCATTTTTGAARAC - -

AGCAGCAGGGTIGGGAGGAGGCTTICTGATGGACTTTGCTGCATACCCAAGGCATCCCGAGAGGGAT
ACTTGGCCAACTACAAGAGCATCTGATCGGGTACCTGGAAATCAAACCACTGCGATGGGAAGGTTT
CTTCCACATCCATGGCAGAGCARCTCTGAGAARTCCTCTCTTITCTGCARAGGT TCAGCCGGCGGGACC
AGCTTTCATGGTCCTGGAATTCCTTCAGGAGAATGTTITCACAGGGGCCTCCGACTCAAGCTGTGCT
CTCTCTCTTCTGTCARATCAGCCATGGAGC TCCAGGRAATCGAGCATCTGGTCTTGGAGCAARCAGC
TTCATGAATCCTGRAAGGGGCATCCATGGCGCAACCCACAGCTCCTCATAGTGCAGCTATCAATCAC
TTCCCAAGCACCTCGTGGGATTTCAAGGGCAATGAAGGTAGTAGCAGTTCGCAGGAGATGCCACCT
GATCTTIGGTCTITGGTCAAATTTCACAGCCTATTAATAGCCAGTTCTCAGGTGGGGGCGAGTTGCCC
CAACAGAGTGGAAGGCAATACATGGAACTCGAGCACTCCAGGGCTTATGACACTICCACTCAGCAG
ATGCACTGGTCACTTTAG

SECID N° 258, Vvitis vinifera SPL secuencia polipeptidica deducida _
MERGSSSLIVSSSSANSSESLNGLKFGOKIYFEDLGVGAPAKSGTGSSSSSSAAGSGGRPPPAFPK
KVRGSGVVOGGOQPPRCOVEGCKLDLSDAKAYYSRHEKVUOGMHESKSPTVIVAGLEQRFCQQCSRFHQL
AEFDQGKRSCRRRLAGHNERRRKPPPGSLLSSRYGRLSSSIFENSSRVGGGFLMDFAAYPRHPERD
TWPTTRASDRVPGNOT TAMGRF LPHPWQSNSENPLE LQGSAGGTSFHGPGIPSGECFTGASDSSCA
LSLLSNQPWSSRNRASGLGANSFMNPEGASMAQPTAPHSAARINHFP STSWOFKGNEGSSSSQEMPP
DLGLGQISQPINSQFSGGGELPQQOSGROYMELEHSRAYDTSTQOMHWSL

SECIDN°® : 260, Zea mays SPL secuenciade cido nucleico contigua de .

EB160653, DY235599, DV029129
ATGGAGTCCGGCGGTGGCGGGGACGACCAGCTGCACGGCCTCAAGTTCGGCAAGAAGATCTACTTC
GAGGACGCCGCCGGCTCCAGCAGCGGCAGCAGCAGCGGCGGTGGCAGCGCGCCCGCGCCTCCAGCG
ACGCAGCAGCCGTCGCCGCCGGCCGCTTCGUCTAGGGL CCCGGCCGGCGGCGGCAGGAGGGGTAGG
GCCGCGGCCGGLEGCGCGGGECCCCTCGACGGCGCCCGECGCCCGCGCGCTGCCAGGTCGACGGCTGC
AACGTTGACCTCACCGACGTCAAGCCCGCCTACTACTGCCGCCACAAGGTGTGCAAARTGCACTCC
AAGGAGCCCCGCGTCCTCGTCAACGGCCTCGAGCAGCGCTTCTGCCAGCAGTGCAGCAGGTTCCAC
CAGCTGCCTGAATTCGACCAGCTAAAGAAGAGCTGCCGCAAACGCCTCGCAGGCCACAACGAGCGC
CGGAGGAGGCCGCCGCCTGGACCCCTTGCGICACGATACGGCCGTCACGCTGCGTCGCTCGGCGAG
CCCGGCAGGCTCAGARAGCTTCATGCTGGATTI TCTCGTACCCGAGGGTCTCAAGCGCCATGAGGGGT
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GGGTTTCCCGCGGTGAGGGCCGGTGGTGAAAGGGTGLCTGGCGGGATCCAGTGGCARGCGGGCTIG
GATCCTCGTCACCACCAAGGCGCGGTCGCGGGATACGGCGCCCACTATGGGAGCGEAGGGTGGTAGC
TCGTCGTCGGCGAGGCCGCCGGTGTTCCCTGGCCCGGAGCTGCCCCCAGGTGGATGCCTTGCAGGA
GTCCCCGCGGACTCCAGCTIGTGCTICTCTCTCTTCTGTCAACTCAGCCATGGGATGCTGCCCACAGC
CACAGCCACAGCCACGCTGCGCCAACAGCGGGTTTCGACGGCGGCAGCCCTGTGGCGCCCTCCCTC
ATGGCGGCGAGTAGCTACATCGCGCCGAGCCCCTGGACCGAGACCGACTCCTGGGGCCACGAAGGT
GGGCGGAGCGTGCCTCAGCTGCCACCTGACGACGTCCCCCTCGGCGAGGTGCACTCCGGCTCGAGC
AGCCACCACGGCCAGTICTCAGGTGAGCTCGAGCTCGCCCTGCAGGGAAACAGGCCAGCGCCAGGG
TCGGCGGCACCGCCAGCGCCGCGCAATAATCAGGGCTCCGCGGGCACGTTCGACCAGGCTGGCAAC
ACGATGGACTGGETCGCTCTAG

SEC ID N° 261, Zea mays SPL secuenciapolipeptidica deducida
MESGGGGDDQLHGLKFGKKIYFEDAAGSSSGSSSGGGSAPAPPATQQOPSPPAASPRAPAGGGRRGR
AARGGAGPSTAPAPARCOVDGCNVDLTDVKPAYYCRHKVCKMHSKEPRVLVNGLEQRFCQQCSREFH
QLPEFDOLKKSCRKRLAGHNERRRRPPPGPLASRYGRHAASLGEPGRLRSFMLDF SYPRVSSAMRG
GFPAVRAGGERVPGGIQWQAGLDPRHHOGAVAGYGAHYGSEGGSSSSARPPVFPGPELPPGGCLAG
-VPADSSCALSLLSTQPWDAAHSHSHSHAAPTAGFDGGESPVAPSLMAASSYIAPSPWIETDSWGHEG
GRSVPQLPPDDVPLGEVHSGSSSHEHGQF SGELELALQGNRPAPGSAAPPAPRNNQGSAGTFDQAGHN
TMDWSL

SEC ID N° 262, Zea mays SPL II secuenciade acido nucleico contigua de

AJ(Gl1l1619, DV033513.1, DY532686.1
ATGGCGACCGGCGGCGGCAGCAGCAGGAGCGACGACGTGCGCGGGCTCAAGTT TGGCAMGAAGATC
TACTTCGAGCAGGACGGCGGGAGCGGGAGCGGGGCGEEGGCEGTGGGCGGCAGGAAGGGGAAGGGT
GTGGCCACCGGTGGCGCGAGGCCGGCGTCCGCCGCCTCCGCAGCCCAGCCGCCGAGGTGCCAGGTG
GACGGGTGCGGCGTGGATCTGAGCGCCGTCAAGCAGTACTACTGCCGGCACAAGGTGTGCARACATG
CACTCCAAGGAGCCGCGCGTCTICGTCGCCGGCATCGAGCAGCGCTTCTGCCARCAGTGCAGCAGG
TTCCACCAGCTACATGAATTTGACCAAGGGAAACGTAGCTGCCGCCGCCGCCTCATCGGTCACAAC
GAGCGCCGGAGGAAGCCACCACCTGGACCTCTCACTTCACGATATGGCCGGCTCGCTGCATCACTT
CAAGAGCCTGCGCAGGTTICAGAAGCTTCCTGUTCCGACTTCTCGTACCCAAGGGT TCCAAGCAGCETG
AGGGATGCGTGGCCAGGAATCCAGCACGGTGGCGACAGGATGCTGGGCACCGTICCAGTIGGCATGGE
CACCAAGAACCTCCTCACCCACACCGCAGTGCAGCTGCTGGC TATGGCAACCATGCTGCATACAAC
TGCCATGGCGGCTTIGGTAGCAGGCGGGGCCCCAATGCTCTCCTCTGCCGCCTTTGAGCTCCCGCCT
GGCGGATGTGTCGCGGGAGT TGCCGCCGACTCCAGCTGTGCICTCTCTCTTCTGTCAACTCAGCCA
TGGGACACGACCTCCCACGACCACCGGTCCCCAGCAATGCCCGCGGCCGGCGCCTTCGACGGCACC
CCEGTGGCGCCGTCCGTCATGGCGAGCAGL TACGCGGCGTCGAGCGLCTGGACGGGLTCGCGGGAC
CCCGCTGCCGACGGCGCCAGGAACGCGCAGCGTCTCGACGATGCTCTGCACCTGGTCCACCCAGGC
TCCGCGGCGGTCCACTTCTCCGGCGAGCTCGAGCTCGCCCTGCAGGGRAAGCGGCGGGCCGCCACAC
CTGCCGCGCGTCGACCATGGCGGCTCCGGCGGCGGCACCTTCAACCATTCCACCACCAGCGCGATG
AACTGGTCCCTGTAG

SECID N° 263, Zea mays SPL II  secuencia polipeptidica deducida
MATGGGSSRSDDVRGLKFGKKIYFEQDGGSGSGAGAVGGRKGKGVATGGARPASAASAAQPPRCQV
DGCGVDLSAVKQYYCRHKVCNMHSKEPRVFVAGIEQRFCQQUCSREFHQLBEFDQGKRSCRRRLIGHN
ERRRKPPPGPLTISRYGRLAASLQEPGRFRSFLLDFSYPRVP S SVRDAWPGIQOHGGDRMLGTVOWHG
HQEPPHPHRSAAAGYGNHAAYNCHGGLVAGGAPMLSSAAFELPPGGCVAGVAADSSCALSLLSTQP
WO TTSHDHRSPAMPAAGAFDGTPVAPSVMASSYAASSAWTGSRDPAADGARNAQRLDDALHLVHPG
SAAVHFSGELELALOGSGGPPHLPRVDHGGSGGGTFNHSTTSAMNWS L
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SECID N° 2e4, Sorghum propingquum SPL secuencia de acido nucleico parcial
BF422188

ATGGAGTCCGGTGGCGCCAGTGGLGGCGGLGGCGGGGACGACCAGCTGCACGGCCTCAAGTTICGGT
AAGAAGATCTACTITCGAGGACGCCGCCGLGGTICGGCTCCAGCAGCGGTGGCGGTGGCGGTGGCAGT
GGCAGTGCTAGCGCGACCCCCGCGCCTCCAGCGACGCAGCAGCCGTCCCCGCCGCAGGCCGCTTCG
CCCAGGGCAGCCAGCGGCGGCGGCEGCAGGAGGGGCAGGGCCGCGGGLGELCCLTCCCCGGLGCCC
GCGCCCGCGCGCTGCCAGGTCGACGGCTGCAACGTGGACCTCACCGACGTCAAGCCCTACTACTGC
CGCCACAAGGTCTGCARAATGCACTCCAAGGAGCCCCGCGTCATCGTCAMCGGCCTCGAGCAGCGC
TTCTGCC

SECID N° : 265, Sorghum propinguum SPL secuencia polipeptidica deducida parcial

MESGGASGGGGGDDQLHGLKFGKK IYFEDARAVGS SSGGGGGGSGSASATPAPPATQOPSPPQAAS
PRAASGGGGRRGRAAGGP SPAPAPARCOVDGCNVDLTDVKP YYCRHKVCKMHSKEPRVVVNGLEQR
FC
. SECID N° : 266, Allium cepa . SPL . secuencia de acido nucleico parcial
CF444518.1
ATGGARATGGGTTCGAGCTCTGAGCCAATTTCTGACTCTCTCGATGGGCTCACATTICGGCGAARAA
ATTTACTTTGAAGATTCCACTACCAGTACTGCAAGTACTACTAGCRATACAATTGCTGCTCCTCCC
AARAAGGGARARATCTTTAGCTTCTTCGTCCACTAATATCAACTCTAATCAGCRACAAATAAGCATA
CCTAGATGCCAGGITGAAGGATGCAMAGTTGATTTGACTGGAGCTRAAAGCCTATTACTGCAGGCAT
AAGGTTTGCGGAGTTCATICAAAATCACCARAAGTTGTGGTTGCTCGGAATTGAACAGAGGTTTTGT
CAGCAGTGCAGCAGGTTCCACCAGTTGCAAGAATTTGACCAAGGAARAAGAAGCTGCCGCAGACGC
CTAGCTGGACACAATGAGCGTCGTAGAAAGCCGCCTCCAGGCCCTTCCCGTTATGGAAGGATGTCA
TCATCTGTCTATGATGGCAGTAACAGAT TCAGAGGATTCCTGATGGACTTCAGTTACCCGAGGCCC
ATACAGCCTCCTCCAGGAGATCATCTATGGCCTAGACTGTCCAACATTCCATCATACCCAGCAARC
CCAARCACTGCATCTAACATTCATGTTGCTCAACCGTACATGCATGCAATGAATCACTACAGTTCC
GAGCTICCACACAGGAATACATGGTCTGGCGTCTGCGACTTIGAGCTGTGC TCTCTCTCTTCEGTCA
CTCAAC

SEC ID N° 267, Allium eepa partial SPL secuencia polipeptidica deducida parcial

MEMGSSSEPISDSLDGLTFGEKIYFEDSTTSTASTTSNTIAAPPEKKGKSLASSSTNINSNQQQIST
PRCOVEGCKVDLTGAKAYYCRHKVCGVHSKSPEKVVVAGIEQRFCQQCSRFHQLOEFDOQGKRSCRRR
LAGHNERRRKPPPGPSRYGRMSSSVYDGSNRFRGFLMDF SYPRPIQPPPGDHLWPRLSNIPSYPAN
PNTASNIHVAQPYMHAMNHYSSELPHRNTWSGVCDLSCALSLLSLN

SECIDN® : 268, Antirrhinum majus SPL  secuencia de acido nucleico parcial
AMAO11623

TCAGCTGCTGGTGGAGCAGAGGAATCTCTCAATGGCGTTGAAGTTTGGCAAGAAAATATACTTTIGAG
GAGGCTAAGGCAAAGAAMAGGGAAGAGTACCGETIGGGGETGCGTTAGGTGCCAGGTGCACGGGTGTGAG
GTAGATCTGAGTGATGCTARGGCTTACTATTTGAGACACAAAGTITGTAGTATGCATTCAAAGTCT
CCAAAGGTCATTGTTGCTGGAATAGAACARAGGTITTGCCAGCAGTGCAGCAGGTTCCATCAATTG
CCTGAATTTGACCAAGGAAAACGGAGTTGCCGCAGACGCCTTGCAGGCCACAACGAACGTCGGAGG
ARGCCATCTCCAGGATCTATGATGICTCCTTACTATGGAAGTCTTTCTCCARCCTTATTIGATAAC
CAAARATAGAACTGGAGGCTTTTITGATGGACTTCAGCACTTACCCARATCTCGCTGGGAARGATTCA
TGGCCAAATACAATACCCGAACGAGGATTGGGAGGTCCAGCAAGTCCATGGCAGAGCGACATGCAA
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AATCCTGTACCTGAGTTTTTGCGAGGTACAACAAATAGGCCRAGTTTTTCTGGTICTTGGAGTATCT
TCCGAAGAATGTTTTAGCGGAGTCTCTAATTCCAGCACTGCTCTCICTCTTCTGTCAAATCAGTCC
TGGGGCTCCAGAAACTCGAACAATTTTCTTGGTACCAATGGARACGGGCCAACCATAGETCAGCCG
TCTATTAACCCTGGTGCCACAATTGGACAGT TTACCTGTCCCTCTITIGGGETITIGGAGGCAACCCA
GCTGATAACACCTCCCATGATATGCCTCCCRATCIGAATTTAGGACAATTTICTCACTCCAGTAAC
AGTCACTATACTGGAGAGCCTGGGGTAGTCCAARCTGAGCCACGGACAATTCCAGGACCTCGATCAC
TCAAGAGGCTATGATTCTTCCGTTCAGGACATGCATTGGTCACTT

SECIDN° 269, Antirrhinum majus SPL secuencia polipeptidica deducida parcial

SAAGGAEESLNGLKFGKKIYFEEAKAKKGK3TGGVVRCQVEGCEVDLSDAKAYYLRHKVCSMHSKS
PKVIVAGIEQRFCQQCSRFHULPEFDQGKRSCRRRLAGHNERRRKPSPGSMMSPYYGSLSPTLFDN
QNRTGGFLMDFSTYPNLAGKDSWPNTIPERGLGGPASPWQSDMONPVPEFLRGTTNRPSFSGLGVS
SEECFSGVSNSSTALSLLSNQSWGSRNSNNFLGTNGNGPTIVQPSINPGATIGQF TCPSWGFGGNP
ADNTSHDMPPNLNLGQFSHSSNSHYTGEPGVVQLSHGOFQDLDRSRGYDS SVQDMHWSL

.. SEC ID N° .270, - Brassica -napusg. SPL- secuencia de acido nucleico parcial
cX1895447

GACTTGGAGAAAAGAAGT TGTAGAAGACGTCTAGCTIGTCATAACGAAAGAAGAAGAAAGCCCCAA
GCAACAACAGCAGCTCTTITTGGCTTCTGGTTACTCTAGAATCGCTCCATCTCTTTACGGAAGCGTT
TTGGGAGATCCTACAACGTGGTCAACCGCAAGATCTGTGATGEGACGGTCCGCACCGTGGGATAGT
CATCAACTGATGAACGTTTTGTCACAGGGAAGTTCAAGGTTTAGTATAACATACCCAGAGATGGTG
AACARTAATAGCACAGACTCAAGCTGTIGCTCTCTICTCTTCTGTCAAACTCARACACAACTCAGCAG
CAGCAGCAGACATCAACCAATGCTTACTTIGATGGACGCAGAAAGGGTTACAATGCCTAAGTCACCG
CCTGTTTCAGTACACAATCAGTACTCGAAACARAACCTGGGAGTTCATGTCAGGCGAAARGAGCAAT
TGGCCITGIGTGTCGTCCCCTGTTITIGGGACTGAGACAAATCTCIGAGCCAGATGATGACCTCCAG
TTCCTGATGAGCAATGGCACCACARATGGGTGGATTCGAGCTGAACCTACAGCAGGAGCAGGTTCTG
AGGCAATACTCITCTACTCAAAATTTTACTTGGCCTCTT

o .
SECIDN 271, Brassica napus §PI, secuencia polipeptidica deducida parcial

DLEKRSCRRRLACHNERRRKPQATTAALLASGYSRIAPSLYGSVLGDPTTWSTARSVMGRSAPWDS
HQLMNVLSQGSSRFSITYPEMVNNNSTDSSCALSLLSNSNTTQQQRQQTSTNAYLMDAERVTMAKSPE
PVSVHNQYSKQTWEFMSGEKSNWPCVSSPVLGLRQISEPDDDLOQFLMSNGTTMGGFELNLQQEQVT

ROYSSTOQNFTWPL

SEC ID N° 272, Saccharum officinarum SPL partial nucleic acid
sequence contig of CAl113070, CA254724

CTCGTCGTCAACGGCCTCGAGCAGCGCTTCTGCCAGCAGTGCAGCAGGTTCCACCAGCTGCCTGAA
TTTGACCAACTAAAGAAAAGCTGCCGCAGACGTCTTGCAGGCCACAATGAACGCCGGAGGAGGCCA
CCTCCTGGACCICTTGCATCACGATATGGTCGCCTTGCTGCATCATTTGGTGAGCCCGGCAGGTTC
CGAAGCTTTATGTTGGATTTCTICATACCCAAGGGT TCCAGGCACCATGAGGGATGGGTTTCCGGCA
GTTCGACCTGGCGAAAGGGTGCCTGGTAGTATCCAGTGGCAAGCGGGCTTAGATCCTCATCATCAT
CAAAGCGCGGTCGCAGGATACGGTGCCCACTCATATGGGAGCCAGGGTAGCTCGTCGTCGTCARGS
CCACCGGTGTITCCCTGGTCCAGAGC TCCCCCCAGGTGGATGTCTTGCAGGAGTCCCCTCGGACTCT
AGCTGTGCTCTCTCTCTTCTGTCAARCTCAGCCATGGGATACTACCCACAGCGCCGGCCACAGCCAT
GCTGGATCAATGCCTGCAACAGCAGGTTTTGACGGCAACCCTGTGGCACCCTCCCTCATGGCGAGT
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AGCTACATTGCGCCAAGCCCLCTGGACTGACTCCCGGGGCCATGAAGGCGGGCGGAACGTGCCTCAG
TTGCCACCTGACGTCCCCCTCAGCGAGGTGCACTCTGGCTCAAGCAGCCATCACGGCCAGTTCTCA
GGTGAGCTCGAGCTTGCCCTGCAGGGAARCAGGCCAGCACCAGGGTCAGCGCCAGCGCCGCGCAAT
GATCAGGGCTCCACGBGCACGTTCGACCAGTCCGGCAACACAATGGACTGGTCGCTCTAG

SECID N®»: 273, Saccharum officinarum secuencia polipeptidica deducida
parcial SPIL

LVWNGLEQRFCQQCSRFEQLPEFDQLKKSCRRRLAGHNERRRRPPPGPLASRYGRLAASFGEPGRF
RSFMLDFSYPRVPGITMRDGFPAVRPGERVPGS IQWQAGLDPHHHBQSAVAGYGAHSYGSQGSSSSSR
PPVFPGPELPPGGCLAGVPSDSSCALSLLSTQPWDTIHSAGHSHAGSMPATAGFDGNPVAPSLMAS
SYIAPSPWIDSRGHEGGRNVFQLPPDVPLSEVHSGSSSHAGQFSGELELALOGNRPAPGSAPAPRN
DOGSTGTFDQSGNTMDWSL

SEC ID N° 274, Festuca arundinacea SPIL secuencia de acido nucleico parcial
DT706587.1

- GGCACGAGGGTGGATCTGAGCGGCTCCAAGACCTACTACTGCCGCCACARGGTCTGCTCCATGCAC
TCCARGGCGCCCCGCGTICGTCGTCGCCGGCCTCGAGCAGCGCTTCTGCCAGCAGTGCAGCAGGTTIC
CACCAGTTGCCTGAATTTGACAATGGAAAACGCAGCTGCCGCAGACGTCTCGCAGGTCACAATGAA
CGCCGTAGGRAGCCGCCTCCTGGCCCTICTGGCGTCACGCTATGGCCGACTCGCTGCATCCTTTGAA
GAACCGGGCAGGTACAGAAGCTTTCTGTTAGATTTCTCCTACCCAAGGGTTCCGAGCAGCGTGCGG
GATGCTTGGCCTGCAGTTCGACCAGGCTACCGTATGCCCAGTGARATCCAGTGGCAAGGGAACCTA
GACCTGCGTCCTCACACGGGTTATGGCCCACRTGCATA
IGGCAGCCACGGCTTCCCCGGTCCAGAGCTCCCTCCAGGCGGGTGTCTCACAGGGGTCGCCACCGA
CTCCAGCTGTGCTCTCTCTCTTCTGTCAACTCAGCCATGGGATACCACCACCCACGGTGCCAGCCA
CGACCATCGGTCTGCGGCCATGTCCGCGGLLGCGGGLT TCGACGGCAGCCCTGCGGCAGTGTCACC
CTCCATCATGGCGAG

SECID N° 275, Festuca arundinacea secuencia polipeptidica deducida
parcial SPL
gtrvdlsgsktyycrhkvcsmhskaprvvvaglegrfeggesrfhglpefdngkrscrrrlaghne
rrrkpppgplasrygrlaasfeepgryrsflldfsyprvpssvrdawpavrpgyrmpseiquwggnl
dlrphtgygphayvgshgfpgpelppggcltgvatdsscalsllstgpwdttthgashdhrsaamsa
aagfdgspaavspsima

SECID N° 276, Motivo 1
{(G/TIL(K/R/M/Q)FG(K/Q/R) (K/R/E) (I/V)YYF (E/G)

SECIDN® : 277, Dominio de unién a ADN (DBD) de SPL del factor de transcripcion

Axath SPL15
TARCOQVEGCRMDLSNVKAYYSRHKVCCIHSKSSKVIVSGLHQRFCQQCSRFHQLSEFDLEKRSCRR

RLACHNERRRKP

SEC ID N° 278, Motivo 2
DS (8/N/T) (C/G/RYALSLLS (N/T)

»
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SECIDN° 279, Oryza sativa PromotorHMG p
CATGCGGULYAATGTAGATGCTCACTGCGCTAGTAGTAAGGTACTCCAGTACATTATGGAATATACA
ARGCTGTAATACTCGTATCAGCAAGAGAGAGGCACACAAGTTIGTAGCAGTAGCACAGGATTAGARA
AACGGGACGACAAATAGTAATGGAAAARCAAAANAAAACAAGGAAACACATGGCAATATAAATGGA
GAAATCACAAGAGGAACAGAATCCGGGCAATACGCTGCGAAAGTACTCGTACGTAAAAAAAAGAGG
CGCATTCATGTGTGGACAGCGTGCAGCAGAAGCAGGGATTTGAAACCACTCARATCCACCACTGCA
AACCTTCRAACGAGGCCATGGTTTGAAGCATAGAAAGCACAGGTAAGAAGCACAACGCCCTCGCEC
TICCACCCTCCCACCCAATCGCGACGCACCTCGCGGATCGGTGACGTGGCCTCGCCCCCCAAAARTA
TCCCGCGGCGTGAAGCTGACACCCCGGGCCCACCCACCTGTCACGTTGGCACATGTTGGTTATGGT
TCCCGGCCGCACCARAATATCAACGCGGCGCGGCCCAAAATTTCCARARTCCCGCCCAAGCCCCTG
GCGCGTGCCGCTCTTCCACCCAGGCTCCCTCTCGTAATCCATAATGGCGTGTGTACCCTCGGCTGGT
TGTACGTGGGCGGGTTACCCTGGGGGTGTGGGTGGATGACGGGTGGGCCCGGAGGAGGTCCGGCCC
CGCGCGTCATCGCGGGEGCEGGETGTAGCGGGTGCGAAARGGAGGUCGATCGGTACGAAAATTCAAAT
TAGGAGGTGGGGGGCGGGGCCCTTGGAGAATAAGCGGAATCGCAGATATGCCCCTGACTTIGGCTTG
GCTCCTCTTCTTCTTATCCCTTGTCCTCGCAACCCCGCTTCCTTICTCTCCTCTCCTCTTCTCTTCT
CTTCTCTGGTGGTGTGGGTGTGTCCCTGICTCCCCTICTCCTTCCTCCICTCCTITTICCCCTCCTCTIC
TTCCCCCCTCTCACAAGAGAGAGAGCGCCAGACTCTCCCCAGGTGAGGTGAGACCAGTCTTTTTGC
TCGATTCGACGCGCCTTTCACGCCGCCTCGUGCGGATCTGACCGC TTCCCTCGCCCTTCTCGCAGG

~ ATTCAGCC - - - .

SEC ID N° 280, cebador prm07277
GGGGACAAGTTTGTACAAAAAAGCAGGCTTARACAATGGAGTTIGTTAATGTGTTCG

! SEC ID N° 281, cebador prm(Q7278
GGGGACCACTTTIGTACAAGAAAGCTGGGTTGATGAAGATCTTARAAAGGTGA

SEC ID N° 282, Brassica rapa secuencia de acido nucleico SPXL
ATGGATAGGGGTTCCAACTCGGGTCTTGGTCTTGGTCCAGGCCAGACAGAGTCGGGTGGTTICATCC
ACTGAGTCATCCTCTTTAAGTGGAGGGCTCATGTTTGGCCAGAGGATCTACTTCGAGGACGCTGGA
GGTGGAACCGGGTCTTCTTCCTCCGGCGGGTCAAMACAGAAGGGTACGTGGAAGCGGGTCGGGTCCT
TCGGGTCAGATACCAAGGTGTCAAGTGGAAGGT TGTGGAATGGATCTAACCAATGCAAAGGGTTAT
TACACGAGGCATAGAGTTTGTGGAATGCACTCTARAACACCAAAAGTCATTGTCGCTGGTATAGAA
CAAAGGTTTITGTCAACAGTGCAGCAGGTTTCATCAGCTTCCGGAATTTGRCCTAGAGAAAAGGAGT
TGCCGTAGGAGACTCGCTGGTCATAATGAGAGRCGARAGGAAGCCACAGCCTGCGTCICTATCTIGTIG
TTGICTTCICGTTATGGGAGGATCACTCCTTCTCTATACGGARATGGTGAAACTACAATGAATGGGE
AGCTTTCTTGGTTCCCAAGAARTGGGTTGGAATAGTGCAAGAACGTTGGATACAAGAGTGATGAGA
CGGCCACCGTCGTGGCAGATCAATCCTATGRAATGTGTTTAGTCATGGATCAGTAAGTGGAGGAGGA
GGAGGAGGGATAAGCTTCTCATCTCCAGAGATTATGGACACTAAACCAGAGAGCTACAAGGGAATT
GGCAGCGACTCARACTGTGCTCTCTCTCTTCTGTCARARCCCACATCAGCCACATGACAACARCAAC
AGCAACAACACATGGAGAACTTCTTCGGGTTTTGGTCCGATGACGGTTACAATGGCTCAGCCACCA
CCTGCACCTAGCCAGCAGCATCAGTATCTGAACCLCGCCTTGGGTATTCAAGGACGATGATAATAGC
TGTCCGAATGATATGTICTCCTGTTITTGAATCTTGGICGGTTCACCGAGACAGAGATAAGCGGTGGA
ACGACTITTGGGTGAGITCGAGTTATCTGACCATCATCATCAGARATAGGAGGCAGTACATGGAAAGT
GAGAACACAAGGGCTIATGGCTCTICTTCACACCATAACAACTGGTCTCTCTGA

Fl
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SECID N° . 283, Brassica rapa secuencia polipeptidica traducida de SPL
MDRGSNSGLGLGPGQTESGGSSTESSSLSGGLMFGORI YFEDAGGGTGSSSSGGSNRRVRGSGSGP
SGRIPRCOVEGCGMDLTNAKGYYTRARVCGMASKTPKVIVAGIEQRFCOOCSRFHQLPEFDL.EKRS
CRRRLAGHNERRRKPQPASLSVLSSRYGRITPSLYGNGETTMNGSFLGSQEMGWNSARTLDTRVMR
RPPSWQINPMNVF SHGSVSGGGGGGISFSSPEIMDTKPESYKGIGSDSNCALSLLSNPHQP HDNNN
SNNTWRTSSGFGPMTVTMAQPPPAPSQOHQYLNPPWVEFKDDDNSCPNDMSPVLNLGREFTETEI SGG
TTLGEFELSDHHHONRRQYMESENTRAYGSSSHHNNWSL

SEC ID N° 284, Glydine max secuencia de acido nucleico de S_PL

ATGGCTTCAGACGCCAAACTCTCCTICTTCTGAGTCCCTCAACGGTTTGAAAT TCGGCCAARAARLTC
TATTTTGAGGATGTTGGTICTTIGCTACTCCAGCCACCTCTCTTACTTCTICTICTTCTICTTICTTCT
GCTGCTACTGITACTICTTCTTCTTCTTCAAGGAAAGGAAGAGGTGGGICTGTTCAACCAGCTCAA
CCTCCCAGGTGTCAAGTTGARAGGGTGCARAGTAGATCTGAGTGATGCARAAGCTTACTATTCTAGA
CACAAGGTCTIGTGGCATGCACTCTAAATCCCCTTCAGTCATTGTTGCTGGTCTTCAACAAAGGTTT
TGTCAACAGTGTAGUAGGTTTCATCAGCTTCCTGAGTTTGATCAAGGAAAAAGAAGTTGCCGTAGG
CGACTAGCTGGCCATAATGAACGTCGGAGAAAGCCCCCAACAAGCTCCCTCTTAACCTCTCGCTAT

- GCCAGACTTITCTTCGICTGCTTTTGATAATAGT GGCAGAGGTAGCARCTTTCTGATGGAATTGACT. -

TCATACCCRAAGCTTAGTCTGAGABATTCACTTCCAACTCCTAGATCATCTGAGCTAGCTCCTGGA
AATCAAACCTCCACACTTAGCTGGAATGGCAACTCAGAGACATCATCTGACCTTTITCTTGCAAGGT
TCGGTGGGTGGGACAAGCTTCGCCAGCCCGGGACATCCTCCAGGGGAAAGTTACATTGGGGTCACC
GACACGAGCTGTGCTCTCTCICTTCTGTCAAATCARACATGGGGT TCTAGAARACACAGCACCAAGT
CTTGGGTTGAGTAACATGATARATTITCAACGGGACACCCTTGACACAACTTGCTGCATCATCTCAT
GGTGCATCAATCCATCAACTICCAAATACCTCGTGGTITTTTCAAGGGCATTGATTCTGGTAACTGT
TCGCCCGAGGTGGTCCCTGATCTAGGTCTCGGTCAGATTICACAGCCTCTCAATAGCCAACTTCAT
GGTGAGCTGGACCTGTCCCAACAGGGCAGGAGGCATTATATGGATCTAGAACAGTCCAGGGCATAT
GAATCTGCTCATTGGTCACTITAA .

SEC ID N° 285, Glycine max secuencia de acido nucleico de SPL
MASDAKLSSSESLNGLKFGQKIYFEDVGLATPATSLTSSSSSSSAATVISS SSSRKGRGGSVQPAD
PPRCQVEGCKVDLSDAKAYYSRHKVCGMHSKSP SVIVAGLOQRFCQOCSRFHQLPEFDQGKRSCRR
RLAGHNERRRKPPTSSLLISRYARLSSSAFDNSGRGSNFLMELTSYPKLSLRNSLPTPRSSELAPRG
NQTSTLSWNGNSETSSDLFLQGSVGGTSFASPGHPPGESYIGVTDT SCALSLLSNQTWGSRNTAPS
LGLSNMINFNGTIPLTQLAASSHGASIHQLPNTSWEFKGIDSGNCSPEVVPDLGLGQISQPLNSQLH
GELDLSQQOGRRHYMDLEQSRAYESAHWSL

SEC ID N° 286 Populus tremuloides secuencia de acido nucleico de SPL
ATGGAAATGGATTCAGGCTCCCTAACCGAGTCAGCTACTTCCAATGCAACTTCTCCGCCAGCTGAG
TCTGTTARATGGATTGARATITGGTAAGAAGATTTACTTIGAGGATCACGTIGGGGGTCGGTGCTCCG
GCTAAGAGCGGAACTGGGTCATCCTCATCCGGTTCCGGGTCAGGGTCATCTAGGAAGGCTCAAGGT
GGACAGCACCAGCAGCCACCAAGGTGTCAAGTTGAAGGGTGCAAAGTAGATCTGAGTGATGCTAAG
ACTTACTATTCAAGGCACAAAGTTITGTAGTATGCACTCCAAGTCTCCTAGAGTTATTIGTTGCTGGT
ITGGTGCAAAGATTTTGCCAGCAATGTAGCAGATT TCATCTACTICCTGAATT TGACCAAGGAARA
CGRAGTTGCCGCAGGCGCCTAGCTIGGCCATAATGAGUGACGGAGGRAGCCACCATCTGGATCGGTG
TTGTCCGCTCGCCATGGCCGATTCTCTCCCTCTTTGTT TGATAATAGCAGCAGAGCTGGAGGCCTT
CTTGTGGACTITAGIGCATATCCAAGGCATACTGGGAGAGATGGATGGCCTGCAGCAAGGTCTTCT
GAGCTTACCCCCGGGAATGATACTGCTGCCACAGGAAGGTCTATATCTCATATGTGGCAGATAAGC
TCCCAGAATCCTCCATCCAACCTTTGCTIGCAAGGCTCAACTGGCGGGACTGGCCTTTTCAGTTCA
GGAATTCCTCCGGGAGAATGCT TCACAGGAGTTGCTGTTTCAGACTCGAGCTGTGCICTICTICICTT
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CTGTCAAATCAACCATGGGGCTCCACAAACCGAGCATCAAGTCTTGCGGTGAATGACTTGTTTAGT
GCCGAAGAGGCACCCGTGGTTCAATCAACAGCTCACCATGGTGCGGCTGTCAATCAGTATCCAATC
CCTTGGAGCTTCAAGAGCAATGAAGGAAGTAACAGTTCACATGAGATGTGCCCTGATCTAGGTCTG
GGTCARATTTCAATGCCTCTCARCAGTCAACTTGCTGGTCAGCTCGAGCAGTICTCAACAGARATAGG
AGGCAATACATGGACCTCGAGCATTCCAGGGCTTATGACTCTITCAACCCAGCACATCCACTGGTCA
CTTTAA

SEC ID N° 287, Populus tremuloides. secuencia (polipeptidica traducida de SPL

MEMDSGSLTESATSNATSPPAESVNGLKFGKKIYFEDHVGVGAPAKSGTGS3SS5GSGE3GSSRKAQG
GOHQOPPRCQVEGCKVDLSDAKTYYSRHKVCSMHSKSPRVIVAGLVORFCOQOCSRFHLLPEFDQGK
RSCRRRLAGHNERRRKPPSGSVLSARHGRF SPSLFDNS SRAGGLLVDE SAYPRHTGRDGWPAARSS
ELTPGNDTAATGRSISHMWQISSQNPPSNLCLOQGS TGGTGLFSSGIPPGECFTGVAVSDSSCALSL
LSNQPWGSTNRASSLAVNDLF SAEEAPVVOSTARHGAAVNQYP IPWSFKSNEGSNS SHEMCPDLGL
GQISMPLNSQLAGQLEQSQONRRQYMDLEHSRAYDSSTQHIHWSL

SEC ID N° 288, - Citrus. . -clementina . secuencia de acido nucleico parcial de SPL
DY293795

ATGGRACTGGGTTCAGACTATTITGGCTGAATCAGGTGGTGGCTCCGGCTCCGGCTCAGGCTCCGGC
TTATCATCCGCTGAGCCATCACTTAATGGTTIGAAGTTTGGCARARARATCTATTITTGAGGATGTC
GGTACTGCCGGAGCTCCATTTCCAGGATCTGGGTCATCATCTGGGTCCGGGTCAGGGTCAGGTTCA
GGGTCAGGGAGGAAGGTGAGGGGTIGTTGGCGGTGGTATCGGTTACTAGTGGCGCAGCAGCCACCAAGG
TGCCAAGTGGAGGGGTGTAAAGTTGATCTGAGTGATGCCAMRAGCTTACTATTCAAGGCACAAAGTT
TGTGGCATGCATTCAAAGTCTCCTGTTGTCACTGTTGCCGGCCTTGAGCAGAGGTTTTGCCAGCAR
TGTAGCAGATTTCATCAGCTTCCGGAGTTTGACCAAGGAAAACGAAGTTGCCGCAGGCGCCTGGCA
GGCCATAATGAGCGCCGGAGGAAGCCAACTTCTGGACCATTTTTGGGCACTCGTTATGGCAGGCTC
TCTTCCTCTGTCATTGAGARACAGCAGCCAAGGTGGAGGATTTCTGATCGACTTCAGTGCATATCAG
ATGGTTGGTGGGAGGGATGGATGGCCAGTGACAAGTGTCTCCAAGCAGGTATCTGGARATCAAACC
ACTGTCACAGCAAGGCATCTTCCTCAGCCACTATGGCAAAACCACTCTCAGGATCCTCCACCTGAT
CGTTACCTTCAGTGTTCAACAGCTGGGACTGGTTTCTCTGGTCCTGGAATTCCTTGTGGAGGATGC
TTCACAGGAGTTGCTGACTCAAACTGTGCTCTCTCTCTTCTGTCAAATCAACCATGGGGCTCTAAG
AACCCGACACCGGGTCATGGAGTGGGTGACTTAATGCATGCCCATACCAANTCCGTCACTCAACCA
GTATCGCCCCATGGAGCAGCTATTAATCAATATCCAAACATGTCATGGGGGGTTCAAGGGCAATGC
AACCTGGTAGCAGTTCCACACCARBATGGCCCCCCARATGGGGTTTGGGTTCAACATTCCGGCCCAT
TAA :

SEC ID N° 289, Citrus clementina secuencia polipeptidica parcial traducida

de SPL
MELGSDYLAESGGGSGSGSGSGLSSAEPSLNGLKFGKKIYFEDVGTAGAPFPGSGSSSGSGSGSGS
GSGRKVRGVGGGMVTSGQQPPRCQVEGCKVDLSDAKAYY SREKVCGMHSKSPVVIVAGLEQRFCQQ
CSRFHQLPEFDOQGKRSCRRRLAGHNERRRKP TSGPFLGTRYGRLSSSVIENSSQGGGFLIDFSAYQ
MVGGRDGWPVTSVSKQVSGNQTTVIARHLEQPLWONHSQDPPPDRYLQCSTAGTGF SGPGIFPCGGC
FTGVADSNCALSLLSNQPWGSKNPTPGHGVGDLMHAHTKSVTQPVSPHGAATINQYPNMSWGVQGQC
NLVAVPHOMAPOQMGFGFNIPAH

s
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SECID N° 290, Beta vulgaris SPL secuencia de acido nucleico parcial
ATGGATACGGGTTCAAATTATCCGACCGTTAAGGGGTCATCATCAACCTCTTCATCATCTGGGTTG
TCGGATTCTTTAAATGGGCTGAAATTTGGGCAARAARATATACTTTGAAGATGTGGGTGGTGTTGGA
ACTTCCGGCAAGTCTTCCGTCGCCGGAAGTGGTGGTGC TCCGGCGAAAAGGGCCGGARAAGGGGTG
GTGCAAAGTGGGCAACCACCAAGGTIGTCAAGTAGAAGGGTGTAAGATAGATCTTAGTGATGCTAAA
ACTTATTATICTAGGCATAARAGTTIGTGGTATGCACTCTARATCTTCTGTTIGTTATIGTTGCTGGT
CTIGAGCAACGTITTITIGCCAGCAGIGCAGCAGATTITCATCGGCTTCCTGAGTTTGACCAAGGGAAA
CGAAGTTGICGCAGACGCCTITGCTGGTCATAATGAGCGTCGAAGARRACCACCACCTIGGGTCTTTG
TTATCATCACGTTTGGGACGTCTCTCTTCATCCCTTTTTGGTGATAACACCGGCGGARAGTGGTGGA
TTCTTATTGGACTTCTICTTICGTATCCACGGCATICTG

SECID N° 291, Beta wulgarxis secuencia polipeptidica traducida de SPL
MDTGSNYPTVKGSSSTSSSSGLSDSLNGLKFGORKIYFEDVGGVGTSGKSSVAGSGGAPAKRAGKGY
VOSGOPPRCQVEGCKIDLSDAKTY YSRHKVCGMHSKSSVVIVAGLEQRFCQQCSRFHRLPEFDQGK
RSCRRRLAGHNERRRKPPPGSLLSSRLGRLSSSLFGDNTGGSGGFLLDFSSYPRHS

SEC ID N° 292, Hevea brasiliensis secuencia de acido nucleico parcial de SPL

ATGGARATGGGTTCGGGCTCTTTGACAGAGTCAGG TACCTCCAACGCCACTTCTCCACCTGCTGAG
TCAATAAATGGGT TGRARATTTGGCCAARAAATCTATTTTGAGAATGCGGGGGCTAAGACTCCGGCC
AARATCTGCACCCGGGTCTTCATCTTCCGGGTCCGGGGLCCCGTCCAGGAAGGTTCACGGTGGGCAG
CAGCAGCAGCCACCCAGGTGTCAAGT TGAGGGATGTARAGTGGATCTGAGTGATGCTAAGGCTTAT
TATTCGAGGCACAAAGTTTGTGGTATGCACTCTAAGTCTCCTAAGGTCATTCTIGCTGGTTTIGGAG
CRAAAGATTTTGCCAGCAGTGTAGTAGATTTCATCAGCTTCCTGAATTTGACCAAGGARAACGAAGT
TGCCGCAGACGCCTAGCTGGTCATAATGAACGGCGGAGGAAGCCACCAACTGGATCAGTGCTGTCA
TCTCGCTATAACAGACTTTTITTCAACAATTTTTGATAACAGCAGCCGAGCTGGGGGCATTCTTGTIG -
GATTTICAG

SEC ID N° 293, Hevea brasiliensis secuenciade acido nucleico parcial de SPL

MEMGSGSLTESGTSNATSPPAES INGLKFGQKIYFENAGAKTPAKSAPGSSSSGSGAP SRKVHGGQ
QOQPFRCQVEGCKVDLSDAKAYY SRHKVCGMHSKSPKVIVAGLEQRFCQOCSRFHQLPEFDQGKRS
CRRRLAGHANERRRKPPTGSVLSSRYNRLFSTIFDNSSRAGGILVD

SECID N° 1294, Oryza sativa Varante del promotor de HMGB
CATGCGGCTAATGTAGATGCTCACTGCGCTAGTAGTAAGGTACTCCAGTACATTATGGAATATACA
AAGCTGTAATACTCGTATCAGCAAGAGAGAGGCACACAAGTIGTAGCAGTAGCACAGGATTAGARA
AACGGGACGACAAATAGTAATGGAAAAACARNRAARARMACAAGGARACACATGGCAATATAALTGGA
GAAATCACAAGAGGAACAGAATCCGGGCAATACGCTGCGAAAGTACTCGTACGTAAAARARAAGAGG
CGCATTCATGTGTGGACAGCGTGCAGCAGAAGCAGGGATTTGAARACCACTCAAATCCACCACTGCA
AACCTTCAAACGAGGCCATGGTI TTGAAGCATAGAAAGCACAGGTAAGAAGCACAACGCCCTCGCTC
TCCACCCTCCCACCCAATCGCGACGCACCTCGCGGATCGGTGACGTGGCCTCGCCCCCCARARAATA
TCCCGCGGCGTGAAGCTGACACCCCGGGCCCACCCACCTGTCACGTTGGCACATGTTGGTTATGGT
TCCCGGCCGCACCARAATATCAACGCGGCGCGGCCCAMAATTTCCARAATCCCGCCCAAGCCCCTG
GCGLGTGCCGCTCTTCCACCCAGGTCCCTCTCGTAATCCATAATGGCGTGTGTACCCTCGGUTGGT
TGTACGTGGGCGGGTTACCCTGGGGGTGTGGGTGGATGACGGGTGGGCCCGGAGGAGGTCCGGCCT
CGCGLCGTCATCGCGGGGCOGGEGTGTAGCGGGTGCGAARAGGAGGCGATCGGTACGAAAATTCAAAT

rl
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* TAGGAGGTGGGGGGCGEGGCCCTIGGAGAATAAGCGGRATCGCAGATATGCCCCTGACTTGGCTTG
GCTCCTCTICTICTTATCCCTTGICCTCGCAACCCCGCTTCCTTICTCTCCTCTCCTCTTCTCTECT
CTTCTCTGGTGGTGTGGGTGTGTCCCTGTCTCCCCTCTCCTTCCTCCTICTCCTTTICCCCTCCTCTC
TTCCCCCCTCTCACARGAGAGAGAGCGCCAGACTCTCCCCAGGTGAGGTGAGACCAGTCTTITTIGC
TCGATTCGACGCGCCTITCACGCCGCCTCGCGCGGATC TGACCGCTTCCCTCGGCCTICTCGCAGG
ATTCAGCC

SEC ID N° 295, Oryza satiwva Promotor GOS2
AATCCGAAAAGTTITCTGCACCGTTTTCACCCCCTAACTAACAATATAGGGARCGTGTGCTAAATAT
AAAATGAGRCCTTATATATGTAGCGCTGATAARCTAGARCTATGCAAGARARRCTCATCCACCTACT
TTAGTGGCAATCGGGCTRAATAARARNGAGTCGCTACACTAGTTICGTTTICCTTAGTAATTAAGT
GGGAAAATGAAATCATTIATTGCTTAGAATATACGTTCACATCTCTGTCATGAAGTITARATTATTCG
AGGTAGCCATAATTGTCATCAAACTCTTCTTGAATAAARAAATCTTTCTAGCTGAACTCAATGGGT
AMAGAGAGAGATTTTTTTTARAARAATAGAATGAAGATATTCTGAACGTATTIGGCAAAGATTTAAA -
CATATAATTATATAATTTTATAGTTTGTGCATTCGTCATATCGCACATCATTAAGGACATGTCTTA
CTCCATCCCAATTTTTATITAGTAATTARAGACARTTGACTTATTTTTATTATTTATCTITTITICG
-ATTAGATGCAAGGTACTTACGCACACACTTTGTGCTCATGTGCATGTGTGAGTGCACCTCCTICAAT -
ACACGTTCAACTAGCAACACATCTCTAATATCACTCGCCTATTTAATACATITAGGTAGCAATATIC
TGAATTCAAGCACTCCACCATCACCAGACCACTTTTAATAATATCTAAAATACAARAMATAATTTT
ACAGAATAGCATGARAAGTATGRAAACGAACTATTTAGGTTTTTCACATACAARAARANARAGAATT
TTGCTCGTGCGCGAGCGCCAATCTCCCATATTIGGGCACACAGGCAACARCAGAGTGGCTGCCCACA
GAACAACCCACAAAAAACGATGATCTAACGGAGGACAGCAAGTCCGCAACAACCTTTTAACAGCAG
GCTTTGCGGCCAGGAGAGAGGAGGAGAGGCARAGAAAACCAAGCATCCTICCTTCTCCCATCTATAA
ATTCCTCCCCCCTTTTCCCCTCTCTATATAGGAGGCATCCAAGCCAAGRAGAGGGAGAGCACCAAG
GACACGCGACTAGCAGAAGCCGAGCGACCGCCTTCTCGATCCATATCTTCCGGTCGAGTTCTTGGT
CGATCTCTTCCCTCCTCCACCTCCTCCTCACAGGGTATGTGCCTCCCTTCGGTTGTTCTTIGGATTT
ATTGTICTAGGTTGTGTAGTACGGGCGTTGATGTTAGGAAAGGGGATCTGTATCTGTGATGATTCC
TGTTCTTGGATTTGGGATAGAGGGGTTCTTGATGT TGCATGTTATCGGTTCGGTTTGATTAGTAGT
ATGGTTTTCAATCGTCTGGAGAGCTCTATGGARATGAAATGGTTTAGGGATCGGAATCTTGCGATT
TTGTGAGTACCTTTTGTT TGAGGTAAAATCAGAGCACCGGTGATTTITGCTTGGTGTAATARAGTAC
GGTIGTITGGICCTCGATTICTIGGTAGTGATGCTTCTCGATTIGACGAAGCTATCCTTIGTTTATIC
CCTATTGAACAAARRTAATCCAACTTTGAAGACGGTCCCGTTGATGAGATTGAATGATTGATTCTT
AAGCCTGTCCRAAATTTCGCAGCTGGCTTGTTTAGATACAGTAGTCCCCATCACGAAATTCATGGA
AACAGTTATAATCCTCAGGAACAGGGGATTCCCTGTTCTTCCGATTTGCTTTAGTCCCAGAATTTT
TTTTCCCARATATCTTARAAAGTCACTTICTGGTTCAGTTCAATGAATTGATTGCTACRAATAATG
CTTTTATAGCGTTATCCTAGCTGTAGTTCAGTTAATAGGTAATACCCCTATAGTTTAGTCAGGAGA
AGAACTTATCCGATTTCTGATCTCCATTTITAATTATATGAAATGAACTGTAGCATAAGCAGTATT
CATTTGGATTATTTTTTTTATTAGCTCTCACCCCTTCATTATTCTGAGCTGAAAGTCTGGCATGAR
CTGTCCTCAATTTTGTTTTCAAATTICACATCGATTATCTATGCATTATCCTCTTGTATCTACCTGT
AGAAGTTTCTTITITGGTTATTCCTTGACIGCTTGATTACAGAAAGAAATT TATGAAGCTGTAATCG
GGATAGTTATACTGCTTGTTICTTATGATICATTTCCTTTGTGCAGTITCTTIGGTGTAGCTTGCCACT
TTCACCAGCAAAGTTC
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