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DESCRIPCION
Plantas que tienen caracteristicas de crecimiento mejoradas y un procedimiento de produccién de las mismas

El aumento constante de la poblacion mundial y la cantidad menguante de tierra arable para la agricultura potencia la
investigacion hacia el aumento de la eficacia de la agricultura. Los medios convencionales para las mejoras de cultivos
y horticolas utilizan técnicas de cultivo selectivo para identificar plantas que tengan caracteristicas deseables. Sin
embargo, dichas técnicas de cultivo selectivo tienen varios inconvenientes, a saber, estas técnicas son tipicamente
muy laboriosas y dan como resultado plantas que a menudo contienen componentes genéticos heterogéneos que no
siempre dan como resultado que el rasgo deseable se transmita desde las plantas progenitoras. Los avances en
biologia molecular han permitido a la humanidad modificar el germoplasma de animales y plantas. La modificacion por
ingenieria genética de plantas implica el aislamiento y la manipulacion del material genético (tipicamente en forma de
ADN o ARN) y la posterior introduccion de ese material genético en una planta. Dicha tecnologia tiene la capacidad de
proporcionar cultivos o plantas que tengan diversos rasgos econémicos, agrondmicos y horticolas mejorados.

Un rasgo de particular interés econémico es el rendimiento. El rendimiento se define normalmente como el producto
medible de valor econdémico de un cultivo. Este puede definirse en términos de cantidad y/o de calidad. El rendimiento
depende directamente de varios factores, por ejemplo, el nimero y tamafio de los érganos, la arquitectura de la planta
(por ejemplo, el nUmero de ramas), la produccién de semillas, la senescencia de la hoja y mas. El desarrollo de la raiz,
la captacion de nutrientes y la tolerancia al estrés y el vigor temprano también pueden ser factores importantes para
determinar el rendimiento. La optimizacion de uno de los factores anteriormente mencionados puede, por lo tanto,
contribuir a aumentar el rendimiento del cultivo.

El rendimiento de la semilla es un rasgo particularmente importante ya que las semillas de muchas plantas son
importantes para la nutricion humana y animal. Los cultivos tales como maiz, arroz, trigo, canola y soja suponen mas
de la mitad de la ingesta caldrica humana, ya sea mediante consumo directo de las semillas en si o mediante el
consumo de productos carnicos criados con semillas procesadas. También son una fuente de azicares, aceites y
muchos tipos de metabolitos usados en procedimientos industriales. Las semillas contienen un embrién (la fuente de
nuevos brotes y raices) y un endospermo (la fuente de nutrientes para el crecimiento del embriéon durante la
germinacion y durante el crecimiento temprano de las plantulas). El desarrollo de una semilla implica muchos genes, y
requiere de la transferencia de metabolitos desde las raices, hojas y tallos a la semilla en crecimiento. El endospermo,
en particular, asimila los precursores metabdlicos de los hidratos de carbono, aceites y proteinas y los sintetiza en
macromoléculas de almacenamiento para rellenar el grano.

Otro rasgo de particular interés econdmico es el de tolerancia al estrés abidtico mejorada. El estrés abidtico es una
causa principal de pérdida de cultivos en todo el mundo, reduciendo los rendimientos medios de la mayoria de plantas
de cultivo en mas de un 50 % (Wang y col., Planta (2003) 218: 1-14). El estrés abidtico puede estar causado por
sequia, salinidad, extremos de temperatura, toxicidad quimica y estrés oxidativo. La capacidad para mejorar la
tolerancia de las plantas al estrés abiotico podria ser una ventaja econdmica para los granjeros en todo el mundo y
podria permitir cultivar cultivos durante condiciones adversas y en territorios donde el cultivo de cultivos no seria
posible de otro modo.

La capacidad para aumentar el rendimiento de las plantas tendria muchas aplicaciones en areas tales como la
agricultura, incluyendo la produccion de plantas ornamentales, arboricultura, horticultura y silvicultura. El aumento del
rendimiento también podria ser util en la produccion de algas para su uso en biorreactores (para la produccion
biotecnoldgica de sustancias tales como agentes farmacéuticos, anticuerpos o vacunas, y para la bioconversion de
residuos organicos) y otras areas similares.

Antecedentes

Proteinas de homeodominio de cremallera de leucina (HDZip)

Las proteinas de homeodominio de cremallera de leucina (HDZip por sus siglas en inglés, homeodomain leucine
zipper) constituyen una familia de factores de transcripcion caracterizada por la presencia de un dominio de unién a
ADN (HD) y un motivo de cremallera de leucina (Zip) adyacente. EI homeodominio consiste normalmente en 60 restos
de aminoacidos conservados que forman un hélice1-bucle-hélice2-giro-hélice3 que se une a ADN. Este sitio de unién
a ADN es normalmente seudopalindrémico. La cremallera de leucina, adyacente al extremo C-terminal del
homeodominio, consiste en varias repeticiones de héptada (al menos cuatro) en las que normalmente aparece una
leucina (en ocasiones una valina o una isoleucina) cada siete aminoacidos. La cremallera de leucina es importante
para la dimerizacion de proteinas. Esta dimerizacion es un requisito previo para la uniéon a ADN (Sessa y col., (1993)
EMBO J 12(9): 3507-3517), y puede aparecer entre dos proteinas HDZip idénticas (homodimero) o entre dos proteinas
HDZip diferentes (heterodimero).

Los genes del homeodominio estan presentes en todos los eucariotas, y constituyen una familia de al menos 89
miembros en Arabidopsis thaliana. La cremallera de leucina también se encuentra por si sola en eucariotas distintos de
plantas. Sin embargo, la presencia tanto de un homeodominio como de una cremallera de leucina, es especifica de
plantas (encontrada en al menos 47 de las 89 proteinas en Arabidopsis), y se ha encontrado en musgos ademas de en
plantas vasculares (Sakakibara y col., (2001) Mol Biol Evol 18(4): 491-502). Por lo tanto, la cremallera de leucina se
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encuentra en el extremo C-terminal del homeodominio, solapandose estas dos caracteristicas por tres aminoacidos.

Los genes de HDZip de Arabidopsis se han clasificado en cuatro clases diferentes, HDZip | a IV, basandose en
criterios de similitud de secuencia (Sessa y col., (1994) en Plant Molec Biol, pags. 412-426). Al igual que las proteinas
HDZip de las otras tres clases, las proteinas HDZip de clase | son bastante divergentes en cuanto a su estructura de
amino primaria fuera del homeodominio y de la cremallera de leucina. Dentro tanto del homeodominio como de la
cremallera de leucina, las proteinas HDZip de clase | se caracterizan adicionalmente por dos caracteristicas
especificas:

1) en el homeodominio, ademas de los aminoacidos invariantes LeussTrpssPhessAsnsiArgss, la posicion 46 esta
ocupada por una Ala (A) y la posicion 56 por una Try (W) (u ocasionalmente por una Phe (F)) (Sessa y col., (1997)
J Mol Biol 274(3):303-309; véase la figura 1), citado como un homeodominio de clase |, y

2) la cremallera de leucina comprende seis héptadas, salvo para el helecho Ceratopteris richardii que presenta
siete héptadas (dentro de cada héptada, las posiciones se denominan a, b, c, d, e, fy g, encontrandose la leucina
conservada en la posicion d; Sakakibara y col., (2001) Mol Biol Evol 18(4): 491-502; véase la figura 2). HDZip II, IlI
y IV presentan una cremallera de leucina con solo cinco héptadas.

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

Se ha demostrado que diferentes proteinas HDZip activan o bien reprimen la transcripcion. En Arabidopsis, se
demostré que ATHB1, -5, -6 y -16 de HDZip de clase | actian como activadores transcripcionales en ensayos de
expresion transitoria en hojas de Arabidopsis usando un gen indicador (luciferasa; Henriksson y col., (2005) Plant Phys
139: 509-518). Dos proteinas HDZip de clase | de arroz, Oshox4 y Oshox5, actuaron como activadores en ensayos de
expresion transitoria en cultivos en suspension de células de arroz usando otro gen indicador (glucuronidasa; Meijer y
col., (2000) Mol Gen Genet 263:12-21). Por el contrario, dos proteinas HDZip de clase Il de arroz, Oshox1 y Oshox3,
actuaron como represores transcripcionales en los mismos experimentos (Meijer y col., (1997) Plant J 11: 263-276;
Meijer y col., (2000) anteriormente citado).

Se ha demostrado que varias proteinas HDZip de clase | estan implicadas en la respuesta a la luz y en la respuesta
relacionada con el déficit de acido abscisico (ABA)/agua (Hjellstréom y col., (2003) Plant Cell Environ 26: 1127-1136).
Las Arabidopsis transgénicas que sobreexpresan ATHB1, -3, -13, -20 y -23 de HDZip de clase | sugieren que estos
genes estan implicados en la regulacion del desarrollo del cotiledon y de la hoja (Aoyama y col., (1995) Plant Cell 7:
1773-1785; Hanson (2000) en Comprehensive summaries of Uppsala Dissertations from the Faculty of Science and
Technology, Uppsala). Los genes ATHB3, -13, -20 y -23 son similares y forman una subclase distinta dentro de HDZip
de clase |. Ya que estos genes provocan alteraciones similares en la forma del cotiledén cuando se expresan de
manera constitutiva, se citan como los genes de HDZip de cotiledon puntiagudo (POC). Hanson llega a la conclusion
de que las proteinas HDZip de clase | que estan estrechamente relacionadas filogenéticamente también estan
relacionadas funcionalmente, en la mayoria de los casos.

El documento WO 2004/099365 desvela una secuencia de HDZip de girasol denominada Hahb-4, construcciones,
vectores y plantas transgénicas que comprenden esta secuencia o variantes de la misma.

El documento WO 03/007699 desvela factores de transcripcién potencialmente relacionados con el estrés en el arroz
que se identificaron basandose en su identidad de secuencia con las secuencias de HDZip de Arabidopsis.

Deng Xin y col., (Plant Mol Biol vol. 49, n.° 6, agosto de 2002, paginas 601-610) re refiere al aislamiento de genes de
HDZip de la planta de la resurreccion, Craterostigma.

El n.° de referencia de la base de datos Uniprot Q6ZA74 desvela la secuencia de la proteina de la caja
homeostatica-cremallera de leucina HOX5 del arroz.

Se ha descubierto que la modulacién de la expresion en una planta de un acido nucleico que codifica un polipéptido de
Hox5 de HDZip de clase | que tiene una secuencia tal como se muestra en SEC ID N°: 2 proporciona plantas que
tienen caracteristicas de crecimiento mejoradas en relacion a las plantas de tipo silvestre correspondientes u otras
plantas de control.

La presente invencion se refiere, por lo tanto, a un procedimiento para aumentar el rendimiento de plantas en plantas
que crecen en condiciones sin estrés en relaciéon a las plantas de tipo silvestre correspondientes, que comprende
introducir y sobreexpresar en una planta un acido nucleico de hox5 de HDZip de clase | que codifica un polipéptido de
hox5 de cremallera de leucina de homeodominio (HDZip) de SEC ID N° 2, y seleccionar plantas que tienen
rendimiento aumentado, en el que dicho rendimiento aumentado se selecciona entre uno o mas de: numero
aumentado de semillas cargadas, numero total de semillas aumentado, rendimiento total de semillas aumentado,
aumento de la tasa de carga de semillas, aumento del indice de cosecha (IC), aumento del peso de mil granos (PMG),
aumento de la biomasa de la raiz, cada uno en relacién a las plantas de tipo silvestre correspondientes.
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La presente invencion se refiere ademas a un procedimiento para aumentar el rendimiento de plantas cultivadas en
condiciones de estrés abiodtico, comprendiendo dicho procedimiento introducir y sobreexpresar en una planta un acido
nucleico de hox5 de HDZip de clase | que codifica un polipéptido de hox5 de cremallera de leucina de homeodominio
(HDZip) de SEC ID N° 2, y seleccionar plantas que tienen rendimiento aumentado, en el que dicho rendimiento
aumentado se selecciona entre uno o mas de: nimero aumentado de semillas cargadas, nimero total de semillas
aumentado, rendimiento total de semillas aumentado, aumento de la tasa de carga de semillas, aumento del indice de
cosecha (IC), aumento del peso de mil granos (PMG), aumento de la biomasa de la raiz, cada uno en relacién a las
plantas de tipo silvestre correspondientes.

Ademas, la presente invencion se refiere al uso de una construcciéon que comprende

(i) un acido nucleico de hox5 de HDZip de clase | que codifica un polipéptido de hox5 de cremallera de leucina de
homeodominio (HDZip) de clase | de SEC ID N°: 2;

(i) un promotor de GOS2 capaz de dirigir la expresion de la secuencia de acido nucleico de (i), y

(iii) una secuencia de terminacion de la transcripcion,

en el aumento del rendimiento de las plantas cultivadas en condiciones sin estrés en relacién a las plantas de tipo
silvestre correspondientes, en el que dicho rendimiento aumentado se selecciona entre uno o mas de: nimero
aumentado de semillas cargadas, rendimiento total de semillas aumentado, aumento de la tasa de carga de semillas,
IC aumentado, PMG aumentado.

La presente invencién también abarca el uso de un acido nucleico de hox5 de HDZip de clase | que codifica un
polipéptido de hox5 de cremallera de leucina de homeodominio (HDZip) de SEC ID N°: 2, o el uso del polipéptido hox5
de HDZip de clase | de SEC ID N°: 2, en el aumento del rendimiento de las plantas cultivadas en condiciones sin estrés
en relacion a las plantas de tipo silvestre correspondientes,

en el que dicho acido nucleico de hox5 de HDZip de clase | se sobreexpresa en una planta, y

en el que dicho rendimiento aumentado se selecciona entre uno o mas de: nimero aumentado de semillas cargadas,
rendimiento total de semillas aumentado, aumento de la tasa de carga de semillas, IC aumentado, PMG aumentado,
cada uno en relacion a las plantas de tipo silvestre correspondientes.

La presente invencion también prevé el uso de un acido nucleico de hox5 de HDZip de clase | que codifica un
polipéptido de hox5 de cremallera de leucina de homeodominio (HDZip) de SEC ID N°: 2, o el uso del polipéptido hox5
de HDZip de clase | de SEC ID N°: 2, en el aumento del rendimiento de plantas en plantas cultivadas en condiciones de
estrés abiodtico, en el que dicho acido nucleico de hox5 de HDZip de clase | se sobreexpresa en una planta, en el que
dicho rendimiento aumentado se selecciona entre uno o mas de: ndmero aumentado de semillas cargadas,
rendimiento total de semillas aumentado, aumento de la tasa de carga de semillas, aumento del indice de cosecha
(IC), aumento del peso de mil granos (PMG), aumento de la biomasa de la raiz, cada uno en relacién a las plantas de
tipo silvestre correspondientes.

Por lo tanto, la presente invencidon proporciona un procedimiento para mejorar caracteristicas de crecimiento de
plantas que comprende modular la expresién en una planta de un acido nucleico que codifica un polipéptido de hox5
de HDZip de clase | o un homdlogo del mismo.

La seleccion de las plantas de control adecuadas es una parte rutinaria de una configuracion experimental y puede
incluir plantas de tipo silvestre correspondientes o 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", tal como se usa en el
presente documento no solo se refiere a plantas completas, sino también a partes de planta, incluyendo semillas y
partes de semilla.

Ventajosamente, la ejecucion de los procedimientos de acuerdo con la presente invencion da como resultado plantas
que tienen caracteristicas de crecimiento mejoradas, en particular uno o mas de rendimiento aumentado, crecimiento
mejorado, biomasa mejorada, arquitectura mejorada, division celular mejorada y tolerancia mejorada al estrés abidtico
en relacion a las plantas de tipo silvestre correspondiente o a otras plantas de control.

La expresion "rendimiento aumentado” se entiende como un aumento en uno o mas de los siguientes, cada uno en
relacion a las plantas de tipo silvestre correspondientes u otras plantas de control: (i) biomasa aumentada (peso) de
una o mas partes de una planta, particularmente de partes por encima del suelo (cosechables), o aumento de la
biomasa de la raiz, aumento del volumen de la raiz, aumento del nimero de raices, aumento del diametro de la raiz o
aumento de la longitud de la raiz (de raices gruesas o finas), o biomasa aumentada de cualquier otra parte cosechable;
(i) rendimiento total de semillas aumentado, lo que incluye un aumento en la biomasa de la semilla (peso de la semilla)
y que puede ser un aumento en el peso de la semilla por planta basandose en semillas individuales y/o por hectarea o
acre; (iii) numero aumentado de flores (floretes) por panicula, que se expresa como una proporcion del nimero de
semillas cargadas dividido entre el numero de paniculas primarias; (iv) aumento de la tasa de carga de semillas
(expresado en términos de porcentaje como la proporcion del numero de semillas cargadas entre el nimero de
floretes); (v) numero aumentado de semillas (cargadas); (vi) tamafio aumentado de la semilla, que también puede
influenciar a la composicion de las semillas; (vii) volumen aumentado de la semilla, que también puede influenciar a la
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composicion de las semillas (incluyendo el contenido total y composicién de aceites, proteinas e hidratos de carbono);
(viii) area de la semilla aumentada (individual o media); (ix) longitud de la semilla aumentada (individual o media); (x)
anchura de la semilla aumentada (individual o media); (xi) perimetro de la semilla aumentado (individual o medio); (xii)
aumento del indice de cosecha (IC), que se expresa como una proporcion del rendimiento de partes cosechables, tales
como semillas, entre la biomasa total; y (xiii) aumento del peso de mil granos (PMG), que se extrapola a partir del
numero de semillas cargadas contadas y de su peso total. Un PMG aumentado puede ser el resultado de un tamafio
de semilla y/o de un peso de semilla aumentados. Un PMG aumentado puede ser el resultado de un aumento en el
tamafio del embrién y/o del tamafio del endospermo.

Tomando al maiz como ejemplo, un aumento del rendimiento puede manifestarse como uno o mas de los siguientes:
aumento en el numero de plantas establecidas por hectarea o acre, un aumento en el nimero de espigas por planta,
un aumento en el numero de filas, nimero de granos por fila, peso del grano, peso de mil granos, longitud/diametro de
la espiga, aumento en la tasa de carga de semillas (que es el nimero de semillas llenas dividido entre el nimero total
de semillas y multiplicado por 100), entre otros. Tomando al arroz como ejemplo, un aumento en el rendimiento puede
manifestarse en si mismo como un aumento en uno o mas de los siguientes: numero de plantas por hectarea o acre,
numero de paniculas por planta, numero 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 carga de semillas (que es el nimero de semillas llenas dividido entre el niumero total de semillas y
multiplicado por 100), aumento en el peso de mil granos, entre otros.

Ya que las plantas transgénicas de acuerdo con la presente invencion tienen rendimiento aumentado, es probable que
estas plantas muestren una tasa de crecimiento aumentada (durante al menos parte de su ciclo vital), en relacién a la
velocidad de crecimiento de las plantas de control en un estado correspondiente de su ciclo vital. La velocidad de
crecimiento aumentada puede ser especifica para una o mas partes de una planta (incluyendo las semillas), o puede
ser sustancialmente a lo largo de la planta completa. Las plantas que tienen una velocidad de crecimiento aumentada
pueden tener un ciclo vital mas corto. El ciclo vital de una planta puede entenderse como el tiempo necesario para
crecer desde una semilla madura seca hasta el estado en el que la planta ha producido semillas maduras secas,
similares al material de partida. Este ciclo vital puede estar influenciado por factores tales como el vigor temprano, la
velocidad de crecimiento, en indice de verdor, el tiempo de floracién y la velocidad de maduracion de la semilla. El
aumento en la velocidad de crecimiento puede tener lugar en uno o mas estados en el ciclo vital de una planta o
durante sustancialmente todo el ciclo vital de la planta. La velocidad de crecimiento aumentada durante las etapas
tempranas del ciclo vital de una planta puede reflejar un vigor potenciado. El aumento en la velocidad de crecimiento
puede alterar el ciclo de cosecha de una planta permitiendo que se siembren las plantas mas tarde y/o se cosechen
mas pronto de lo que seria posible de otro modo (puede obtenerse un efecto similar con el tiempo de floracion
temprana). Si la velocidad de crecimiento aumenta lo suficiente, también puede permitir la siembra adicional de
semillas de la misma especie de planta (por ejemplo, siembra y cosecha de plantas de arroz seguida de siembra y
cosecha de plantas de arroz adicional todas dentro de un periodo de crecimiento convencional). De igual forma, si la
velocidad de crecimiento aumenta lo suficiente, puede permitir la siembra adicional de semillas de diferentes especies
de plantas (por ejemplo, la siembra y cosecha de plantas de arroz seguida de, por ejemplo, la siembra y opcional
cosecha de soja, patata o cualquier otra planta adecuada). También puede ser posible cosechar un nimero de veces
adicionales el mismo rizoma en el caso de algunas plantas de cultivo. Alterar el ciclo de cosecha de una planta puede
dar lugar a un aumento en la produccién de biomasa anual por metro cuadrado (debido a un aumento en el niumero de
veces (por ejemplo, un afio) que se puede cultivar y cosechar cualquier planta particular). Un aumento en la velocidad
de crecimiento también puede permitir el cultivo de plantas transgénicas en un area geografica mayor que la de sus
homologos de tipo silvestre, debido a que las limitaciones territoriales para cosechar un cultivo se determinan a
menudo por condiciones ambientales adversas bien en el momento de plantar (estacion temprana) o bien en el
momento de cosechar (estacion tardia). Dichas condiciones adversas pueden evitarse si se acorta el ciclo de la
cosecha. La velocidad de crecimiento puede determinarse derivando diversos parametros de curvas de crecimiento,
pudiendo ser dichos parametros: T-Medio (el tiempo que tardan las planta en alcanzar el 50 % de su tamafio maximo)
y T-90 (el tiempo que tardan las plantas en alcanzar el 90 % de su tamafio maximo), entre otros.

El rendimiento de los procedimientos de la divulgacion proporciona plantas que tienen una velocidad de crecimiento
aumentada. Por lo tanto, de acuerdo con la presente divulgacion, se proporciona un procedimiento para aumentar la
velocidad de crecimiento de plantas, comprendiendo dicho procedimiento modular la expresién en una planta de un
acido nucleico que codifica un polipéptido de hox5 de HDZip de clase | o de un homdlogo del mismo.

Un aumento en el rendimiento y/o velocidad de crecimiento se produce cuando la planta esta en condiciones sin estrés
o cuando la planta esta expuesta a diversos tipos de estrés en comparacién con las plantas de control. Tipicamente,
las plantas responden a la exposicién frente al estrés creciendo mas lentamente. En condiciones de estrés intenso, la
planta puede incluso detener por completo su crecimiento. Por otro lado, el 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
sin la capacidad de reanudar el crecimiento. El estrés leve, en el sentido de la invencién, da lugar a una reduccion en el
crecimiento de las plantas estresadas de menos del 40 %, 35% o 30%, preferentemente menos del 25 %, 20 % o
15 %, mas preferentemente menos del 14 %, 13% 12 % 11 % o 10 % o menos en comparacion con la planta de
control en condiciones sin estrés. Debido a los avances en las practicas agricolas (riego, fertilizacion, tratamiento con
pesticidas) las formas de estrés intenso no se encuentran frecuentemente en las plantas cultivadas. Como
consecuencia, el crecimiento comprometido inducido por estrés leve es a menudo una caracteristica no deseable para
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la agricultura. Las formas de estrés leve son formas de estrés bidtico y/o abidtico (ambiental) comunes a las que esta
expuesta la planta. Las formas de estrés abiotico pueden deberse a sequia o0 a exceso de agua, a estrés anaerobico, a
estrés salino, toxicidad quimica, estrés oxidativo y temperaturas calidas, frias o de congelacion. El estrés abidtico
puede ser un estrés osmético causado por un estrés hidrico (particularmente debido a sequia), a estrés salino, estrés
oxidativo o un estrés idnico. Las formas de estrés bidtico son tipicamente aquellas causadas por patégenos, tales
como bacterias, virus, hongos e insectos.

La ejecucion de los procedimientos de acuerdo con la presente invencion da como resultado plantas que tienen
tolerancia aumentada al estrés abidtico. Tal como se describe en Wang y col., (Planta (2003) 218: 1-14), el estrés
abiotico da lugar a una serie de cambios morfoldgicos, fisiolégicos, bioquimicos y moleculares que afectan
adversamente al crecimiento y productividad de la planta. Se sabe que la sequia, las temperaturas extremas y el estrés
oxidativo estan interconectados y pueden inducir dafio celular y al crecimiento mediante mecanismos similares. Por
ejemplo, la sequia y/o la salinizacién se manifiestan principalmente como estrés osmotico, dando como resultado la
interrupcion de la homeostasis y de la distribucion de iones en la célula. El estrés oxidativo, que frecuentemente viene
acompafado de estrés por altas o bajas temperaturas, salinidad o sequia puede causar la desnaturalizacion de
proteinas funcionales y estructurales. Como consecuencia, estas diversas formas de estrés ambiental activan a
menudo rutas de sefalizacion celular y respuestas celulares similares, tales como la produccion de proteinas de
estrés, regulacion positiva de antioxidantes, acumulacién de solutos compatibles y detencion del crecimiento.

Ya que diversas formas de estrés ambientales activan rutas similares, la ejemplificacion de la presente invencion con
estrés por sequia (en la medida en que la invencion se refiere al uso de polipéptidos de hox4 de HDZip de clase | tal
como se definen en la reivindicacién 1 y de sus acidos nucleicos codificantes) no debe entenderse como una limitacion
al estrés por sequia, sino mas como una exploracién para indicar la implicacién de polipéptidos de hox5 de HDZip de
clase | o de homdlogos de los mismos en las formas de estrés abiotico en general. Ademas, los procedimientos de la
presente invencién pueden llevarse a cabo en condiciones sin estrés o en condiciones de sequia leve para
proporcionar plantas que tengan caracteristicas de crecimiento mejoradas (en particular rendimiento aumentado) en
relacion a las plantas de tipo silvestre correspondientes u otras plantas de control. La expresién condiciones "sin
estrés", tal como se usa en el presente documento, se refiere preferentemente a aquellas condiciones ambientales que
no sobrepasan de manera significativa las condiciones climaticas diarias y otras condiciones abidticas que puedan
encontrarse las plantas, mas preferentemente aquellas condiciones que permitan el crecimiento éptimo de las plantas.
Los expertos en la materia son conscientes de las condiciones normales del suelo y de las condiciones climaticas para
una localizacién dada.

Se ha comunicado un grado particularmente alto de "intercomunicacion” entre el estrés por sequia y el estrés por alta
salinidad (Rabbani y col., (2003) Plant Physiol 133: 1755-1767). Por lo tanto, sera evidente que un polipéptido de hox5
de HDZip de clase | o un homdlogo del mismo podria, junto con su utilidad para conferir tolerancia a la sequia en
plantas, ser de utilidad para proteger a la planta contra otras diversas formas de estrés abiottico. De igual forma, sera
evidente que una cinasa similar a shaggy de grupo | (tal como se define en el presente documento) podria, junto con su
utilidad para conferir tolerancia a la sal en plantas, se de utilidad para proteger a la planta contra otras diversas formas
de estrés abidtico. Ademas, Rabbani y col., (2003, Plant Physiol 133: 1755-1767) comunican que existen mecanismos
moleculares similares de tolerancia y respuestas al estrés entre dicotiledéneas y monocotiledéneas. Por lo tanto, los
procedimientos de la invencién pueden aplicarse de manera ventajosa a cualquier planta.

La expresion "estrés abidtico”, tal como se define en el presente documento, se entiende como uno cualquiera o0 mas
de: estrés hidrico (debido a sequia o exceso de agua), a estrés anaerdbico, a estrés salino, estrés por temperatura
(debido a temperaturas calidas, frias o de congelacion), estrés por toxicidad quimica y estrés oxidativo. De acuerdo
con un aspecto de la invencioén, el estrés abidtico es un estrés osmético, seleccionado entre estrés hidrico, estrés
salino, estrés oxidativo y estrés ionico. Preferentemente, el estrés hidrico es estrés por sequia. La expresion estrés
hidrico no esta restringida a la sal comun (NaCl), sino que puede ser una cualquiera o mas de: NaCl, KCl, LiCl, MgCly,
CaCl,, entre otras.

La tolerancia aumentada al estrés abiético se manifiesta por un rendimiento aumentado de la planta en condiciones de
estrés abidtico. Particularmente en la medida en que la invencién se refiere al uso de polipéptidos de hox5 de HDZip de
clase | y de sus acidos nucleicos codificantes, dicho rendimiento aumentado puede incluir uno o mas de los siguientes:
numero aumentado de semillas cargadas, rendimiento total de semillas aumentado, nimero aumentado de flores por
panicula, aumento de la tasa de carga de semillas, IC aumentado, PMG aumentado, diametro de las raices
aumentado, cada uno en relacion a las plantas de tipo silvestre correspondientes.

La ejecucion de los procedimientos de la invencidon proporciona plantas que tienen tolerancia aumentada al estrés
abidtico. La ejecucion de los procedimientos de la invencién proporciona plantas cultivadas en condiciones sin estrés o
en condiciones de sequia leve con caracteristicas de crecimiento mejoradas (particularmente rendimiento aumentado)
en relacion a las plantas de tipo silvestre correspondientes u otras plantas cultivadas en condiciones comparables.

De acuerdo con la presente divulgacion, se proporciona un procedimiento para aumentar la tolerancia al estrés
abidtico en plantas, comprendiendo dicho procedimiento modular la expresién en una planta de un acido nucleico que
codifica un polipéptido de hox5 de HDZip de clase | o de un homdlogo del mismo. De acuerdo con un aspecto de la
divulgacion, el estrés abidtico es un estrés osmotico, seleccionado entre uno o mas de los siguientes: estrés hidrico, a
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estrés salino, estrés oxidativo y estrés idnico. Preferentemente, el estrés hidrico es estrés por sequia.

Particularmente en la medida en que la divulgacion se refiere al uso de polipéptidos de hox5 de HDZip de clase | y de
sus acidos nucleicos codificantes, la ejecucion de los procedimientos de la divulgacion proporciona un indice de verdor
aumentado en relacion a plantas de tipo silvestre correspondientes. El indice de verdor, tal como se define en el
presente documento, es la proporcion (expresada como %) de pixeles amarillos en imagenes de plantas registradas
por una camara digital. Un indice de verdor aumentado puede indicar una senescencia reducida o retrasada que a su
vez permite prolongar la actividad fotosintética de una planta, lo que a su vez da lugar a diversos efectos beneficiosos
bien conocidos en la técnica.

Por lo tanto, la divulgacion proporciona un procedimiento para aumentar el indice de verdor en plantas, comprendiendo
dicho procedimiento modular la expresién en una planta de un acido nucleico que codifica un polipéptido de hox5 de
HDZip de clase | o un homdlogo del mismo. Preferentemente, el indice de verdor aumenta en condiciones de estrés
abidtico, mas preferentemente en condiciones de estrés hidrico, aun mas preferentemente en condiciones de estrés
por sequia.

Preferentemente, en los casos donde el procedimiento de la invencién comprenda modular la expresién en una planta
de un acido nucleico que codifica un polipéptido de hox5 de HDZip de clase | o un homélogo del mismo, el rendimiento
aumentado incluye uno o mas de los siguientes: numero aumentado de semillas cargadas, rendimiento total de
semillas aumentado, niumero aumentado de flores por panicula, aumento de la tasa de carga de semillas, IC
aumentado, PMG aumentado, longitud de las raices aumentada, cada uno en relacion a las plantas de tipo silvestre
correspondientes u otras plantas de control.

De acuerdo con una caracteristica preferida de la presente divulgacion, se proporciona un procedimiento para
aumentar el rendimiento de una planta en relacién a plantas de tipo silvestre correspondientes u otras plantas de
control, comprendiendo dicho procedimiento modular la expresién en una planta de un acido nucleico que codifica un
polipéptido de hox5 de HDZip de clase | o un homdlogo del mismo.

Por lo tanto, los procedimientos de la invencion pueden aplicarse de manera ventajosa a cualquier planta.

El término "planta”, tal como se usa en el presente documento, abarca plantas completas, ancestros y descendencia
de plantas y partes de plantas, incluyendo semillas, brotes, tallos, hojas, raices (incluyendo tubérculos), flores, y tejidos
y oérganos, en la que cada uno de los anteriormente mencionados comprende el gen/acido nucleico de interés. El
término "planta" también abarca células de planta, cultivos en suspension, tejido calloso, embriones, regiones
meristematicas, gametofitos, esporofitos, polen y microesporas, de nuevo en la que cada uno de los anteriormente
mencionados 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 a plantas monocotiledéneas y dicotiledéneas, incluyendo
forraje y leguminosas de forraje, plantas ornamentales, cultivos alimenticios, arboles o arbustos seleccionados entre la
lista que comprende Acacia spp., Acer spp., Actinidia spp., Aesculus spp., Agathis australis, Albizia amara, Alsophila
tricolor, Andropogon spp., Arachis spp, Areca catechu, Astelia fragrans, Astragalus cicer, Baikiaea plurijuga, Betula
spp., Brassica spp., Bruguiera gymnorrhiza, Burkea africana, Butea frondosa, Cadaba farinosa, Calliandra spp,
Camellia sinensis, Canna indica, Capsicum spp., Cassia spp., Centroema pubescens, Chaenomeles spp.,
Cinnamomum cassia, Coffea arabica, Colophospermum mopane, Coronillia varia, Cotoneaster serotina, Crataegus
spp., Cucumis spp., Cupressus spp., Cyathea dealbata, Cydonia oblonga, Cryptomeria japonica, Cymbopogon spp.,
Cynthea dealbata, Cydonia oblonga, Dalbergia monetaria, Davallia divaricata, Desmodium spp., Dicksonia squarosa,
Diheteropogon amplectens, Dioclea spp, Dolichos spp., Dorycnium rectum, Echinochloa pyramidalis, Ehrartia spp.,
Eleusine coracana, Eragrestis spp., Erythrina spp., Eucalyptus spp., Euclea schimperi, Eulalia villosa, Fagopyrum spp.,
Feijoa sellowiana, Fragaria spp., Flemingia spp, Freycinetia banksii, Geranium thunbergii, Ginkgo biloba, Glycine
javanica, Gliricidia spp, Gossypium hirsutum, Grevillea spp., Guibourtia coleosperma, Hedysarum spp., Hemarthia
altissima, Heteropogon contortus, Hordeum vulgare, Hyparrhenia rufa, Hypericum erectum, Hyperthelia dissoluta,
Indigo incarnata, Iris spp., Leptarrhena pyrolifolia, Lespediza spp., Lettuca spp., Leucaena leucocephala, Loudetia
simplex, Lotonus bainesii, Lotus spp., Macrotyloma axillare, Malus spp., Manihot esculenta, Medicago sativa,
Metasequoia glyptostroboides, Musa sapientum, Nicotianum spp., Onobrychis spp., Ornithopus spp., Oryza spp.,
Peltophorum africanum, Pennisetum spp., Persea gratissima, Petunia spp., Phaseolus spp., Phoenix canariensis,
Phormium cookianum, Photinia spp., Picea glauca, Pinus spp., Pisum sativum, Podocarpus totara, Pogonarthria fleckii,
Pogonarthria squarrosa, Populus spp., Prosopis cineraria, Pseudotsuga menziesii, Pterolobium stellatum, Pyrus
communis, Quercus spp., Rhaphiolepsis umbellata, Rhopalostylis sapida, Rhus natalensis, Ribes grossularia, Ribes
spp., Robinia pseudoacacia, Rosa spp., Rubus spp., Salix spp., Schyzachyrium sanguineum, Sciadopitys verticillata,
Sequoia sempervirens, Sequoiadendron giganteum, Sorghum bicolor, Spinacia spp., Sporobolus fimbriatus, Stiburus
alopecuroides, Stylosanthos humilis, Tadehagi spp, Taxodium distichum, Themeda triandra, Trifolium spp., Triticum
spp., Tsuga heterophylla, Vaccinium spp., Vicia spp., Vitis vinifera, Watsonia pyramidata, Zantedeschia aethiopica,
Zea mays, amaranto, alcachofa, esparrago, brécol, coles de Bruselas, repollo, canola, zanahoria, coliflor, apio, berza,
lino, col rizada, lenteja, colza, okra, cebolla, patata, arroz, soja, fresa, remolacha azucarera, cafa de azucar, girasol,
tomate, calabaza, té y algas, entre otros.
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De acuerdo con una realizacion preferida de la presente invencion, la planta es una planta de cultivo, tal como soja,
girasol, canola, alfalfa, colza, algodén, tomate, patata o tabaco. De manera preferentemente adicional, la planta es una
planta monocotiledénea, tal como cafia de azucar. Mas preferentemente la planta es un cereal, tal como arroz, maiz,
trigo, cebada, mijo, centeno, sorgo o avena.

Polipéptidos de hox5 de HDZip de clase | y homélogos de los mismos, y acidos nucleicos/genes de hox5 de
HDZip de clase | ttiles en los procedimientos de la invenciéon

La expresion "polipéptido de hox5 de HDZip de clase | u homélogo del mismao", tal como se define en el presente
documento, se refiere a un polipéptido que comprende de N-terminal a C-terminal: (i) una caja acida; y (i) un
homeodominio de clase I; y (iii) una cremallera de leucina con mas de 5 héptadas.

Ademas, el polipéptido de hox5 de HDZip de clase | o un homélogo del mismo puede comprender uno cualquiera o
ambos de los siguientes: (a) una cola de Trp; y (b) el motivo de aminoacidos RPFF, donde R es Arg, Pes Proy F es
Phe. Dentro de este motivo, se permiten uno o mas cambios conservativos en cualquier posicion, y uno o dos cambios
no conservativos en cualquier posicion. El motivo de (b) precede a la caja acida, cuando se examina la proteina desde
N-terminal hasta C-terminal.

Un ejemplo de un polipéptido de hox5 de HDZip de clase |, tal como se define anteriormente, que comprende de
N-terminal a C-terminal: (i) una caja acida; y (ii) un homeodominio de clase I; y (iii) una cremallera de leucina con mas
de 5 héptadas; y que comprende ademas: (a) una cola de Trp; y (b) el motivo de aminoacidos RPFF, donde R es Arg,
P es Pro y F es Phe, se representa como SEC ID N°: 2. Ademas, dichos ejemplos se proporcionan en la tabla A del
ejemplo 1 en el presente documento.

Un polipéptido de hox5 de HDZip de clase | o un homélogo del mismo esta codificado por un acido nucleico/gen de
hox5 de HDZip de clase I. Por lo tanto, la expresiéon "acido nucleico/gen de hox5 de HDZip de clase 1", tal como se
define en el presente documento, es cualquier acido nucleico/gen que codifica un polipéptido de hox5 de HDZip de
clase | o un homélogo del mismo tal como se define anteriormente en el presente documento.

Los polipéptidos de hox5 de HDZip de clase | u homdlogos de los mismos pueden identificarse facilmente usando
técnicas rutinarias bien conocidas en la materia, tal como mediante alineamiento de secuencias. Los procedimientos
para el alineamiento de secuencias para comparacion se conocen bien en la técnica, incluyendo dichos métodos GAP,
BESTFIT, BLAST, FASTA y TFASTA. GAP usa el algoritmo de Needleman y Wunsch ((1970) J Mol Biol 48: 443-453)
para hallar el alineamiento de dos secuencias completas que maximiza el nimero de coincidencias y minimiza el
numero de huecos. El algoritmo BLAST (Altschul y col., (1990) J Mol Biol 215: 403-10) calcula el porcentaje de
identidad de secuencia y efectia un analisis estadistico de la similitud entre las dos secuencias. El programa
informatico para efectuar un analisis BLAST esta disponible publicamente a través del National Centre for
Biotechnology Information. Los homdlogos de hox5 de HDZip de clase | que comprenden un homeodominio de clase |
y una cremallera de leucina con mas de 5 héptadas pueden identificarse facilmente usando, por ejemplo, el algoritmo
de alineamiento de multiples secuencias ClustalW (version 1.83) disponible en
http://clustalw.genome.jp/sit-bin/nph-ClustalW, con los parametros de alineamiento por pares por defecto, y un
procedimiento de puntuacién en porcentaje. Puede efectuarse una edicion manual menor para optimizar el
alineamiento entre motivos conservados, tal como sera evidente para un experto en la materia.

Los diversos dominios estructurales en una proteina hox5 de HDZip de clase |, tales como el homeodominio y la
cremallera de leucina, pueden identificarse usando bases de datos especializadas, 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;
http://smart.embl-heidelberg.de/), InterPro (Mulder y col., (2003) Nucl. Acids. Res. 31, 315-318;
http://www.ebi.ac.uk/interpro/), Prosite (Bucher y Bairoch (1994), A generalized profile syntax for biomolecular
sequences motifs and its function in automatic sequence interpretation. (In) ISMB- 94; Proceedings 2nd International
Conference on Intelligent Systems for Molecular Biology. Altman R., Brutlag D., Karp P., Lathrop R., Searls D., Eds.,
pags 53-61, AAAIPress, Menlo Park; Hulo y col, Nucl. Acids. Res. 32:D134-D137, (2004),
http://www.expasy.org/prosite/) o Pfam (Bateman y col., Nucleic Acids Research 30(1):276-280 (2002),
http://www.sanger.ac.uk/Software/Pfam/). La prediccion de la cremallera de leucina y la identificacion de la héptada
puede efectuarse usando programas informaticos especializados, tales como 2ZIP, que combina un algoritmo
convencional de prediccion hélices superenrolladas con una blusqueda aproximada para la repeticion de leucina
caracteristica (Bornberg-Bauter y col., (1998) Computational Approaches to Identify Leucine Zippers, Nucleic Acids
Res., 26(11): 2740-2746, http://2zip.molgen.mpg.de).

Ademas, también puede identificarse faciimente la presencia de una caja acida. Puede calcularse la composicion
primaria de aminoacidos (en %) para determinar si un dominio de polipéptido es rico en aminoacidos especificos
usando programas informaticos del servidor ExPASy, en particular la herramienta ProtParam (Gasteiger E y col.,
(2003) ExPASYy: the proteomics server for in- depth protein knowledge and analysis. Nucleic Acids Res 31:3784-3788).
Entonces puede compararse la composicion de la proteina de interés con la composicion media de aminoacidos (en
%) en el banco de datos de secuencias de proteinas Swiss-Prot. En este banco de datos, el contenido medio de Asp
(D) y de Glu (E) son del 5,3 % y del 6,6 %, respectivamente, siendo la media combinada del 11,9 %. Como ejemplo, la
caja acida de SEC ID N°: 2 contiene un 9,1 % de D y un 54,5 % de E, siendo la media combinada del 63,6 %. Tal como
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se define en el presente documento, una caja rica en acido tiene un contenido combinado de Asp (D) y de Glu (E) (en
términos de %) por encima del encontrado en la composicion de aminoacidos media (en términos de %) de las
proteinas en la base de datos de secuencias de proteinas Swiss-Prot. Una caja acida puede ser parte de un dominio
de activacién de la transcripcion. Los dominios de activacion de la transcripcion de eucariotas se han clasificado de
acuerdo con su contenido de aminoacidos, y las categorias principales incluyen dominios de activacion acidos, ricos
en glutamina y ricos en prolina (Rutherford y col., (2005) Plant J. 43(5):769-88, y las referencias citadas en el mismo).

Un namero seleccionado de proteinas entre los polipéptidos de hox5 de HDZip de clase | u homdlogos de los mismos
comprenden ademas el motivo de aminoacidos RPFF, donde R es Arg, P es Pro y F es Phe. Dentro de este motivo, se
permiten uno o mas cambios conservativos en cualquier posicién, y uno o dos cambios no conservativos en cualquier
posicion. Este motivo precede a la caja acida, cuando se examina la proteina desde N-terminal hasta C-terminal
(véase la figura 2). La presencia del RPFF puede identificarse usando procedimientos para el alineamiento de
secuencias para comparacion tal como se ha descrito anteriormente en el presente documento. En algunos casos,
pueden ajustarse los parametros por defecto para modificar la rigurosidad de la busqueda. Por ejemplo, usando
BLAST, puede aumentarse el umbral de significacion estadistica (denominado valor de "expectativa") para comunicar
coincidencias contra secuencias de la base de datos para mostrar coincidencias menos rigurosas. De este modo,
pueden identificarse coincidencias cortas practicamente exactas.

Un namero seleccionado de proteinas entre los polipéptidos de hox5 de HDZip de clase | u homélogos de los mismos
pueden comprender ademas una cola de Trp. Una cola de Trp, tal como se define en el presente documento es los
ultimos 10 aminoacidos del extremo C-terminal de la proteina que comprende al menos un resto de Trp (véase la figura
2).

Los ejemplos de polipéptidos de hox5 de HDZip de clase | u homélogos de los mismos (codificados por el numero de
referencia de secuencia entre paréntesis) se proporcionan en la tabla A. Las SEC ID N° 3 a 32, 34 a 51 se muestran
con fines ilustrativos.

Debe entenderse que las secuencias que se encuentran dentro de la definicién de "polipéptido de hox5 de HDZip de
clase | u homologo del mismo" no deben limitarse a las secuencias proporcionadas en la tabla A, sino que cualquier
polipéptido que comprende desde N-terminal hasta C-terminal: (i) una caja acida; y (ii) un homeodominio de clase I; y
(iii) una cremallera de leucina con mas de 5 héptadas, puede ser adecuado para su uso en la ejecucion de los
procedimientos de la divulgacion.

Los polipéptidos de hox5 de HDZip de clase | u homdlogos de los mismos tienen actividad de unién a ADN,
preferentemente a semisitios de 5 pb que se solapan en una posicion central, CAA(A/T)ATTG, tal como se detecta en
ensayos de un hibrido de levadura (Meijer y col., (2000) Mol Gen Genet 263:12-21). En ensayos transitorios en
suspensiones de células de arroz, el bombardeo conjunto de un polipéptido de hox5 de HDZip de clase | con el gen
indicador GUS dio como resultado un aumento en el nimero de puntos tefiidos, que también tenian un color mas
intenso (Meijer y col., anteriormente citado). Este ensayo es util para demostrar la funcion activadora de los
polipéptidos u homologos de hox5 de HDZip de clase |.

Las secuencias utiles en los procedimientos de la divulgacion no estan limitadas a los acidos nucleicos y polipéptidos
de hox5 de homeodominio de cremallera de leucina (HDZip) de clase | anteriormente mencionados. Los
procedimientos de acuerdo con la presente divulgacion también pueden llevarse a cabo usando variantes de acidos
nucleicos que codifican polipéptidos de hox5 de homeodominio de cremallera de leucina (HDZip) de clase | u
homologos de los mismos.

Los ejemplos de dichas variantes incluyen porciones, secuencias hibridantes, variantes alélicas, variantes de corte y
empalme y variantes obtenidas mediante reordenamiento génico.

Puede prepararse una porcion, por ejemplo, produciendo una o mas eliminaciones en un acido nucleico. Las porciones
pueden usarse en forma aislada o pueden fusionarse a otras secuencias codificantes (o no codificantes) para, por
ejemplo, producir una proteina que combine varias actividades. Cuando se fusionan a otras secuencias codificantes, el
polipéptido resultante producido tras la traducciéon puede ser mayor que aquel predicho para la porcion.

En los casos donde la secuencia util en los procedimientos de la divulgacién sea un hox5 de HDZip de clase |, la
porcidon codifica un polipéptido que comprende desde N-terminal hasta C-terminal: (i) una caja acida; y (ii) un
homeodominio de clase ; y (iii) una cremallera de leucina con mas de 5 héptadas. Preferentemente, la porcion es una
porcién de uno de los acidos nucleicos proporcionados en la tabla A. Mas preferentemente, la porcién es una porcién
de un acido nucleico tal como se representa por la SEC ID N°: 1.

Por lo tanto, la divulgacion proporciona un procedimiento para mejorar caracteristicas de crecimiento de plantas que
comprende modular la expresion en una planta o una parte de un acido nucleico que codifica un polipéptido de hox5 de
homeodominio de cremallera de leucina (HDZip) de clase | o un homoélogo del mismo.

Otra variante de acido nucleico es un acido nucleico capaz de hibridar en condiciones de rigurosidad reducida,
preferentemente en condiciones rigurosas, con un acido nucleico que codifica un acido nucleico/gen de hox5 de HDZip
de clase | u homdlogo del mismo.
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El término "hibridacion”, tal como se define en el presente documento, es un procedimiento en el que las secuencias
nucleotidicas complementarias sustancialmente homologas hibridan entre si. El procedimiento de hibridacion puede
suceder completamente en solucién, es decir, ambos acidos nucleicos complementarios se encuentran en solucion. El
procedimiento de hibridacién también puede suceder con uno de los acidos nucleicos complementarios inmovilizados
a una matriz, tal como perlas magnéticas, perlas de sefarosa o cualquier otra resina. El procedimiento de hibridacion
puede suceder ademas con uno de los acidos nucleicos complementarios inmovilizados a un soporte soélido, tal como
una membrana de nitrocelulosa o de nylon o inmovilizados mediante por ejemplo fotolitografia a, por ejemplo, un
soporte de vidrio silicico (este ultimo conocido como matrices o micromatrices de acidos nucleicos o como placas de
acidos nucleicos). Para permitir que tenga lugar la hibridacion, las moléculas de acido nucleico se desnaturalizan
generalmente de manera térmica o quimica para separar una doble hebra en dos hebras individuales y/o para eliminar
horquillas u otras estructuras secundarias de los acidos nucleicos monocatenarios. La rigurosidad de la hibridacion
esta influenciada por condiciones tales como la temperatura, la concentracion de sal, la fuerza idnica y la composicion
del tampdn de hibridacion.

Las "condiciones de hibridacion rigurosas" y las "condiciones de lavado de hibridacion rigurosas" en el contexto de los
experimentos de hibridacion de acidos nucleicos, tales como hibridaciones de Southern y de Northern son
dependientes de la secuencia y son diferentes con parametros ambientales diferentes. El experto en la materia sera
consciente de diversos parametros que pueden alterarse durante la hibridacion y el lavado y que bien mantendran o
cambiaran las condiciones de rigurosidad.

La T; es la temperatura a una fuerza iénica y pH definidos, a la cual el 50 % de la secuencia diana hibrida con una
sonda perfectamente emparejada. La T; depende de las condiciones de solucién y de la composicion base y longitud
de la sonda. Por ejemplo, las secuencias mas largas hibridan especificamente a temperaturas mayores. La velocidad
maxima de hibridacion se obtiene desde aproximadamente 16 °C hasta 32 °C por debajo de la Tr. La presencia de
cationes monovalentes en la solucién de hibridacién reduce la repulsion electrostatica entre las dos hebras de acido
nucleico, promoviendo de este modo la formacién de hibridos; este efecto es visible para concentraciones de sodio de
hasta 0,4 M. La formamida reduce la temperatura de fusion de los duplex de ADN-ADN y ADN-ARN en 0,6 a 0,7 °C
para cada porcentaje de formamida, y la adicién de formamida al 50 % permite que se efectie la hibridacion a 30 a
45 °C, aunque disminuira la velocidad de hibridacién. Los emparejamientos erréneos de pares de bases reducen la
velocidad de hibridacion y la estabilidad térmica de los duplex. De media y para todas las sondas, la Tr disminuye
aproximadamente 1 °C por % de emparejamiento erréneo de bases. La T; puede calcularse usando 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 log[Na+]* + 0,41 x %[G/C"] - 500 x [L]" - 0,61,x,% de formamida
2. Hibridos de ADN-ARN o de ARN-ARN:

Tr= 79,8 + 18,5 (logio[Na+]?) + 0,58 (%G/C°) + 11,8 (%G/C)? - 820/L°
3. Hibridos de oligo-ADN u oIigo-ARNd:

Para < 20 nucledtidos: T 2 (1)
Para 20-35 nucleodtidos: Tr= 22 + 1,46 (In)

@ 0 para otro catién monovalente, pero solo preciso en el intervalo de 0,01-0,4 M.

® solo preciso para %GC en el intervalo del 30 % al 75 %.

° L = Longitud del duplex en pares de bases.

4 Oligo, oligonuclestido; I, longitud eficaz del cebador = 2 x (n.° de G/C) + (n.° de A/T).

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

La especificidad de la hibridacion es tipicamente la funcién de los lavados post-hibridacién. Para eliminar el fondo
resultante de la uniéon no especifica, las muestras se lavan con soluciones salinas diluidas. Los factores criticos de
dichos lavados incluyen la fuerza iénica y la temperatura de la soluciéon de lavado final: cuanto mas baja sea la
concentracion de sal y mayor sea la temperatura de lavado, mayor sera la rigurosidad del lavado. Las condiciones de
lavado se llevan a cabo tipicamente a, o por debajo de, la rigurosidad de la hibridacion. En general, las condiciones
rigurosas adecuadas para ensayos de hibridacion de acido nucleico o procedimientos de deteccion de la amplificacion
génica son tal como se han expuesto anteriormente. También pueden seleccionarse condiciones de mayor o menor
rigurosidad. En general, las condiciones de rigurosidad baja se seleccionan para que sean aproximadamente 50 °C
menores que el punto de fusién térmico (T;) para la secuencia especifica a una fuerza idnica y pH definidos. Las
condiciones de rigurosidad media se producen cuando la temperatura es 20 °C menor que la Ty, y las condiciones de
rigurosidad alta se producen cuando la temperatura es 10 °C menor que la T:. Por ejemplo, son condiciones rigurosas
aquellas que son al menos tan rigurosas como, por ejemplo, las condiciones A-L; y las condiciones de rigurosidad
reducida son al menos tan rigurosas como, por ejemplo, las condiciones M-R. La uniéon no especifica puede
controlarse usando una cualquiera o una serie de técnicas conocidas tales como, por ejemplo, bloqueo de la
membrana con soluciones que contienen proteina, adiciones de ARN, ADN heterdlogo y SDS al tampoén de
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hibridacion, y tratamiento con RNasa. Los ejemplos de condiciones de lavado e hibridacion se enumeran en la tabla 2
a continuacion.

Tabla 2: Ejemplos de condiciones de hibridacién y lavado

Condicion de|Hibrido delLongitud de[Temperatura y tampén de hibridacién’  [Temperatura y tampén
rigurosidad  |polinucledtido® hibrido de lavado'
(pb)*
A ADN:ADN > oiguala |65 °C SSC 1X; 042 °C,SSC 1Xy 65 °C; SSC 0,3X
50 formamida al 50 %
ADN:ADN <50 Tbh*; SSC 1X Tbh*; SSC 1X
C ADN:ARN > oiguala |67 °C 1XSSC; 045 °C, SSC 1Xy 67 °C; 0,3XSSC
50 formamida al 50 %
D ADN:ARN <50 Td*; SSC 1X Td*; SSC 1X
E ARN:ARN > oiguala |70 °C 1XSSC; 050 °C, SSC 1Xy 70 °C; 0,3XSSC
50 formamida al 50 %
ARN:ARN <50 Tf*; SSC 1X Tf*; SSC 1X
G ADN:ADN > oiguala |65 °C 4XSSC; 045 °C, SSC 4Xy 65 °C; SSC 1X
50 formamida al 50 %
H ADN:ADN <50 Th*; SSC 4X Th*; SSC 4X
| ADN:ARN > oiguala |67 °C 4XSSC; 045 °C, SSC 4Xy 67 °C; SSC 1X
50 formamida al 50 %
J ADN:ARN <50 Tj*; SSC 4X Tj*; SSC 4X
K ARN:ARN > oiguala |70 °C 4XSSC; 040 °C, SSC 6Xy 67 °C; SSC 1X
50 formamida al 50 %
ARN:ARN <50 T1, SSC 2X T1, SSC 2X
M ADN:ADN > o iguala |50 °C 4XSSC; 040 °C, SSC 6Xy 50 °C; SSC 2X
50 formamida al 50 %
ADN:ADN <50 Tn*; SSC 6X Tn*; SSC 6X
O ADN:ARN > oiguala |55 °C 4XSSC; 042 °C, SSC 6Xy 55 °C; SSC 2X
50 formamida al 50 %
ADN:ARN <50 Tp*; SSC 6X Tp*; SSC 6X
Q ARN:ARN > oiguala |60 °C 4XSSC; 045 °C, SSC 6Xy 60 °C.; SSC 2X
50 formamida al 50 %
R ARN:ARN <50 Tr*; SSC 4X Tr*; SSC 4X

* La "longitud del hibrido" es la longitud anticipada para el acido nucleico hibridante. Cuando se hibridan &cidos|
nucleicos de secuencia conocida, la longitud del hibrido puede determinarse alineando las secuencias e identificando
las regiones conservadas descritas en el presente documento.
" SSPE (SSPE 1X es NaCl 0,15 M, NaH,PO4 10 mM, y EDTA 1,25 mM, pH 7,4) puede sustituirse con SSC (SSC 1x es|
NaCl 0,15 M y citrato de sodio 15 mM) en los tampones de hibridacién y lavado; los lavados se llevan a cabo 15
minutos después de completar la hibridacién. Las hibridaciones y lavados pueden incluir adicionalmente reactivo de
Denhardt 5X, SDS al 0,5 - 1,0 %, 100 ug/ml de ADN de esperma de salmoén fragmentado desnaturalizado, pirofosfato
de sodio al 0,5 %, y formamida hasta el 50 %.
* Tb-Tr: La temperatura de hibridacion para los hibridos que se anticipa que tienen menos de 50 pares de bases de
longitud debe ser 5-10 °C menos que la temperatura de fusion T¢ de los hibridos; la Tr se determina de acuerdo con las
ecuaciones anteriormente mencionadas. * La presente invencién abarca la sustitucion de uno cualquiera o méas de los

companieros hibridos de ADN o ARN con bien un APN o un acido nucleico modificado.
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Con el fin de definir el nivel de rigurosidad, puede hacerse referencia a Sambrook y col., (2001) Molecular Cloning: a
laboratory manual, 32 edicién, Cold Spring Harbor Laboratory Press, CSH, Nueva York o a Current Protocols in
Molecular Biology, John Wiley & Sons, N.Y. (1989).

En los casos donde la secuencia util en los procedimientos de la divulgacién sea un hox5 de HDZip de clase |, la
secuencia hibridante codifica un polipéptido que comprende desde N-terminal hasta C-terminal: (i) una caja acida; vy (ii)
un homeodominio de clase I; y (iii) una cremallera de leucina con mas de 5 héptadas. Preferentemente, la secuencia
hibridante es capaz de hibridar en condiciones de rigurosidad reducida, preferentemente en condiciones rigurosas, con
uno de los acidos nucleicos proporcionados en la tabla A o una parte de los mismos tal como se define en el presente
documento. Mas preferentemente, la porcidon es una porcién de un acido nucleico representado por SEC ID N°; 1.

Por lo tanto, la divulgacion proporciona un procedimiento para mejorar las caracteristicas de crecimiento de plantas
que comprende modular la expresion en una planta de un acido nucleico capaz de hibridar en condiciones de
rigurosidad reducida, preferentemente en condiciones rigurosas, a un acido nucleico que codifica un polipéptido de
hox5 de cremallera de leucina de homeodominio (HDZip) de clase | o un homdlogo del mismo; o que comprende
modular la expresion en una planta de un acido nucleico capaz de hibridar a rigurosidad reducida.

Los acidos nucleicos o variantes de los mismos pueden proceder de cualquier fuente natural o artificial. El acido
nucleico/gen o variante del mismo puede aislarse a partir de una fuente microbiana, tal como una levadura u hongo, o
de una fuente de planta, de alga o de animal (incluyendo seres humanos). Este acido nucleico puede modificarse a
partir de su forma nativa en cuanto a su composicion y/o ambiente gendmico mediante manipulacion humana
deliberada. El acido nucleico es preferentemente de origen vegetal, ya sea de la misma especie de planta (por
ejemplo, de aquella en la que se va a introducir) o sea de una especie de planta diferente. El acido nucleico puede
aislarse a partir de una especie de monocotiledénea, preferentemente de la familia Poaceae, mas preferentemente del
género Oryza, lo mas preferentemente de Oryza sativa. El acido nucleico puede aislarse a partir de una especie de
dicotiledénea, preferentemente de la familia Brassicaceae, mas preferentemente de Arabidopsis thaliana.

La expresion de un acido nucleico puede modularse introduciendo una modificacion genética (preferentemente en el
locus del gen en cuestion). Tal como se define en el presente documento, el locus de un gen se entiende como una
region genémica, que incluye el gen de interés y 10 kb cadena arriba o cadena abajo de la regidn codificante.

Puede introducirse la modificacion genética, por ejemplo, mediante uno cualquiera (0 mas) de los siguientes
procedimientos: activacion de ADN-T, TILLING, mutagénesis de sitio dirigido, evolucion dirigida y recombinacion de
homologos o introduciendo y expresando en una planta un acido nucleico que codifica un polipéptido de hox5 de
HDZip de clase | o un homdlogo del mismo. Después de la introduccion de la modificacion genética, sigue una etapa
de seleccion para la expresiéon modulada del acido nucleico, dando dicha modulacion de la expresiéon plantas que
tienen caracteristicas de crecimiento mejoradas, en particular, rendimiento aumentado.

El marcado de activacion de ADN-T (Hayashi y col., Science (1992) 1350-1353) implica la insercién de ADN-T, 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 cadena arriba o cadena abajo de la regién codificante de un gen en una
configuracion tal que el promotor dirige la expresion del gen diana. Normalmente, la regulacion de la expresion del gen
diana por su promotor natural se altera y el gen queda bajo el control del nuevo promotor introducido. El promotor se
incluye tipicamente en un ADN-T. Este ADN-T se inserta al azar en el genoma de la planta, por ejemplo, mediante
infeccion con Agrobacterium y da lugar a la sobreexpresion de genes préoximos al ADN-T insertado. Las plantas
transgénicas resultantes muestran fenotipos dominantes debido a la sobreexpresion de genes préximos al promotor
introducido. El promotor que va a introducirse puede ser cualquier promotor capaz de dirigir la expresion de un gen en
el organismo deseado, en este caso, una planta. Por ejemplo, los promotores constitutivos, preferidos de tejido y
preferidos de tipo de célula e inducibles son todos adecuados para su uso en la activaciéon de ADN-T.

También puede introducirse una modificacion genética en el locus del gen en cuestion usando la técnica del TILLING
(Targeted Induced Local Lesions in Genomes, por sus siglas en inglés, Induccion Dirigida de Lesiones Locales en el
Genoma). Esta es una tecnologia de mutagénesis util para generar y/o identificar y aislar variantes mutadas. El
TILLING también permite la seleccién de plantas que portan dichas variantes mutantes. Estas variantes mutantes
pueden incluso mostrar mayor actividad que la mostrada por el gen en su forma natural. El TILLING combina
mutagénesis de alta densidad con procedimientos de exploracion de alto rendimiento. Las etapas seguidas
tipicamente 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. Singapur, World Scientific Publishing Co, pags. 16-82; Feldmann y col.,
(1994) en Meyerowitz EM, Somerville CR, eds, Arabidopsis. Cold Spring Harbor Laboratory Press, Cold Spring Harbor,
NY, pags. 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, pags. 91-104); (b) preparacion de ADN y agrupamiento de individuos; (c)
Amplificacién por PCR de una region de interés; (d) desnaturalizaciéon e hibridacion para permitir la formacion de
heteroduplex; (e) DHPLC, donde se detecta la presencia de un heteroduiplex en un grupo como un pico adicional en el
cromatograma; (f) identificacion del individuo mutante; y (g) secuenciacion del producto de PCR mutante. Los
procedimientos para el TILLING se conocen bien en la técnica (McCallum y col., (2000) Nat Biotechnol 18: 455-457;
revisado por Stemple (2004) Nat Rev Genet 5(2): 145-50).
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Puede usarse la mutagénesis de sitio dirigido para generar acidos nucleicos variantes. Hay disponibles varios
procedimientos para lograr la mutagénesis de sitio dirigido, siendo los mas comunes los procedimientos basados en la
PCR (Current Protocols in Molecular Biology, Wiley Eds http://www.4ulr.com/products/currentprotocols/index.html).

También puede usarse evolucion dirigida o reordenamiento génico para generar variantes de acido nucleico. Esto
consiste en iteraciones de reordenamiento de ADN seguidas de la exploracion y/o seleccion adecuada para generar
variantes que tienen una actividad biolégica modificada (Castle y col., (2004) Science 304(5674): 1151-4; Patentes de
Estados Unidos N° 5.811.238 y 6.395.547).

La activacion de ADN-T, el TILLING, la mutagénesis de sitio dirigido y la evolucién dirigida son ejemplos de tecnologias
que permiten la generacion de nuevos alelos y variantes.

La recombinacion de homologos permite la introduccion en un genoma de un acido nucleico seleccionado en una
posicion seleccionada definida. La recombinacion de homdlogos es una tecnologia convencional usada de manera
rutinaria en las ciencias bioldgicas para organismos inferiores, tales como levaduras o el musgo Physcomitrella. Los
procedimientos para llevar a cabo la recombinacién de homdlogos en plantas se han descrito no solo para plantas
modelo (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). El acido
nucleico que se va a dirigir no necesita dirigirse al locus del gen en cuestion, sino que puede introducirse en, por
ejemplo, regiones de alta expresion. El acido nucleico que se va a dirigir puede ser un alelo mejorado usando para
reemplazar al gen enddgeno o puede introducirse ademas del gen enddgeno.

Un procedimiento preferido para introducir una modificacion genética es introducir y expresar en una planta un acido
nucleico que codifica un polipéptido de hox5 de HDZip de clase | o un homologo del mismo. El acido nucleico que se va
a introducir en una planta puede ser un acido nucleico de longitud completa o puede ser una porcién o una secuencia
hibridante, tal como se ha definido anteriormente en el presente documento.

Los "homologos" de una proteina abarcan péptidos, oligopéptidos, polipéptidos, proteinas y enzimas que tienen
sustituciones, eliminaciones y/o inserciones de aminoacidos en relacién a la proteina en cuestion sin modificar y que
tienen actividad bioldgica y funcional similar a la de la proteina no modificada de la que proceden. Para producir dichos
homologos, pueden reemplazarse los aminoacidos de la proteina por otros aminoacidos que tengan propiedades
similares (tales como una similar hidrofobicidad, hidrofilidad, antigenicidad, propensién a formar o romper estructuras
a-helicoidales o estructuras B-laminares). Las tablas de sustituciones conservativas se conocen bien en la técnica
(véase, por ejemplo, Creighton (1984) Proteins. W.H. Freeman and Company y la tabla 4 a continuacién). Los
homologos utiles en los procedimientos de acuerdo con la divulgacion son preferentemente polipéptidos que tienen en
orden creciente de preferencia al menos un 30 %, 40 % 50 % 60 % 70 % 80 % 85 % 90 % 95 % 96 % 97 % 98 % o
99 % de identidad o similitud de secuencia (identidad funcional) con las secuencias mencionadas en el presente
documento como utiles en los procedimientos de la divulgacién, por ejemplo, las secuencias proporcionadas en la
tabla A en el presente documento.

También se encuentran abarcadas por el término "homdlogos" dos formas especiales de homologia que incluyen
secuencias ortélogas y secuencias paralogas, que abarcan conceptos evolutivos usados para describir relaciones
ancestrales de genes. El término "paralogo” se refiere a duplicaciones génicas en el genoma de una especie que dan
lugar a genes paralogos. El término "ortélogo" se refiere a genes homdlogos en diferentes organismos debido a la
especiacion.

Los ortdlogos en, por ejemplo, especies de plantas monocotileddneas pueden encontrarse facilmente efectuando una
busqueda blast denominada reciproca. Tomando el ejemplo de hallar un ortélogo o paralogo de un acido nucleico de
hox5 de HDZip de clase | o de un polipéptido de hox5 de HDZip de clase |, esto puede efectuarse mediante un primer
BLAST que implica efectuar una busqueda BLAST de la secuencia en cuestion (por ejemplo, SEC ID N°: 1 0 SEC ID
N°: 2) contra cualquier base de datos de secuencias, tal como la base de datos publica del NCBI que puede
encontrarse en http://www.ncbi.nim.nih.gov. Pueden usarse BLASTN o TBLASTX cuando se parte de una secuencia
nucleotidica, o BLASTP o TBLASTN cuando se parte de la proteina, con valores por defecto convencionales. Los
resultados del BLAST pueden filtrarse. Las secuencias de longitud completa de los resultados filtrados o de los
resultados no filtrados vuelven a usarse para un BLAST (segundo BLAST) contra las secuencias del organismo del
que procede la secuencia en cuestion. Los resultados del primer y del segundo BLAST se comparan entonces.
Cuando los resultados del segundo BLAST proporcionan como coincidencias con la maxima similitud un acido
nucleico de hox5 de HDZip de clase | o un polipéptido de hox5 de HDZip de clase I, se ha hallado un paralogo, si tiene
su origen en el mismo organismo que para la secuencia usada en el primer BLAST. En el caso de que tenga su origen
en un organismo distinto al de la secuencia usada en el primer BLAST, se ha hallado un ortélogo. En el caso de
grandes familias, puede usarse ClustalW, seguido de un arbol de unién del vecino mas proximo, para ayudar a
visualizar el agrupamiento.

Un homodlogo puede estar en forma de una "variante sustitucional" de una proteina, es decir, donde al menos un resto
en una secuencia de aminoacidos se ha eliminado y se ha insertado un resto diferente en su lugar. Las sustituciones
de aminoacidos son tipicamente de restos individuales, pero pueden agruparse dependiendo de las restricciones
funcionales dispuestas sobre el polipéptido; las inserciones estaran en el orden de aproximadamente 1 a 10 restos de
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aminoacidos. Preferentemente, las sustituciones de aminoacidos comprenden sustituciones conservativas de
aminoacidos. Las tablas de sustituciones conservativas estan facilmente disponibles en la técnica. La tabla a
continuacioén proporciona ejemplos de sustituciones de aminoacidos conservadas.

Tabla 4: Ejemplos de sustituciones de aminoacidos conservados

Resto | Sustituciones conservativas | Resto | Sustituciones conservativas
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

Un homologo también puede estar en forma de una "variante insercional" de una proteina, es decir, donde se
introducen uno o mas restos de aminoacidos en un sitio predeterminado en una proteina. Las inserciones pueden
comprender fusiones en N-terminal y/o C-terminal asi como inserciones intrasecuencia de aminoacidos individuales o
multiples. En general, las inserciones dentro de la secuencia de aminoacidos seran menores que las fusiones en N- o
C-terminal, del orden de aproximadamente 1 a 10 restos. Los ejemplos de proteinas de fusion en N- o C-terminal de
péptidos incluyen el dominio de union o el dominio de activacién de un activacion transcripcional tal como se usa en el
sistema de dos hibridos de levadura, proteinas de envuelta de fago, marcador 6-(histidina), marcador de glutation
S-transferasa, proteina A, proteina de unién a maltosa, dihidrofolato reductasa, epitopo Tag 100, epitopo c-myc,
epitopo FLAG®, lacZ, CMP (péptido de unién a calmodulina), epitopo HA, epitopo de proteina C y epitopo de VSV.

Los homologos en forma de "variantes de eliminacion” de una proteina se caracterizan por la eliminaciéon de uno o mas
aminoacidos de una proteina.

Las variantes de aminoacidos de una proteina pueden producirse faciimente usando técnicas de sintesis peptidica
bien conocidas en la técnica, tales como la sintesis peptidica en fase sélida y similares, o mediante manipulaciones de
ADN recombinante. Los procedimientos para la manipulacién de secuencias de ADN para producir variantes de
sustitucion, insercidon o eliminacion de una proteina se conocen bien en la técnica. Por ejemplo, las técnicas para
producir mutaciones por sustitucion en sitios predeterminados en el ADN se conocen bien por los expertos en la
materia e incluyen mutagénesis M13, mutagénesis in vitro T7-Gen (USB, Cleveland, OH), mutagénesis de sitio dirigido
QuickChange (Stratagene, San Diego, CA), mutagénesis de sitio dirigido mediada por la PCR u otros protocolos de
mutagénesis de sitio dirigido.

El polipéptido de hox5 de HDZip de clase | o el homologo del mismo pueden ser un derivado. Los "derivados” incluyen
péptidos, oligopéptidos, polipéptidos, proteinas y enzimas que pueden comprender sustituciones, eliminaciones o
adicionales de restos de aminoacidos de origen natural y no natural en comparacioén con la secuencia de aminoacidos
de una forma de origen natural de la proteina. Los derivados pueden comprender restos de aminoacidos de origen
natural alterados, glucosilados, acilados, prenilados o de origen no natural en comparacion con la secuencia de
aminoacidos de una forma de origen natural del polipéptido. Un derivado también puede comprender uno o mas
sustituyentes no aminoacidicos en comparacioén con la secuencia de aminoacidos de la que procede, por ejemplo, una
molécula indicadora u otro ligando, unido de manera covalente o no covalente a la secuencia de aminoacidos, tal como
una molécula indicadora que esta unida para facilitar su deteccion, y restos de aminoacido de origen no natural en
relacién a la secuencia aminoacidica de la proteina de origen natural.

El polipéptido de hox5 de HDZip de clase | o el homdlogo del mismo pueden estar codificados por una variante de corte
y empalme alternativo.

En los casos donde la secuencia util en los procedimientos de la divulgacion sea un acido nucleico que codifica a un
polipéptido de hox5 de HDZip de clase | o un homdlogo del mismo, la variante de corte y empalme codifica un
polipéptido que comprende desde N-terminal hasta C-terminal: (i) una caja acida; y (ii) un homeodominio de clase I; y
(iii) una cremallera de leucina con mas de 5 héptadas. Ademas, el polipéptido de hox5 de HDZip de clase | o un
homologo del mismo puede comprender cualquiera o ambos de los siguientes: (a) una cola de Trp; y (b) el motivo de
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aminoacidos RPFF, donde R es Arg, P es Pro y F es Phe. Dentro de este motivo, se permiten uno o mas cambios
conservativos en cualquier posicién, y uno o dos cambios no conservativos en cualquier posicion. El motivo de (b)
precede a la caja acida, cuando se examina la proteina desde N-terminal hasta C-terminal. Ademas se prefieren
variantes de corte y empalme de secuencias de acido nucleico proporcionadas en la tabla A. Lo mas preferido es una
variante de corte y empalme de una secuencia de acido nucleico como la representada por la SEC ID N°: 1.

Por lo tanto, la presente divulgacion proporciona un procedimiento para mejorar las caracteristicas de crecimiento de
plantas que comprende modular la expresion en una planta de una variante de corte y empalme alternativo de un acido
nucleico que codifica un polipéptido de hox5 de cremallera de leucina de homeodominio (HDZip) o un homélogo del
mismo.

La expresion "variante de corte y empalme alternativo”, tal como se usa en el presente documento, abarca variantes de
una secuencia de acido nucleico en la que se han cortado, reemplazado o afiadido intrones y/o exones seleccionados,
o en la que se han acortado o alargado intrones. Dichas variantes seran aquellas en las que se mantenga la actividad
biolégica de la proteina, lo que puede lograrse manteniendo de manera selectiva segmentos funcionales de la
proteina. Dichas variantes de corte y empalme pueden encontrarse en la naturaleza o pueden producirse por el
hombre. Los procedimientos para producir dichas variantes de corte y empalme se conocen bien en la técnica.

El homologo también puede estar codificado por una variante alélica de un acido nucleico que codifica un polipéptido
de hox5 de HDZip de clase | o un homdlogo del mismo.

En los casos donde la secuencia util en los procedimientos de la divulgacion sea un acido nucleico que codifica a un
polipéptido de hox5 de HDZip de clase | o un homdlogo del mismo, la variante alélica codifica un polipéptido que
comprende desde el N-terminal hasta el C-terminal: (i) una caja acida; y (ii) un homeodominio de clase I; y (iii) una
cremallera de leucina con mas de 5 héptadas. Ademas, el polipéptido de hox5 de HDZip de clase I, o un homélogo del
mismo, puede comprender cualquiera o ambos de los siguientes: (a) una cola de Trp; y (b) el motivo de aminoacidos
RPFF, donde R es Arg, P es Pro y F es Phe. Dentro de este motivo, se permiten uno o mas cambios conservativos en
cualquier posicion, y uno o dos cambios no conservativos en cualquier posicion. El motivo de (b) precede a la caja
acida, cuando se examina la proteina desde el N-terminal hasta el C-terminal. Ademas se prefieren variantes alélicas
de secuencias de acido nucleico proporcionadas en la tabla A. Lo mas preferido es una variante alélica de una
secuencia de acido nucleico como la representada por la SEC ID N°: 1.

Por lo tanto, la presente divulgacion proporciona un procedimiento para mejorar caracteristicas de crecimiento de
plantas que comprende modular la expresion en una planta o una variante alélica de un acido nucleico que codifica un
polipéptido de hox5 de homeodominio de cremallera de leucina (HDZip) de clase | o un homdlogo del mismo.

Las variantes alélicas existen en la naturaleza, y el uso de estos alelos naturales esta abarcado en los procedimientos
de la presente divulgacion. Las variantes alélicas abarcan polimorfismos de nucledtidos individuales (SNP), asi como
polimorfismos de insercién/eliminacién pequefia (INDEL). El tamafio de los INDEL es normalmente menor de 100 pb.
Los SNP y los INDEL forman el mayor conjunto de variantes de secuencias en cepas polimorficas de origen natural de
la mayoria de organismos.

De acuerdo con la presente divulgacion, se contempla la expresion modulada del acido nucleico o variante del mismo.
En la técnica se documentan bien procedimientos para aumentar la expresion de genes o productos génicos e
incluyen, por ejemplo, la sobreexpresion conducida por promotores apropiados, el uso de potenciadores de la
transcripcion o potenciadores de la traduccion. Los acidos nucleicos aislados que sirven como promotores o elementos
potenciadores pueden introducirse en una posicion apropiada (tipicamente cadena arriba) de una forma no heterologa
de un polinucleétido para regular positivamente la expresion del acido nucleico o variante del mismo. Por ejemplo,
pueden alterarse promotores in vivo por mutacion, delecion, y/o sustitucion (véase, Kmiec, la Patente de Estados
Unidos No. 5,565,350; Zarling y col., PCT/US93/03868), o pueden introducirse promotores aislados en una célula de
planta en la orientacion y distancia apropiada de un gen de la presente divulgacion para controlar la expresion del gen.

En la técnica se documentan bien procedimientos para reducir la expresién de genes o productos génicos.

Si se desea la expresion del polipéptido, generalmente es deseable incluir una regién de poliadenilacion en el extremo
3’ de una regidn codificante polinucleotidica. La regién de poliadenilacion puede derivar del gen natural, de una
variedad de otros genes de plantas, o de ADN-T. La secuencia de extremo 3’ a afiadir puede proceder, por ejemplo, de
los genes de nopalina sintasa u octopina sintasa, o como alternativa de otro gen de planta, o de cualquier otro gen
eucariota.

También puede afadirse una secuencia intronica a la region no traducida (UTR, untranslated region) 5’ o la secuencia
codificante de la secuencia codificante 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 1000 veces (Buchman y Berg (1988) Mol. Cell Biol. 8: 4395-4405; Callis y col., (1987) Genes
Dev 1:1183-1200). Dicha potenciacion intronica de la expresidon génica es tipicamente mayor cuando se pone cerca
del extremo 5’ de la unidad de transcripcion. En la técnica se conoce el uso de los intrones de maiz, el intron Adh1-S,
1, 2 y 6, el intron Bronze-1. Para una informacion general véase: The Maize Handbook, Capitulo 116, Freeling y
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Walbot, Eds., Springer, N. Y. (1994).

La divulgacion también proporciona construcciones génicas y vectores para facilitar la introduccion y/o expresion de
las secuencias de nucledtidos utiles en los procedimientos de acuerdo con la divulgacion.

Por lo tanto, se desvela una construccion génica que comprende:

(i) un acido nucleico de hox5 de HDZip de clase | o una variante del mismo;

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

(iii) una secuencia de terminacioén de la transcripcion.

Usando tecnologia de ADN recombinante, bien conocida por los expertos en la técnica, pueden construirse
construcciones utiles en los procedimientos de acuerdo con la presente invencién. Las construcciones génicas pueden
insertarse en vectores, que se encuentran disponibles en el comercio, adecuados para la transformacioén en plantas y
adecuados para la expresion del gen de interés en las células transformadas. Por lo tanto, la invencion proporciona el
uso de una construccion génica, como se define anteriormente en el presente documento, en los procedimientos de la
invencion.

Las plantas se transforman con un vector que comprende la secuencia de interés. La secuencia de interés esta unida
operativamente a una o mas secuencias de control (al menos a un promotor). Las expresiones “elemento regulador”,
secuencia de control” y “promotor” se usan todas indistintamente en el presente documento y se toman en un contexto
amplio para referirse a secuencias de acido nucleico reguladoras capaces de efectuar la expresion de las secuencias
a las que se unen. En los términos anteriormente mencionados se incluyen las secuencias reguladoras
transcripcionales procedentes de un gen gendmico eucariota clasico (incluyendo la caja TATA que es necesaria para
el inicio de la transcripcién adecuado, con o sin secuencia de caja CCAAT) y elementos reguladores adicionales (es
decir, secuencias activadoras cadena arriba, potenciadores y silenciadores) que alteran la expresion génica en
respuesta al desarrollo y/o estimulo externo, o de una manera especifica de tejido. También se incluye en el término
una secuencia reguladora transcripcional de un gen procariota clasico, en cuyo caso puede incluir una secuencia de
caja -35 y/o secuencias reguladores transcripcionales de caja -10. La expresion “elemento regulador” también incluye
una molécula de fusién sintética o un derivado que confiere, activa o potencia la expresién de una molécula de acido
nucleico en una célula, tejido u érgano. La expresion “unido operativamente” 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 puede iniciar la transcripcion del gen de interés.

Ventajosamente, para dirigir la expresion de la secuencia del acido nucleico puede usarse cualquier tipo de promotor.
El promotor puede ser un promotor inducible, es decir, que tiene un inicio de la transcripcién inducido o aumentado en
respuesta a un estimulo evolutivo, quimico, ambiental o fisico. Siendo un ejemplo de un promotor inducible un
promotor inducible por estrés, es decir, un promotor activado cuando una planta se expone a diversas condiciones de
estrés. Ademas, o como alternativa, el promotor, que puede ser un promotor preferido de tejido, es uno que puede
iniciar preferentemente la transcripcion en determinados tejidos, tales como hojas, raices, tejido de semillas, etc. En el
presente documento, los promotores capaces de iniciar la transcripcion solo en determinados tejidos reciben el
nombre de "especificos de tejido".

Preferentemente, el acido nucleico de hox5 de HDZip de clase | o variante del mismo, esta unido operativamente a un
promotor constitutivo. Un promotor constitutivo es transcripcionalmente activo durante la mayor parte de, pero no
necesariamente en todas, las fases del crecimiento y desarrollo y se expresa sustancialmente de manera ubicua. El
promotor constitutivo es preferentemente un promotor de GOS2, mas preferentemente el promotor constitutivo es un
promotor de GOS2 de arroz, adicionalmente de manera preferida el promotor constitutivo esta representado por una
secuencia de acido nucleico sustancialmente similar a la SEC ID N°: 33, mas preferentemente el promotor constitutivo
es como se representa en la SEC ID N°: 33. Debe aclararse que la aplicabilidad de la presente invencién no esta
limitada al acido nucleico de hox5 de HDZip de clase | o a una variante del mismo. En la Tabla 5, mas adelante, se
muestran ejemplos de otros promotores constitutivos que también pueden usarse para realizar los procedimientos de
la invencion.

Tabla 5: Ejemplos de promotores constitutivos:

Fuente del Gen Referencia

Actina McElroy y col, Plant Cell, 2: 163-171, 1990

CAMYV 35S Odell y col., Nature, 313: 810-812, 1985

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

GOS2 de Pater y col, Plant J Nov;2(6):837-44, 1992, WO 2004/065596,
Ubiquitina Christensen y col, Plant Mol. Biol. 18: 675-689, 1992
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(continuacion)

Fuente del Gen

Referencia

Ciclofilina de arroz

Buchholz y col., Plant Mol Biol. 25(5): 837-43, 1994

Histona H3 de maiz

Lepetit y col, Mol. Gen. Genet. 231:276-285, 1992

Histona H3 de alfalfa

Wu 'y col. Plant Mol. Biol. 11:641-649, 1988

Actina 2

Any col. Plant J. 10:9411; 107-121, 1996

34S FMV

Sanger y col., Plant. Mol. Biol., 14, 1990: 433-443

Subunidad pequefia
Rubisco

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 WO 01/14572,

Super promotor WO 95/14098,

Proteinas de la caja G | WO 94/12015

Un promotor especifico de semilla es uno que es transcripcionalmente activo predominantemente en tejidos de
semilla. Un promotor especifico de semilla también puede tener alguna actividad residual en otras partes.
Preferentemente, el promotor especifico de semilla es un promotor especifico de endospermo y/o de aleurona, lo que
significa que el promotor es transcripcionalmente activo predominantemente en tejido de endospermo y/o en las capas
de aleurona de una semilla, aunque puede haber alguna actividad residual o expresién débil en alguna otra parte.

Tabla 6: Ejemplos de promotores especificos de semilla

Fuente del Gen Patron'c!e Referencia
expresion
genes especificos semilla Simon, y col., Plant Mol. Biol. 5: 191, 1985; Scofield, y col., J. Biol. Chem. 262:
de semilla 12202, 1987.; Baszczynski, y col., Plant Mol. Biol. 14: 633, 1990.
albcrmina de NUez. | semilla Pearson, y col., Plant Mol. Biol. 18: 235-245, 1992.
Legumina semilla Ellis, y col., Plant Mol. Biol. 10: 203-214, 1988.
Glutelina (arroz) semilla Takaiwa, y col., Mol. Gen. Genet. 208: 15-22, 1986; Takaiwa, y col., FEBS
Lett. 221: 43-47, 1987.
Zeina semilla Matzke y col Plant Mol Biol, 14(3):323-32 (1990)
napA semilla Stalberg, y col, Planta 199: 515-519, 1996.
Gluteina-1 de
BPM y APM de endospermo | Mol Gen Genet 216:81-90, 1989; NAR 17:461-2, 1989
trigo
SPA de trigo semilla Albani y col, Plant Cell, 9: 171-184, 1997
?r}gﬁc; ydliadinas de | o4 shermo | EMBO 3:1409-15, 1984
Promotor Itr1 de endospermo
cebada
Hordeina B1, C, D endospermo Theor Appl Gen 98:1253-62, 1999; Plant J 4:343-55, 1993; Mol Gen Genet
de cebada P 250:750-60, 1996
DOF de cebada endospermo | Mena y col, The Plant Journal, 116(1): 53-62, 1998
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(continuacion)

Fuente del Gen Patron'c!e Referencia

expresion
promotor sintético | endospermo | Vicente-Carbajosa y col., Plant J. 13: 629-640, 1998.
gfﬁgga NRP33 | endospermo | Wuy col., Plant Cell Physiology 39(8) 885-889, 1998
geg;?rt;uzllna Glo-1 endospermo | Wuy col., Plant Cell Physiology

39(8) 885-889, 1998

OSH1 de arroz embrion Sato y col, Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 93: 8117-8122, 1996
D globulina
REB/OHP-1 de endospermo | Nakase y col. Plant Mol. Biol. 33: 513-522, 1997
arroz
Qg;%;cosa PP endospermo | Trans Res 6:157-68, 1997
E‘gg'g:ﬂgﬁ” endospermo | Plant J 12:235-46, 1997
Sjc;'r‘;g'““a de endospermo | PMB 32:1029-35,1996
KNOX embrion Postma-Haarsma y col, Plant Mol. Biol. 39:257-71, 1999
Oleosina de arroz embrion y Wu 'y col, J. Biochem, 123:386, 1998

aleurona
Oleosina de semilla

irasol (embrién y Cummins, y col., Plant Mol. Biol. 19: 873-876, 1992

9 semilla seca)
Supuesta proteina -~
ribosomal 40S de debil en
arroz endospermo
alfa-globulina de fuerte en
arroz endospermo
alanina débil en
aminotransferasa
de arroz endospermo
inhibidor de -
tripsina ITR1 gﬁglclnse;ermo
(cebada)
WSI18 de arroz emb,rlon *

estrés
RAB21 de arroz emb,rlon *

estrés
Oleosina de arroz | aleurona +
de 18kd embrién

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
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 la de un promotor de referencia (tal como el que se usa en los
procedimientos de la presente invencion). Como alternativa, la fuerza del promotor puede evaluarse cuantificando
niveles de ARNm o comparando niveles de ARNm del acido nucleico usado en los procedimientos de la presente
invencion, con niveles de ARNm de genes constitutivos tal como ARNr 18S, usando procedimientos bien conocidos

18




10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

ES 2555659 T3

en la técnica, tales como transferencia de Northern con analisis densitométrico de autorradiogramas, PCR cuantitativa
en tiempo real o RT-PCR (Heid y col., 1996 Genome Methods 6: 986-994). Generalmente por “promotor débil” se
entiende un promotor que dirige la expresion de una secuencia codificante a un nivel bajo. Por “nivel bajo” se entiende
niveles de aproximadamente 1/10.000 transcritos a aproximadamente 1/100.000 transcritos, a aproximadamente
1/5000000 transcritos por célula. Por el contrario, un “promotor fuerte” dirige la expresion de una secuencia codificante
a alto nivel, o a aproximadamente 1/10 transcritos a aproximadamente 1/100 transcritos a aproximadamente 1/1000
transcritos por célula.

Opcionalmente, en la construcciéon introducida en una planta, también pueden usarse unas o mas secuencias
terminadoras. El término “terminador” incluye una secuencia de control que es una secuencia de ADN en el extremo de
una unidad transcripcional que sefaliza el procesamiento y la poliadenilacion en direccién 3’ de un transcrito primario y
la terminacion de la transcripcion. Otros elementos reguladores pueden incluir potenciadores transcripcionales asi
como traduccionales. Los expertos en la técnica conoceran secuencias terminadoras y potenciadoras que pueden ser
adecuadas para su uso a la hora de realizar la presente invencién. Un experto en la materia conocera o sabra como
obtener dichas secuencias.

Las construcciones genéticas de la divulgacion pueden incluir adicionalmente un origen de secuencia de replicacion
que es necesario para la conservacion y/o replicacion en un tipo de célula especifico. Un ejemplo es cuando en una
célula bacteriana se requiere conservar una construccion genética como un elemento genético episomal (por ejemplo,
una molécula de plasmido o de cosmido). Como origenes de replicacion preferidos se incluyen, pero sin limitacion,
f1-ori y colE1.

La construccion genética puede comprender opcionalmente un gen marcador de seleccion. Tal como se usa en el
presente documento, la expresion "gen marcador de seleccion” incluye cualquier gen que confiere un fenotipo en una
célula en la que se exprese para facilitar la identificacion y/o seleccion de células que se transfectan o transforman con
una construccion de acido nucleico de la divulgacion.

Para la deteccién de la transferencia satisfactoria de las secuencias de acidos nucleicos como se usa en los
procedimientos de la invencion y/o seleccion de plantas transgénicas que comprenden estos acidos nucleicos, es
ventajoso usar genes marcadores (o genes indicadores). Por lo tanto, la construccion genética puede comprender
opcionalmente un gen marcador de seleccion. Tal como se usa en el presente documento, las expresiones "marcador
de seleccion”, "gen marcador de seleccion” o "gen indicador” incluyen cualquier gen que confiera un fenotipo en una
célula en la que se exprese para facilitar la identificacion y/o seleccion de células que se transfectan o transforman con
una construccion de acido nucleico de la divulgacion. Estos genes marcadores permiten la identificacion de una
transferencia satisfactoria de las moléculas de acido nucleico mediante una serie de principios diferentes. Los
marcadores adecuados pueden seleccionarse de marcadores que confieren resistencia a antibiéticos 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 da como resultado la formacion de color (por ejemplo
[l-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 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 de plantas, solo una
minoria de las células capta el ADN exdgeno vy, 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, delecion por procedimientos convencionales. Ademas, las moléculas
de acido nucleico que codifican un marcador de seleccién pueden introducirse en una célula huésped en el mismo
vector que comprende la secuencia que codifica los polipéptidos de la invenciéon o usarse en los procedimientos de la
invencion, o incluso en un vector distinto. Las células que se han transfectado de manera estable con el acido nucleico
introducido pueden identificarse, por ejemplo, células que tienen integrado el marcador de seleccidon sobreviven
mientras que las otras mueren).

Dado que los genes marcadores, particularmente genes para resistencia a antibiéticos y herbicidas, ya no se requieren
0 no se desean en la célula huésped transgénica una vez que se han introducido satisfactoriamente los acidos
nucleicos, el proceso de acuerdo con la invencion para introducir los acidos nucleicos emplea ventajosamente técnicas
que permiten la retirada o escision de estos genes marcadores. Un procedimiento de este tipo es lo que se conoce
como co-transformaciéon. El procedimiento de co-transformaciéon emplea dos vectores simultaneamente para la
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transformacion, un vector que lleva el acido nucleico de acuerdo con la invencion y un segundo que lleva el gen (o
genes) marcador. Una proporcion grande de transformantes recibe o, en el caso de plantas, comprende (hasta el 40 %
o mas de los transformantes), ambos vectores. En el caso de transformacién 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 retirarse de la planta transformada
realizando cruzamientos. En otro procedimiento, se usan genes marcadores integrados en un transposoén para la
transformacion junto con el acido nucleico deseado (conocido como tecnologia Ac/Ds). Los transformantes pueden
cruzarse con una fuente 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 (aprox. 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 localizacién diferente. En estos casos, el gen marcador
debe eliminarse realizando cruzamientos. En microbiologia, se desarrollan 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 retira las secuencias
localizadas entre las secuencias loxP. Si el gen marcador se integra entre las secuencias loxP, éste se elimina una vez
se haya producido la transformacion satisfactoriamente, por expresion de la recombinasa. Otros sistemas de
recombinacion 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 acidos nucleicos. Naturalmente, estos procedimientos
también pueden aplicarse a microorganismos tales como levaduras, hongos o bacterias.

La divulgacion se refiere a una construccion génica que comprende:

(i) un acido nucleico de hox5 de HDZip de clase | o una variante del mismo;
(i) un promotor constitutivo capaz de dirigir la expresion de la secuencia de acido nucleico de (i), y opcionalmente,
(iii) una secuencia de terminacion de la transcripcion.

El promotor constitutivo es preferentemente un promotor de GOS2, mas preferentemente el promotor constitutivo es el
promotor de GOS2 de arroz, adicionalmente de manera preferida el promotor constitutivo esta representado por una
secuencia de acido nucleico sustancialmente similar a la SEC ID N°: 33, mas preferentemente el promotor constitutivo
es como se representa en la SEC ID N°: 33. Adicionalmente la invencién proporciona el uso de una construccién como
se define en la reivindicacion 7 en el aumento del rendimiento de una planta en plantas que crecen en condiciones sin
estrés en comparacion con las plantas de tipo silvestre correspondientes, en el que dicho rendimiento aumentado se
selecciona entre uno o mas de: nimero aumentado de semillas cargadas, rendimiento total de semillas aumentado,
aumento de la tasa de carga de semillas, IC aumentado, PMG aumentado.

La presente divulgacion también incluye plantas obtenibles por los procedimientos de acuerdo con la presente
invencion. Por lo tanto, la presente divulgacion proporciona plantas, partes de plantas (incluyendo células de plantas)
obtenibles por los procedimientos de acuerdo con la presente divulgacion, cuyas plantas o partes (incluyendo células)
comprenden un transgén de acido nucleico de hox5 de HDZip de clase |.

La invencién también proporciona un procedimiento para la produccidon de plantas transgénicas que tienen
caracteristicas de crecimiento mejoradas, en particular, rendimiento aumentado, cada uno en relacion a las plantas de
tipo silvestre correspondientes u otras plantas de control, que comprende la introduccién y expresion en una planta de
cualquier acido nucleico descrito en el presente documento que sea Util en los procedimientos de la divulgacion.

» 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
expresion, todas estas construcciones realizadas por procedimientos recombinantes en los que

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

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

c) a) y b) no se localizan en su ambiente genético natural o se han modificado por procedimientos recombinantes,
siendo posible que se produzca la modificacion de, por ejemplo, una sustitucion, adicién, delecién, inversion o
insercion de uno o mas restos de nucledtido. Se entiende que, ambiente genético natural, significa el locus
genoémico 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 acidos nucleicos se conserva preferentemente, al menos en parte.
El ambiente flanquea la secuencia de acidos nucleicos al menos en un lado y tiene una longitud de secuencia de al
menos 50 pb, preferentemente de al menos 500 pb, en especial, preferentemente de al menos 1000 pb, mas
preferentemente de al menos 5000 pb. Un casete de expresion de origen natural - por ejemplo la combinacion de
origen natural del promotor natural de las secuencias de acidos nucleicos con la secuencia de acidos nucleicos
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 esta casete de expresion se
modifica mediante procedimientos sintéticos no naturales (“artificiales”) tal como, por ejemplo, tratamiento
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mutagénico. Se describen procedimientos adecuados, por ejemplo, en los documentos US 5.565.350 o WO
00/15815.

Mas especificamente, la presente divulgacion proporciona un procedimiento para la produccion de plantas
transgénicas que tienen caracteristicas de crecimiento mejoradas (particularmente rendimiento aumentado) cuyo
procedimiento comprende:

(i) introducir y expresar en una planta, en una parte de la planta o en una célula de planta, un acido nucleico de
hox5 de HDZip de clase | o una variante del mismo; y
(ii) cultivar la célula de planta en condiciones que promuevan 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 divulgacion, el acido nucleico se introduce preferentemente en una planta por transformacion.

El término “transformacion” como se denomina en el presente documento incluye la transferencia de un polinucleétido
exogeno en un célula hospedadora, independientemente del procedimiento usado para la transferencia. El tejido de
planta capaz de propagacion clonal posterior, mediante organogénesis o embriogénesis, puede transformarse con una
construccion genética y a partir de la misma regenerarse una planta completa. El tejido particular seleccionado variara
dependiendo de los sistemas de propagacion clonales disponibles para, y mejor adaptados a, la especie particular que
se va a transformar. Las dianas tisulares ejemplares incluyen discos foliares, polen, embriones, cotiledones,
hipocotiledones, megagametofitos, tejido de callo, tejido meristematico existente (por ejemplo, meristemo apical,
brotes axilares, y meristemos radiculares), e inducen tejido meristematico (por ejemplo, meristemo de cotiledén y
meristemo de hipocotiledon). El polinucledtido puede introducirse de manera estable o transitoria en una célula
huésped y puede mantenerse no integrado, por ejemplo, como un plasmido. Como alternativa, éste puede integrarse
en el genoma huésped. La célula de la planta transformada resultante puede después usarse para regenerar una
planta transformada de una manera conocida por los expertos en la técnica.

La transformacion de especies plantas es actualmente una técnica muy habitual. Ventajosamente, cualquiera de los
diversos procedimientos de trasformacion puede usarse para introducir el gen de interés en una célula antecesora
adecuada. Los métodos de transformacion también incluyen el uso de liposomas, electroporacion, productos quimicos
que aumentan la captacion de ADN libre, inyeccion del ADN directamente en la planta, pistola de bombardeo de
particulas, transformacion usando virus o polen y microproyeccion. Pueden seleccionarse procedimientos entre el
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 revestido con ADN o ARN (Klein TM y col., (1987) Nature 327: 70) infeccidon con virus (no
integrantes) y similares. Las plantas transgénicas de arroz, se producen preferentemente mediante transformacion
mediada por Agrobacterium usando cualquiera de los procedimientos bien conocidos para la transformacién del arroz,
tales como los descritos en cualquiera de las siguientes referencias: solicitud de patente europea publicada 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. En el caso de la transformacion del maiz, el procedimiento preferido es como se
describe en Ishida y col. (Nat. Biotechnol 14(6): 745-50, 1996) o en Frame y col. (Plant Physiol 129(1): 13-22, 2002.

Generalmente, después de la transformacion, las células o grupos de células de planta se seleccionan para detectar la
presencia de uno o mas marcadores que estan codificados por genes que pueden expresarse en plantas
co-transferidos con el gen de interés, después de lo cual el material transformado se regenera en una planta completa.

Después de la transferencia y regeneracion de ADN, las plantas supuestamente transformadas pueden evaluarse,
usando, por ejemplo, analisis de Southern, para determinar la presencia del gen de interés, nimero de copias y/u
organizacion genoémica. Como alternativa o adicionalmente, los niveles de expresion del ADN recién introducido
pueden supervisarse usando analisis de Northern y/o Western, o PCR cuantitativa; siendo todas estas técnicas bien
conocidas por los expertos habituales en la materia.

Las plantas transformadas generadas pueden propagarse mediante diversos medios, tales como mediante técnicas
clasicas de propagacion clonal o de reproduccion. Por ejemplo, una primera generacion (o T1) de plantas
transformadas puede reproducirse asexualmente para dar transformantes de segunda generacion (o T2) homocigotos
y después las plantas T2 pueden propagarse adicionalmente a través de técnicas de reproduccion clasicas.

Los organismos transformados generados pueden adoptar diversas formas. Por ejemplo, pueden ser quimeras de
células transformadas y de células no trasformadas; 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 divulgacion se amplia claramente a cualquier célula de planta o planta producida mediante cualquiera de
los procedimientos descritos en el presente documento, y a todas las partes de la planta y propagulos de la misma. La
presente invencion se amplia adicionalmente para incluir la progenie de una célula, tejido u drgano primario
transformado o transfectado o la planta completa que se ha producido mediante cualquiera de los procedimientos
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anteriormente mencionados, siendo el Unico requisito que la progenie presente la misma caracteristica, o
caracteristicas, genotipicas y/o fenotipicas que las producidas por el precursor en los procedimientos de acuerdo con
la divulgacion.

La divulgacion también incluye células huésped que comprenden un acido nucleico de hox5 de HDZip de clase |
aislado o una variante del mismo.

La divulgaciéon también se amplia a partes cosechables de una planta, tales como, pero sin limitacion, semillas, hojas,
frutos, flores, tallos, rizomas, tubérculos y bulbos. Adicionalmente la divulgacion se refiere a productos derivados de
una parte cosechable de dicha planta, tales como granulos deshidratados o polvos, aceite, grasa y acidos grasos,
almidén o proteinas.

La presente invencion también incluye el uso de acidos nucleicos de hox5 de HDZip de clase | y variantes de los
mismos Y el uso de polipéptidos de hox5 de HDZip de clase | como se expone en las reivindicaciones 8 y 9. Dichos
usos se refieren a mejorar cualquiera de las caracteristicas del crecimiento de las plantas como se expone en las
reivindicaciones 8 y 9.

Los acidos nucleicos de hox5 de HDZip de clase | o variantes de los mismos, o los polipéptidos de hox5 de HDZip de
clase | u homologos de los mismos pueden encontrar uso en programas de reproduccion en los que se identifica un
marcador de ADN, que puede estar unido genéticamente a uno de los acidos nucleicos o variantes mencionados
anteriormente. Los acidos nucleicos o variantes, o polipéptidos u homdlogos de los mismos pueden usarse para definir
un marcador molecular. Este marcador de ADN o de proteina puede después usarse en programas de reproduccion
para seleccionar plantas que tengan rasgos potenciados relacionados con el rendimiento (tales como rendimiento
aumentado). Los acidos nucleicos o variantes son como se definen anteriormente.

Las variantes alélicas de un acido nucleico/gen que codifica a hox5 de HDZip de clase | pueden encontrar uso en
programas de reproduccion asistida mediante marcador. Dichos programas de reproduccion a veces requieren la
introduccion de variacion alélicas 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. Después, se realiza la identificacion de variantes alélicas, por ejemplo, por
PCR. A esto le sigue una etapa de seleccion de variantes alélicas superiores de la secuencia en cuestion y que dara
caracteristicas de crecimiento mejoradas, tal como rendimiento 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, diferentes variantes alélicas de cualquiera de los acidos nucleicos /genes descritos en el
presente documento que sean Uutiles en los procedimientos de la invencién. El rendimiento de crecimiento puede
supervisarse en un invernadero o en el campo. Etapas opcionales adicionales incluyen cruzamiento de plantas en el
que se identifico la variante alélica superior con otra planta. Esto podria usarse, por ejemplo, para realizar una
combinacién de caracteristicas fenotipicas interesantes.

Los acidos nucleicos y variantes mencionados anteriormente también pueden usarse como sondas 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 reproduccién de plantas para desarrollar lineas con fenotipos deseados. Dicho uso de los
acidos nucleicos o variantes requiere solo una secuencia de acido nucleico de al menos 15 nucleétidos de longitud.
Los acidos nucleicos o variantes pueden usarse como marcadores de polimorfismos de longitud de fragmentos de
restriccion (PLFR). Con los acidos nucleicos o variantes pueden explorarse transferencias de Southern (Sambrook J,
Fritsch EF y Maniatis T (1989) Molecular Cloning, A Laboratory Manual) de ADN gendmico de planta digerido por
enzimas de restriccion. Los patrones de banda resultantes pueden después someterse a analisis genético usando
programas informaticos tales como MapMaker (Lander y col. (1987) Genomics 1: 174-181) para construir un mapa
genético. Ademas, los acidos nucleicos pueden usarse para explorar transferencias de Southern que contienen ADN
genomicos tratados con endonucleasas de restriccion de un conjunto de individuos que representan alos padres y a la
progenie de un cruce genético definido. La segregacion de polimorfismos de ADN se observa y se usa para calcular la
posicion del acido nucleico que codifica el polipéptido JMJC en el mapa genético previamente obtenido usando esta
poblacién (Botstein y col. (1980) Am. J. Hum. Genet. 32:314-331).

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

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

En otra realizacion, pueden usarse las sondas de acidos nucleicos en mapeo directo de hibridacion in situ con
fluorescencia (HISF, Fluorescent In Situ Hybridization) (Trask (1991) Trends Genet. 7: 149-154). Aunque los
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procedimientos actuales del mapeo HISF favorecen el uso 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 realizacion de mapeo
HISF usando sondas mas cortas.

Usando los acidos nucleicos pueden realizarse diversos procedimientos basados en amplificaciéon de acidos nucleicos
para el mapeo genético y fisico. Como ejemplos se incluyen la amplificacion especifica de alelo (Kazazian (1989) J.
Lab. Clin. Med 11: 95-96), el polimorfismo de fragmentos amplificados por PCR (CAPS; Sheffield y col. (1993)
Genomics 16: 325-332), el ligamiento especifico de alelo (Landegren y col. (1988) Science 241: 1077-1080), las
reacciones de extension de nucledtidos (Sokolov (1990) Nucleic Acid Res. 18: 3671), el Mapeo Hibrido por Radiacion
(Walter y col. (1997) Nat. Genet. 7: 22-28) y el Mapeo Happy (por las siglas en inglés mapping based on the analysis of
approximately HAPloid DNA samples using the PolYmerase chain reaction) (Dear y Cook (1989) Nucleic Acid Res. 17:
6795-6807). Para estos procedimientos, se utiliza la secuencia de un acido nucleico para disefiar y producir pares de
cebadores para su uso en la reaccidon de amplificacion o en reacciones de extension con cebador. El disefio de dichos
cebadores es muy 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 caracteristicas de
crecimiento mejoradas, como se expone en las reivindicaciones. Estas caracteristicas de crecimiento mejoradas
también pueden combinarse con otros rasgos ventajosos desde el punto de vista econémico, tales como rasgos que
potencian adicionalmente el rendimiento, la tolerancia a diversos estreses abiodticos y bibticos, rasgos que modifican
diversas caracteristicas arquitectonicas y/o caracteristicas bioquimicas y/o fisioldgicas.

Descripcion de las figuras

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

La Fig.1 muestra un alineamiento multiple de homeodominios HDZip de clase | de diferentes fuentes de plantas,
usando un programa de alineamiento multiple VNTI AlignX, basado en un algoritmo ClustalWW modificado (InforMax,
Bethesda, MD, http://www.infor- maxinc.com), con parametros determinados de penalizacién por apertura de
hueco de 10 y una extension de hueco de 0,05. Los aminoacidos invariantes L16, W48, F49, N51 y R53, del
homeodominio, se indican en un cuadro vertical. Los aminoacidos preferidos A46 y W56 de HDZip de Clase |
también se indican en un cuadro vertical. Las tres hélices necesarias para la unién al ADN se marcan como cajas
negras encima del alineamiento. Las seis héptadas se separan con una linea vertical. Las siete posiciones dentro
de cada héptada se denominan a, b, ¢, d, e, fy g. La Leu ocupa la posicion d dentro de cada héptada, y se indica en
un cuadro vertical.

La Fig. 2 muestra un alineamiento multiple de polipéptidos de hox5 de HDZip de clase | de diversas plantas, usando
un programa de alineamiento multiple VNTI AlignX, basado en un algoritmo ClustalW modificado (InforMax,
Bethesda, MD, http://www.informaxinc.com), con parametros determinados de penalizacién por apertura de hueco
de 10 y una extension de hueco de 0,05). Los tres dominios principales caracterizados, desde el extremo N al
extremo C, estan fuertemente empaquetados y se identifican como la caja acida, el homeodominio de clase | y la
cremallera de leucina de seis héptadas. Ademas, la cola de Trp y el motivo de aminoacidos RPFF estan
ligeramente empaquetados.

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

La figura 4 detalla ejemplos de secuencias de hox5 de cremallera de leucina de homeodominio de clase | (HDZip).
Se obtienen como resultado varias secuencias a partir de ensamblajes EST publicos (véase la tabla A), con una
menor calidad de secuenciacion. Como consecuencia, pueden esperarse algunas sustituciones de acidos
nucleicos. Los codones de inicio (ATG) y de parada delimitan las secuencias de acido nucleico.

Ejemplos

A menos que se afirme lo contrario, las técnicas de ADN recombinante se llevaron a cabo de acuerdo con protocolos
convencionales 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. Los materiales y procedimientos convencionales para el trabajo molecular con plantas se
describen en Plan Molecular Biology Labfase (1993) por R.D.D. Croy, publicado por BIOS Scientific Publications Ltd
(R.U.) y Blackwell Scientific Publications (R.U.).

EJEMPLOS - Polipéptidos de hox5 de HDZip de clase | y secuencias codificantes
Ejemplo 1: Identificacion de secuencias relacionadas con la SEC ID N°: 1y la SEC ID N°: 2
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Las secuencias (ADNc de longitud completa, EST o gendmico) se identificaron de entre aquellas mantenidas en la
base de datos Entrez Nucleotides en el National Center for Biotechnology Information (NCBI) usando herramientas de
blusqueda de secuencias en bases de datos, tales como la Basic Local Alignment Tool (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 us6 para
encontrar regiones de similitud local entre secuencias comparando secuencias de acido nucleico o polipeptidicas con
bases de datos de secuencias y calculando la significacion estadistica de las coincidencias. Por ejemplo, el polipéptido
codificado por el acido nucleico de la SEC ID N°: 1 se uso para el algoritmo TBLASTN, con configuraciones por defecto
y el filtro para ignorar el conjunto de secuencias de baja complejidad. La salida del andlisis se visualizé mediante
comparacion por pares, y se clasificd de acuerdo con la puntuacion de probabilidad (valor de E), donde la puntuacién
refleja la probabilidad de que suceda un alineamiento particular por casualidad (cuanto mas bajo sea el valor de E, mas
significativa sera la coincidencia). Ademas de los valores de E, las comparaciones también se puntuaron por el
porcentaje de identidad. El porcentaje de identidad se refiere al nimero de nucleétidos idénticos (o de aminoacidos)
entre las dos secuencias de acido nucleico (o polipeptidicas) comparadas sobre una longitud concreta. En algunos
casos, pueden ajustarse los parametros por defecto para modificar la rigurosidad de la busqueda. Por ejemplo, el valor
de E puede aumentarse para mostrar coincidencias menos rigurosas. De este modo, pueden identificarse
coincidencias cortas practicamente exactas.

A continuacion, en la tabla A se proporciona una lista de secuencias de acidos nucleicos relacionadas con la secuencia
de acidos nucleicos de la SEC ID N°: 1.

Tabla A: Ejemplos de secuencias relacionadas con la secuencia de acidos nucleicos de SEC ID N°: 1

Nombre Numero de SEC ID N° SEC ID N° del Fuente
referencia del NCBI del polipéptido traducido
del nucleoétido nucleétido
Orysa_hox5 XM_482406 1 2 Oryza sativa
Orysa_hox16 XM_467603 3 4 Oryza sativa
" C0458693
Zeama_hox5 DV024016 5 6 Zea mays
Zeama_hox16 AY 105265 7 8 Zea mays
CA088615
Sacof_hox5* CA115362 9 10 Saccharum officinarum
CA142506
Sorbi_hox5* 253%2%88? 11 12 Sorghum bicolor
DR735359
Triae_hox16* DR741379 13 14 Triticum aestivum
CD916488
Arath ATHB1 X58821 15 16 Arabidopsis thaliana
Dauca_CHB3** D26575 17 18 Daucus carota
Glyma_HD157** | AF184278 19 20 Glycine max
Crapl CPHB-5 | AF443621 21 22 Craterostigma
plantagineum
Goshi_hox5* 331?356?23 23 24 Gossypium hirsutum
Lyces_hox5 BT014213.1 25 26 Lycopersicon
esculentum
Lyces_VaHOX1 | X94947 27 28 Lycopersicon
esculentum
Medsa_hox16* giggggg; 29 30 Medicago sativa
Aqufo_hox5 DT758247 31 32 Aquilegia formosa x
Aquilegia pubescens
Poptr_hox16_1 scaff XV.439 40 41 Populus tremuloides
Poptr_hox16_2 scaff XII.649 42 43 Populus tremuloides
Poptr_hox16_3 Icl|scaff_VI11.1839 44 45 Populus tremuloides
Medtr_hox16_1 CR954197.2 46 47 Medicago truncatula
Phavu_hox16 AF402605 48 49 Phaseolus vulgaris
Lotco_hox16 AP006364 50 51 Lotus corniculatus
*Contigo compilado a partir de varias referencias de EST (se muestran las principales); Siendo la calidad de
secuenciacion EST normalmente menor, pueden esperarse algunas sustituciones de acidos nucleicos.
**Las secuencias de Daucus carota y de Glycine max se han corregido en comparacién con su nimero de
referencia.
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Ejemplo 2: Alineamiento de secuencias polipeptidicas de hox5 de HDZip de clase |

Se uso6 AlignX a partir del vector NTI (Invitrogen) basado en el popular algoritmo Clustal de alineamiento progresivo
(Thompson y col. (1997) Nucleic Acids Res 25:4876-4882; Chenna y col. (2003). Nucleic Acids Res 31:3497-3500).
Puede construirse un arbol filogenético usando un algoritmo de agrupamiento del vecino mas proximo. Los valores por
defecto son para la penalizaciéon por hueco abierto de 10, para la penalizacion por extension de hueco de 0,1 y la
matriz de ponderacion seleccionada es Blosum 62 (en caso de alinear polipéptidos).

El resultado de los multiples alineamientos de secuencia se muestra en la figura 2. Los tres dominios principales
caracterizados, desde el extremo N al extremo C, estan fuertemente empaquetados y se identifican como la caja acida,
el homeodominio de clase | y la cremallera de leucina de seis héptadas. El "dominio conservado" comprende estos tres
dominios. Ademas, la cola de Trp y el motivo de aminoacidos RPFF estan ligeramente empaquetados.

Ejemplo 3: Calculo del porcentaje de identidad global entre secuencias polipeptidicas de hox5 de HDZip de
clase |

Los porcentajes de similitud e identidad globales entre las secuencias polipeptidicas de hox5 de HDZip de clase | se
determinaron usando el programa informatico Matrix Global Alignment Tool (MatGAT) (BMC Bioinformatics. 2003 4:29.
MatGAT: an application that generates similarity/identity matrices using protein or DNA sequences. Campanella JJ,
Bitincka L, Smalley J; programa alojado por Ledion Bitincka). El programa MatGAT genera matrices de
similitud/identidad para secuencias de ADN o proteina sin la necesidad del alineamiento previo de los datos. El
programa efectua una serie de alineamientos por parejas usando el algoritmo de alineamiento global de Myers y Miller
(con una penalizacion por hueco abierto de 12, y una penalizacién por extension de hueco de 2), calcula la similitud y
la identidad usando, por ejemplo Blosum 62 (para polipéptidos), y después situa los resultados en una matriz de
distancia. La similitud de secuencia se muestra en la mitad inferior de la linea divisoria y la identidad de secuencia se
muestra en la mitad superior de la linea divisoria diagonal.

Los parametros usados en la comparacion fueron:
Matriz de puntuacion: Blosum62

Primer hueco: 12

Hueco extendido: 2

Los resultados del analisis del programa informatico se muestran en la tabla B 1 para la similitud e identidad global
sobre la longitud completa de las secuencias polipeptidicas (excluyendo las secuencias de polipéptidos parciales). El
porcentaje de identidad se proporciona sobre la diagonal y el porcentaje de similitud se proporciona por debajo de la
diagonal.

El porcentaje de identidad entre las secuencias polipeptidicas mostradas puede ser tan bajo como el 29 % de identidad
de aminoacidos en comparacién con SEC ID N°: 2.
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Tabla B 1: Resultados de MatGAT para la similitud e identidad global sobre la longitud completa de las
secuencias polipeptidicas.

15[16[17]18]19]20[21]22
38|38|36|a2|41]26(a0[42
4a|3a[35(40(35|35|30|30|41]43|39
45[30]34|37(36|36]41130]41|44 (41
30{33|47|58|56|43|32|33|31|33|33
33[31|841a8]48|47|32|31|31|31)32
146/ 38]35/30|36|35|40[30|46/49]40
56131]40,62155/4613031|30[32| 31
4636(34(37/36/33|41141]45,47|41

1. Aqufo_Hox5
2. Arath_ATHB1
3. Crapl_CPHB5
4. Dauca_CHB3
5. Glyma_HD157
6. Goshi_Hox5
7. Lotco_Hox16

8. Lyces _Hox5

9. Lyces_VaHOX1 = [45[48]47(63|56(4B62/47] 33[33]
70. Medts_Hox16, |46(38]50(65]04|49(75| 48 31[30]
11, Medtr_Hox16_1 |52|46/50]61]81 48|74 i35]
12, Orysa_Hox16  [62|50|58(50(50]60147 a5
13. Orysa_HoxS . [63|47/52|48]48 52[38/5 g0[65]
14 Phava_HOX16 _ |51|57148/64]80(48[65[47 16 {a3(33]
15, Poptr_HOX16_1 |64|54,52171]66|52] 7550 T4l
16. Poptr_HOX16_2 |51]49]51[70{66]5073]49165 33034
17. Popir_HOX16_3 [52|51|47|59|50(5263 j31[33
18. Sacof_Hoxs  [62|58[67(47|44]60]48 94
19. Sorbi_Hoxb  (62|57(55(46(45(58(51 JER

20. Triae_Hox16 62]54(56148|48(59(47158147149/4718216148]52/51|46|56}55]
21. Zeama_MHox16 |63;58|59)51(40|62{51)60]49;50|47]81|62)51]49/48]46]56|57
22, Zeama_Hox5 62]58|56146|44/59|49,57(45/45|45]55|68|46|50/46]48(|96]|96

El "dominio conservado” de las secuencias polipeptidicas de hox5 de HDZip de clase | comprende desde el extremo N
al extremo C, una caja acida, un homeodominio de clase Il y la cremallera de leucina de seis héptadas (véase la figura
2), tal como se ha definido anteriormente en el presente documento. Cuando se efectua el analisis del porcentaje de
identidad en los dominios conservados en lugar de en las secuencias polipeptidicas de longitud completa, se observa
un aumento en el porcentaje de identidad, tal como se muestra en la tabla B 2. Los valores inferiores son ahora por
encima del 50 % de identidad de aminoacidos en comparacion con la SEC ID N°: 2.
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Tabla B 2: Resultados de MatGAT para la similitud e identidad global sobre el "dominio conservado” de las
secuencias polipeptidicas.

1 2 3 4 (5 (6 [7 @8 [9 10 |11 [12 113 [14 15 [16 (17 |18 (19 (20
75 |66 [61 (67 [63 |60 (B8 |67 |73 (76 |67
71 |66 63 |65 |62 |59 |67 66 |71 |71 |67
5O |63 |62 |62 [58 |65 |65 |64 |66 68 |65
57 |57 [64 |80 [75 {66 58 |89 |87 [57 |58
74 |66 |63 68 [63 64 |67 |66 |73 {75 |67
54 |52 |62 |77 {73 |64 |53 |52 |54 [54 |53
68 |63 (66 62 60 71 [69 |75 |76 |70
57 |62 |73 (68 |6D |58 [58 |57 |57 |58
57 161 |75 |71 |62 [57 (57 |58 |59 |57
B84 60 |56 |58 |82 [82 [94 (96 (B2
58 [57 |57 [92 [93 [81 [84 [94
71 |65 |60 (60 |57 |58 |60
93 165 |59 160 |58 |61 |59
57 |57 |56 |58 (57
57 |57 |56 |68 |58
79 |82 |98
82 (98
79
82

. Aqufo_hox5_CD

. Arath_ATHB1_CD
. Crapl_CPHB-5_CD
. Dauca_CHB3_CD
Goshi_hox5_CD

. Lotco_hox16_CD

. Lyces_hox5 CD

. Lyces_VaHOX1_CD |77
, Medtr_hox16_CD
10. Orysa_hox16_CD
11. Orysa_hox5 CD (90 57 83 (78 |88 |77 |88 [71 |74
12. Phavu_hox16_CD |79 |79 |75 (80 |79 [81 (76 (75 (80
13. Poptr_hox16_1_CD|81 |80 |75 188 |82 (90 (79 [84 [87
14. Poptr_hox16_2_ CD
15. Poptr_hox16_3 CD
16. Sacof_hox5 CD 89 (86 |80 |77 [87 |77 |86 |71
17. Sorbi_hox5_CD 89 (86 (81 (77 (87 (77 {87 [71
18. Triae_hox16_CD {93 192 B85 (79 (92 (80 {92 {74 (75 (98 |91 |77 BO (77 |73 (88
19. Zeama_box16_CD |93 |92 |86 |78 (92 |81 |92 [75 |77 [98 |92 |79 [BO {76 |74 [90 |91
20. Zeama_hox5_CD (89 186 |81 |77 [87 |77 |87 |71 |73 |89 197 (74 |78 |75 |72 [99 100 |89

W] o ~f o o &l W] N[ =

Ejemplo 4: Identificacion de dominios comprendidos en las secuencias polipeptidicas de hox5 de HDZip de
clase |

La base de datos Integrated Resource of Protein Families, Domains and Sites (InterPro) es una interfaz integrada para
las bases de firma usadas de manera comun para busquedas basadas en texto y secuencias. La base de datos
combina estas bases de datos, que usan metodologias diferentes y diferentes grados de informacion bioldgica acerca
de proteinas bien caracterizadas para derivar firmas de proteinas. Las bases de datos colaboradoras incluyen
SWISS-PROT, PROSITE, TrEMBL, PRINTS, ProDom y Pfam, Smart y TIGRFAMSs. InterPro esta alojada en el
European Bioinformatics Institute en el Reino Unido.

Los resultados del barrido InterPro de la secuencia polipeptidica representada por la SEC ID N°: 2 se presentan en la
tabla C.

Tabla C: Resultados del barrido InterPro de la secuencia polipeptidica representada por la SEC ID N°: 2

InterPro IPR000047 Motivo hélice-giro-hélice, represor de tipo
lambda
PRINTS PR00031 HTHREPRESSR
InterPro IPR001356 Caja homeostatica
PRODOM PD000010 Caja homeostatica
PRINTS PR00024 HOMEOBOX
PFAM PF00046 Caja homeostatica
SMART SM00389 HOX
PROFILE PS00027 HOMEOBOX_1
PROFILE PS50071 HOMEOBOX_2
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(continuacion)

InterPro IPR003106 Cremallelja'de leucina, asociada a caja
homeostatica
PFAM PF02183 HALZ
InterPro IPR009057 Similar a homeodominio

Similar a

SUPERFAMILY SSF46689 .
homeodominio

InterPro IPR012287 Relacionado con homeodominio

Rel. con

GENE3D G3DSA:1.10.10.60 .
homeodominio

Puede calcularse la composicion primaria de aminoacidos (en %) para determinar si un dominio de polipéptido es rico
en aminoacidos especificos (por ejemplo, en una caja acida) usando programas informaticos del servidor ExXPASy, 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). Entonces puede compararse la composicion de la
secuencia polipeptidica de interés con la composicion media de aminoacidos (en %) en el banco de datos de
secuencias de proteinas Swiss-Prot.

En la tabla a continuacion (tabla D), se comparan el % de Asp (D), % de Glu (E) y su contenido combinado en la caja
acida de SEC ID N°: 2 con la media en el banco de datos de secuencias de proteinas Swiss-Prot.

Tabla D
% de Asp | % de Glu | % de Asp (D) + % de
(D) (E) Glu (E)
Medla,l en el bgnco de datos de secuencias de 53 % 6.6 % 11,9 %
proteinas Swiss-Prot
Caja acida de SEC ID N°: 2 9,1 % 54,5 % 63,6 %

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

El consorcio Genome Ontology (GO) es una colaboracion internacional entre cientificos en varias bases de datos
bioldgicas, con una oficina editorial radicada en el European Bioinformatics Institute. El objetivo de GO es proporcionar
vocabularios controlados par la descripcion de funciones moleculares, procesos bioldgicos y componentes celulares
de productos génicos. Cuando se efectia un barrido de InterPro tal como se describe anteriormente, también se
efectla una busqueda en la base de datos de GO. Las secuencias polipeptidicas de hox5 de HDZip de clase | tienen
como funcién molecular la de factor de transcripcion y actividad de unién a ADN especifica de secuencia, y localizada
en el nucleo de células vegetales (véase la tabla a continuacion (tabla E)).

Tabla E

Entrada de Gene Ontology

Homeodominio Funcién molecular: actividad de factor de transcripcion
(G0O:0003700)

Componente celular: niucleo (GO:0005634)

Funcién molecular: uniéon a ADN especifica de secuencia

(G0:0043565)
Cremallera de leucina, asociada a caja | Funcidon molecular: Unién a ADN (GO:0003677) Componente
homeostatica celular: nucleo (GO:0005634)

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

La prediccion de la cremallera de leucina y la identificacion de la héptada se llevé a cabo usando programas
informaticos especializados, tales como 2ZIP, que combina un algoritmo convencional de prediccion hélices
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superenrolladas con una busqueda aproximada para la repeticion de leucina caracteristica (Bornberg-Bauter y col.,
(1998) Nucleic Acids Res 26(11): 2740-2746; alojado en el Instituto Max Planck, Golm en Alemania). Una potencial
cremallera de leucina, una repeticion de leucinas o una hélice superenrrollada pueden identificarse usando este
programa informatico.

Las secuencias polipeptidicas de hox5 de HDZip de clase | comprenden una prediccién de cremallera de leucina con al
menos 5, preferentemente 6 héptadas. Cuando el polipéptido de SEC ID N° 2 se somete a este algoritmo, se
encuentra una cremallera de leucina entre las posiciones 143 y 178, tal como se muestra en el resultado a
continuacioén (los numeros reflejan la posicion del aminoacido, C la regidon de hélice superenrrollada y L la leucina
dentro de la héptada):

GMAPROVAVWFQONRRARWKTKQLEHDFDRLKAAYDATAADHHALLSDNDRLRAQVISLTE
CCCceecelcecccececCCCcceceecececececocceececceccceccceece

181------- 191--wnmm- 201--~-=~- 211--—-—-- 221------- 231-w-mmm -
KLODKETSPSSATITTAAQEVDQPDEHTEAAS TTGFATVDGALAAPP PGHQQPPHKDDLVY
ceccceecce

241~ ----- 251------~ 261--=---- 271--m== =~ 28L------- 291~---=--

AVSDEGCSFDLPDAAAAAARMFGAAGVVHHDAADDEEAQLGSWTAWFWS

Ejemplo 6: Ensayo para secuencias polipeptidicas de hox5 de HDZip de clase |

Los polipéptidos de hox5 de HDZip de clase | u homdlogos de los mismos tienen actividad de unién a ADN,
preferentemente a semisitios de 5 pb que se solapan en una posicién central, CAA(A/T)ATTG, tal como se detecta en
ensayos de un hibrido de levadura (Meijer y col., (2000) Mol Gen Genet 263:12-21). En ensayos transitorios en
suspensiones de células de arroz, se ha comunicado que el bombardeo conjunto de un polipéptido de hox5 de HDZip
de clase | con el gen indicador GUS dio como resultado un aumento en el nimero de puntos tefiidos, que también
tenian un color mas intenso (Meijer y col., anteriormente citado). Este ensayo es util para demostrar la funcion
activadora de los polipéptidos u homdlogos de hox5 de HDZip de clase I.

Ejemplo 7: Clonacion se secuencia de dcido nucleico de hox5 de HDZip de clase | de Oryza sativa

Se amplificé la secuencia de acidos nucleicos de hox5 de HDZip de clase | de Oryza sativa mediante PCR usando
como molde una biblioteca de ADNc de plantula de Oryza sativa (Invitrogen, Paisley, R.U.). Después de la
retrotranscripcion del ARN extraido de las plantulas, se clonaron los ADNc en pCMV Sport 6.0. En tamarfio promedio
del inserto del banco fue de 1,6 kb el numero original de clones era del orden de 1,67 x 107 ufc. Se determiné que el
titulo original era de 3,34 x10° ufc/ml después de la amplificacion de 6x10"° ufc/m. Después de la extraccion del
plasmido, se usaron 200 ng de molde en una mezcla de PCR de 50 pl. Los cebadores prm06000 (SEC ID N°: 34;

sentido, codoén de inicio en negrita, sitio de AttB1 en cursiva:
5-GGGGACAAGTTTGTACAAAAAAGCAGGCTTAAACAATGGATCCCG- GCCG 3') y prm06001 (SEC ID N°: 35;
inverso, complementario, sitio de AttB2 en cursiva: 5

GGGGACCACTTTGTACAAGAAAGCTGGGTGATCAGCTCCAGAACCAGG 3'), que incluye los sitios de Attb para la
recombinacion Gateway, se usaron para la amplificacién por PCR. La PCR se llevé a cabo usando ADN polimerasa
Hifi Tag en condiciones convencionales. Un fragmento de PCR de 1116 pb (que incluyen sitios de attB; a partir de 1050
pb) se amplificé y purific6 usando procedimientos convencionales. La primera etapa del procedimiento Gateway, la
reaccion BP, se llevd a cabo en ese momento, durante el cual el fragmento de PCR se recombina in vivo con el
plasmido para producir, de acuerdo con la terminologia de Gateway, un "clon de entrada". El plasmido pDONR201 se
compro a través de Invitrogen, como parte de la tecnologia Gateway®.
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Ejemplo 8: Construccion del vector

Posteriormente se usé el clon de entrada que comprendia las secuencias de acido nucleico en una reaccién LR con un
vector de "destino" usado para la transformacion de Oryza sativa. Este vector contenia como elementos funcionales
entre los limites del ADN-T: un marcador de seleccion en plantas; un casete de expresion marcador explorable; y un
casete Gateway previsto para la recombinacion de LR in vivo con la secuencia de interés ya clonada en el clon de
entrada. Se coloco un promotor de GOS2 de raton (SEC ID N°: 33) para la expresion constitutiva cadena arriba de este
casete de Gateway.

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

Ejemplo 9: Transformacién de plantas
Transformacién de arroz

El Agrobacterium que contenia el vector de expresidon se usd para transformar plantas de Oryza sativa. Se
descascarillaron las semillas secas maduras de arroz Japonica de la variedad Nipponbare. Se llevé a cabo la
esterilizacion incubando durante un minuto en etanol al 70 %, seguido de 30 minutos de HgCL; al 0,2 %, seguido de
lavados 6 veces 15 minutos con agua destilada estéril. Las semillas estériles germinaron después en un medio que
contenia 2,4-D (medio de induccion de callos). Después de incubar 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. Los trozos
de callo embriogénico se subcultivaron en medio reciente 3 dias antes del cultivo conjunto (para potenciar la actividad
de la division celular).

Se uso la cepa LBA4404 de Agrobacterium que contenia el vector de expresion para el cultivo conjunto. Se inoculd
Agrobacterium en medio AB con los antibiéticos adecuados y se cultivaron durante 3 dias a 28 °C. Después, las
bacterias se recogieron y se suspendieron en medio de cultivo conjunto liquido a una densidad (DO600) de
aproximadamente 1. Después se transfirid la suspension a una placa de Petri y se los callos se sumergieron en la
suspension durante 15 minutos. Los tejidos de callos se transfirieron secos sobre un papel de filtro y se transfirieron a
un medio solido de cultivo conjunto y se incubaron durante 3 dias en la oscuridad a 25 °C. Los callos cultivados
conjuntamente crecieron en 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, se desarrollaron islas de callos resistentes de crecimiento rapido. Después
de transferir este material al medio de regeneracion y de incubacioén con luz, se liberé el potencial embriogénico y se
desarrollaron brotes en las siguientes cuatro a cinco semanas. Se cortaron los brotes 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 con alta humedad y dias cortos en un invernadero.

Se generaron aproximadamente 35 transformantes de arroz de TO para una construccidon. Los transformantes
primarios se transfirieron de 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 las plantas transgénicas de una sola copia que
mostraban tolerancia al agente de seleccion, se mantuvieron para la cosecha de las semillas de T1. Después, las
semillas se recogieron al cabo de tres a cinco meses de su trasplante. El procedimiento produjo transformantes de un
solo locus a una tasa de mas del 50 % (Aldemita y Hodges, 1996, Chan y col. 1993, Hiei y col. 1994).

Ejemplo 10: Procedimiento de evaluacion fenotipica
10.1 Configuracion de la evaluacion

Se generaron aproximadamente 35 transformantes de arroz de TO. Los transformantes primarios se transfirieron de
una camara de cultivo tisular a un invernadero para el crecimiento y la cosecha de la simiente de T1. Se retuvieron
siete eventos, de los cuales la progenie de T1 segregd 3:1 respecto de la presencia/ausencia del transgén. Para cada
uno de estos eventos, se seleccionaron aproximadamente 10 plantulas de T1 que contenian el transgén (hetero y
homocigotos) y aproximadamente 10 plantulas de T1 que carecian del transgén (nulicigotos) controlando la expresion
de marcadores visuales. Las plantas transgénicas y los correspondientes nulicigotos se cultivaron unos al lado de
otros en posiciones aleatorias. Las condiciones del invernadero fueron de dias cortos (12 horas de luz), 28 °C en la luz
y 22 °C en la oscuridad, y con una humedad relativa del 70 %.

Todos los eventos de T1 se evaluaron adicionalmente en la generacion de T2 siguiendo el mismo procedimiento de
evaluacioén que para la generacion de T1. Desde el estado de la siembra hasta el estado de madurez las plantas se
pasaron varias veces a través de una cabina de obtencidon de imagenes digitales. En cada instante, se tomaron
imagenes digitales (2048 x 1536 pixeles, 16 millones de colores) de cada planta desde al menos 6 angulos distintos.

Exploracion de estrés salino
Se cultivaron plantas de 4 eventos (semillas de T2) en un sustrato compuesto de fibras de coco y argex (proporcién de

3 a 1). Se us6 una solucion de nutrientes normales durante las dos primeras semanas después de trasplantar las
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plantulas al invernadero. Después de las dos primeras semanas, se afiadié sal (NaCl) 25 mM a la solucion de
nutrientes, hasta que se cosecharon las plantas.

Exploracion de sequia

Se cultivaron plantas de cinco eventos (semillas de T2) en suelo de siembra en condiciones normales hasta que
alcanzaron el estado de emergencia. Después se transfirieron a una seccion "seca" donde se contenia la irrigacion. Se
insertaron sondas de humedad en macetas al azar para controlar el contenido de agua del suelo (CAS). Cuando el
CAS se encontro por debajo de determinados umbrales, las plantas volvieron a regarse automaticamente de manera
continua hasta que se alcanzaba de nuevo un nivel normal. Las plantas volvieron a transferirse a condiciones
normales. El resto del cultivo (maduracion de plantas, cosecha de las semillas) fue igual que para plantas no cultivadas
en condiciones de estrés abidtico. Se efectud una ronda de confirmacion que consistia en repetir la exploraciéon con
semillas de T2 no cosechadas de plantas de la primera exploraciéon de sequia, sino de plantas cultivadas en
condiciones normales.

Exploracion de disponibilidad reducida de nutrientes (nitrégeno)

Las plantas de arroz se cultivan en suelo de siembra en condiciones normales salvo para la solucién de nutrientes. Las
macetas se riegan desde el trasplante hasta la maduracion con una solucion especifica que tiene un contenido de
nitrégeno (N) reducido, normalmente de 7 a 8 veces menos. El resto del cultivo (maduracion de plantas, cosecha de las
semillas) fue igual que para plantas no cultivadas con estrés abiético. Entonces se miden los parametros relacionados
con la semilla.

10.2 Analisis estadistico: Prueba F

Se us6 un ANOVA (analisis de variantes) de dos factores como modelo estadistico para la evaluacion general de
caracteristicas fenotipicas de las plantas. 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 llevé a cabo para
comprobar un efecto del gen sobre todos los eventos de transformacion y para verificar el efecto general del gen,
también conocido como efecto génico global. El umbral de significacion para un efecto génico global auténtico se situd
en un nivel de probabilidad del 5 % para la prueba F. Un valor de la prueba F significativo indica un efecto génico, lo
que significa que no es solo la mera presencia o posicion del gen la que esta provocando las diferencias en el fenotipo.

10.3 Parametros medidos
10.3.1 Medicion de parametros relacionados con la biomasa

Desde el estado de la siembra hasta el estado de madurez las plantas se pasaron varias veces a través de una cabina
de obtencién de imagenes digitales. En cada instante, se tomaron imagenes digitales (2048 x 1536 pixeles, 16
millones de colores) de cada planta desde al menos 6 angulos distintos.

El area superficial de la planta (o biomasa foliar) se determiné contando el nimero total de pixeles en las imagenes
digitales a partir de partes de planta superficiales discriminadas del fondo. Este valor se promedié para las fotografias
obtenidas en el mismo instante desde los diferentes angulos y se convirtié en un valor de superficie fisica expresado en
mm cuadrados mediante calibracion. Los experimentos muestran que el area superficial de la planta medida de este
modo se correlaciona con la biomasa de las partes de planta superficiales. El area superficial es en el instante en el
que la planta ha alcanzado su biomasa foliar maxima. El vigor temprano es el area superficial de la planta (plantula)
tres semanas después de la germinacion.

Se usé un parametro adicional para medir la tolerancia al estrés abiotico cuando fue necesario: el indice de verdor tras
sequia, que da una indicacion de la senescencia de la planta. Este es la proporcion (expresada como %) de pixeles
amarillos en la primera imagen después de la sequia.

Para medir los parametros relacionados con la raiz, las plantas se cultivaron en macetas especialmente disefiadas con
fondos transparentes para permitir la visualizacion de las raices. Una camara digital registré imagenes desde el fondo
de la maceta durante el crecimiento de la planta. Las caracteristicas radiculares, tales como el area total proyectada
(que puede correlacionarse con el volumen total de raices), el diametro medio y la longitud de las raices por encima de
un determinado nivel de espesor (longitud de las raices gruesas), se dedujeron a partir de la fotografia usando
programas informaticos adecuados. El aumento en la biomasa radicular se expresa como un aumento en la biomasa
radicular total (medida como la biomasa maxima de las raices observada durante el periodo de vida de la planta); o
como un aumento en el indice raiz/brote (medido como la proporcion entre la masa de la raiz y la masa de brotes en el
periodo de crecimiento activo de las raices y brotes).

10.3.2 Mediciéon de parametros relacionados con las semillas

Se cosecharon las paniculas primarias maduras, se contaron, se embolsaron, se marcaron con un cédigo de barras y
se secaron durante tres dias en un horno a 37 °C. Después se ftrillaron las paniculas y se recogieron y contaron las
semillas. Las cascaras rellenas se separaron de las vacias usando un dispositivo soplador. Las cascaras vacias se
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desecharon y se volvid a contar la fraccion restante. Las cascaras rellenas se pesaron en una balanza analitica. Se
determiné el nimero de semillas cargadas contando el nimero de cascaras rellenas que permanecia después de la
etapa de separacion. El rendimiento total de semilla se midié pesando todas las cascaras rellenas recogidas de una
planta. El nimero total de semillas por planta se midié contando el nimero de cascaras recogidas de una planta. El
peso de mil granos (PMG) se extrapola a partir del nimero de semillas cargadas contadas y de su peso total. El indice
de cosecha (IC% en la presente invencion se define como la relacion entre el rendimiento de semillas total y el area
superficial (mm<), multiplicado por un factor 106. El numero total de flores por panicula, tal como se define en la
presente invencion, es la proporcién entre el nimero total de semillas y el nimero de paniculas primarias maduras. La
tasa de carga de semillas tal como se define en la presente invencion es la proporcion (expresada en %) del nimero de
semillas cargadas frente al nimero total de semillas (o floretes).

Ejemplo 11: Resultados de plantas transgénicas que expresan un acido nucleico de hox5 de HDZip de clase |
en condiciones de crecimiento normales

Los resultados de la evaluacion de las plantas de arroz transgénicas que expresan el acido nucleico de hox5 de HDZip
de clase | en condiciones de crecimiento normales se presentan en la tabla F. Se muestra el porcentaje de diferencia
entre las plantas transgénicas y los nulicigotos, con un valor de P de la prueba F por debajo de 0,05.

Tabla F: Resultados de la evaluacion de plantas transgénicas que expresan un acido nucleico de hox5 de HDZip de
clase | en condiciones de crecimiento normales.

Rasgo % de diferencia en T1 % de diferencia en T2
Diametro medio de las raices 2 1
Longitud de raices gruesas 9 17
Rendimiento total de semillas 17 19
Numero de semillas cargadas 15 17
Tasa de carga 7 9
Numero total de semillas 6 9
Numero de flores por panicula 8 9
TKW 2 2
indice de cosecha 16 16
Indice de verdor antes de la

floracién 2 4

Ejemplo 12: Resultados de plantas de arroz transgénicas que expresan la secuencia de dcido nucleico dutil
para llevar a cabo los procedimientos de la invencion, en condiciones de crecimiento con estrés salino

Los resultados de la evaluacion de las plantas de arroz transgénicas que expresan el acido nucleico que codifica una
secuencia polipeptidica de hox5 de HDZip de clase | en condiciones de crecimiento de estrés salino se presentan en la
tabla G. Se muestra el porcentaje de diferencia entre las plantas transgénicas y los nulicigotos, con un valor de P de la
prueba F por debajo de 0,05.

Tabla G: Resultados de la evaluacion de plantas transgénicas que expresan el acido nucleico de hox5 de HDZip de
clase | en condiciones de crecimiento de estrés salino.

Rasgo % de diferencia en T1
Rendimiento total de semillas 41

Numero de semillas cargadas 40

Tasa de carga 30

TKW 1

indice de cosecha 36

indice de verdor antes de la floracién 7
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Ejemplo 13: Resultados de plantas transgénicas que expresan el dcido nucleico de hox5 de HDZip de clase |
en condiciones de crecimiento de estrés por sequia

Los resultados de la evaluacion de las plantas de arroz transgénicas que expresan la secuencia de acido nucleico util
para llevar a cabo los métodos de la invencién en condiciones de crecimiento con estrés por sequia se presentan en la
tabla H. Se muestra el porcentaje de diferencia entre las plantas transgénicas y los nulicigotos, con un valor de P de la
prueba F por debajo de 0,05.

Tabla H: Resultados de la evaluacion de plantas de arroz transgénicas que expresan la secuencia de acido nucleico
util para llevar a cabo los procedimientos de la invencién, en condiciones de crecimiento con estrés por sequia.

Rasgo % de diferencia en T1 % de diferencia en T2
Diametro medio de las raices 2 1

Longitud de raices gruesas 9 14
Rendimiento total de semillas 18 31

Numero de semillas cargadas 21 33

Tasa de carga 15 33

indice de cosecha 18 34

indice de verdor tras sequia 2 3

Transformacion de maiz, trigo, soja, canola, alfalfa con secuencias utiles en los procedimientos desvelados

Transformacion de maiz

La transformacion del maiz (Zea mays) se efectiia con una modificacion del procedimiento descrito por Ishida y col.,
(1996) Nature Biotech 14(6): 745-50. La transformacion depende del genotipo en el maiz y solo genotipos especificos
son susceptibles de transformacion y regeneracion. La linea endogamica A188 (University of Minnesota) o los hibridos
con A188 como progenitor son buenas fuentes de material donante para transformacion, pero también pueden usarse
otros genotipos de manera satisfactoria. Las mazorcas se recogen de la planta del maiz aproximadamente a los 11
dias después de la polinizacién (DDP) cuando la longitud del embrién inmaduro es de aproximadamente 1 a 1,2 mm.
Los embriones inmaduros se cultivan conjuntamente con Agrobacterium tumefaciens que contiene al vector de
expresion, y las plantas transgénicas se recuperan mediante organogénesis. Los embriones extraidos se cultivan en
medio de induccion de callos, después en medio de regeneracion de maiz, que contiene el agente de seleccion (por
ejemplo, imidazolinona, aunque pueden usarse varios marcadores de seleccion). Las placas de Petri se incuban con
luz a 25 °C durante 2-3 semanas, o hasta que se desarrollan brotes. Los brotes verdes se transfieren desde cada
embrién a medio de enraizamiento de maiz y se incubaron a 25 °C durante 2-3 semanas, hasta que se desarrollaron
las raices. Los brotes enraizados se trasplantan a suelo en el invernadero. Las semillas de T1 se producen a partir de
plantas que muestran tolerancia al agente de seleccion y que contienen una sola copia del inserto de ADN-T.

Transformacion de trigo

La transformacion del trigo se efectia con el procedimiento descrito por Ishida y col., (1996) Nature Biotech 14(6):
745-50. La planta de cultivo Bobwhite (disponible a través de CIMMYT, México) se usa de manera comun en
transformacion. Los embriones inmaduros se cultivan conjuntamente con Agrobacterium tumefaciens que contiene el
vector de expresion, y las plantas transgénicas se recuperan mediante organogénesis. Después de la incubacion con
Agrobacterium, los embriones se cultivan in vitro en medio de induccién de callos, después en medio de regeneracion,
que contiene el agente de seleccion (por ejemplo, imidazolinona, aunque pueden usarse varios marcadores de
seleccion). Las placas de Petri se incuban con luz a 25 °C durante 2-3 semanas, o hasta que se desarrollan brotes. Los
brotes verdes se transfieren desde cada embrién a medio de enraizamiento y se incubaron a 25 °C durante 2-3
semanas, hasta que se desarrollaron las raices. Los brotes enraizados se trasplantan a suelo en el invernadero. Las
semillas de T1 se producen a partir de plantas que muestran tolerancia al agente de seleccion y que contienen una
sola copia del inserto de ADN-T.

Transformacion de soja

La soja se transforma de acuerdo con una maodificacion del procedimiento descrito en la Patente US 5.164.310 de
Texas A&M. Diversas variedades comerciales de soja son susceptibles de transformacién mediante este
procedimiento. La variedad de cultivo Jack (disponible a través de la lllinois Seed Foundation) se usa cominmente
para la transformacién. Las semillas de soja se esterilizan para la siembra in vitro. El hipocotilo, la radicula y un
cotiledon se extraen de las plantulas jovenes de siete dias de edad. El epicotilo y el cotiledon restante se cultivan
adicionalmente para que desarrollen noédulos axilares. Estos nodulos axilares se extraen y se incuban con
Agrobacterium tumefaciens que contiene al vector de expresion. Después del tratamiento del cocultivo, los explantes
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se lavan y transfieren a medio de selecciéon. Los brotes regenerados se extraen y se colocan en un medio de
elongaciéon de brotes. Los brotes no mas largos de 1 cm se colocan en medio de enraizamiento hasta que se
desarrollan las raices. Los brotes enraizados se trasplantan a suelo en el invernadero. Las semillas de T1 se producen
a partir de plantas que muestran tolerancia al agente de seleccion y que contienen una sola copia del inserto de
ADN-T.

Transformacion de colza/canola

Se usan los peciolos cotiledonarios y los hipocotilos de plantulas jévenes de 5-6 dias 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 superficialmente para su siembra in vitro. Los
explantes de peciolo del cotileddon con el cotiledon unido se extraen de las plantulas in vitro, y se inoculan con
Agrobacterium (que contiene el vector de expresion) sumergiendo el extremo cortado del explante de peciolo en la
suspension bacteriana. Los explantes se cultivan entonces durante 2 dias en medio MSBAP-3 que contiene 3 mg/l de
BAP, sacarosa al 3 %, Phytagar al 0,7 % a 23 °C, 16 h de luz. Después de dos dias de cultivo conjunto con
Agrobacterium, los explantes de peciolo se transfieren a medio MSBAP-3 que contiene 3 mg/l de BAP, cefotaxima,
carbenicilina, o timentina (300 mg/l) durante 7 dias, y después se cultivan en medio MSBAP-3 con cefotaxima,
carbenicilina, o timentina y agente de seleccion hasta la regeneracion de los brotes. Cuando los brotes tienen 5-10 mm
de longitud, se cortan y transfieren a medio de elongacién de brotes (MSBAP-0.5, que contiene 0,5 mg/l de BAP). Los
brotes de aproximadamente 2 cm de longitud se transfieren al medio de enraizamiento (MS0) para la induccion de
raices. Los brotes enraizados se trasplantan a suelo en el invernadero. Las semillas de T1 se producen a partir de
plantas que muestran tolerancia al agente de seleccion y que contienen una sola copia del inserto de ADN-T.

Transformacion de alfalfa

Se transforma un clon de regeneracion de alfalfa (Medicago sativa) usando el procedimiento de (McKersie y col, 1999
Plant Physiol 119: 839-847). La regeneracion y transformacion de la alfalfa depende del genotipo y por lo tanto se
requiere una planta regeneradora. Se han descrito procedimientos para obtener plantas regeneradoras. Por ejemplo,
estas pueden seleccionarse a partir de la variedad de cultivo Rangelander (Agriculture Canada) o cualquier otra
variedad de alfalfa comercial, tal como se describe por Brown DCW y A Atanassov (1985, Plant Cell Tissue Organ
Culture 4: 111-112). Como alternativa, se ha seleccionado la variedad RA3 (University of Wisconsin) para su uso en
cultivo tisular (Walker y col., 1978 Am J Bot 65:654-659). Los explantes de peciolo se cultivan conjuntamente con un
cultivo durante toda una noche de Agrobacterium tumefaciens C58C1 pMP90 (Mckersie y col., 1999 Plant Physiol 119:
839-847) o LBA4404 que contienen al vector de expresion. Los explantes se cultivan conjuntamente durante 3 d en la
oscuridad en medio de induccién SH que contiene 288 mg/l de Pro, 53 mg/l de tioprolina, 4,35 g/l de K2SOy4, y 100 mm
acetosiringinona. Los explantes se lavan en medio de Murashige-Skoog de fuerza media (Murashige y Skoog, 1962) y
se plantan en el mismo medio de induccion SH sin acetosiringinona pero con un agente de seleccion adecuado y un
antibiotico adecuado para inhibir el crecimiento de Agrobacterium. Después de varias semanas, los embriones
somaticos se transfieren a medio de desarrollo BOi2Y que no contiene reguladores del crecimiento, ni antibioticos, y
sacarosa a 50 g/l. Los embriones somaticos se germinan posteriormente en medio de Murashige-Skoog de fuerza
media. Las plantulas enraizadas se trasplantaron a macetas y se cultivaron en un invernadero. Las semillas de T1 se
producen a partir de plantas que muestran tolerancia al agente de seleccién y que contienen una sola copia del inserto
de ADN-T.
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<400> 1
atggatcccg gocgegtegt gttcgactce ggogtggegc ggegggegtg ccccggecggce 60
gcgcagatgc ttctcttcgg cgacggegge agcgecaaca gcoggegactt cttccgaggco 120
gtgccggegg cggtgctggg gatggatgaa tcgoggtcgt cgtcgtcggc 9g9cgggogeg 180
gggacgaagc ggccgitctt cacgacgcac gaggagctcc tggaggagga gtactacgac 240
gagcaggcgc cggagaagaa gcggcgygctg acggceggage adgtgcagat gctggagcgg 300
agcttcgagg aggagaacaa gctggagecg gagcggaaga cggagctcge ccgecgoctco 360
ggcatggcce cccggcaggt cgocgtctgg ttccagaacc goccgogeccy ctggaagacc 420
aagcagctcg agcacgactt cgaccgcctc aaggccgect acgacgccct cgccgccgac: 480
caccatgccc tcctctccga caacgaccgc ctccgogegc aggtaatctc attaaccgag. 540
aagctgcaag acaaggagac gtcgccgtcg tcggcgacca tcaccaccge ggcegcaggag 600
gtcgaccagc cggacgaaca cacggaggcec gegtcaacca ccggettcgoe caccgtcgac. | 660
ggcgcattgg €ggcgccacc gcecggecac cagcagccge cgcataaaga tgatcttgtg 720
agcagcggcg gcaccaacga cgacggcgat ggcggcgcgg ccgtggtggt cttcgacgtc - 780
accgagggeg ccaacgaccg cctcagcetge gagtcggocgt acttcgccga cgcoccgcggag 840
gcgtacgage gcgactgcge cgggcactac gecctcetcgt cggaggagga ggacqggeggc 200
gcggtcagcg acgagggetg cagettcgac ctccccgacg €cgeegeege €geegecgec 960
atgttcggcg ccgecggagt tgtgcaccac gacgecgegg acgacgagga ggcgcagetc 1020
ggcagctgga ccgocctggtt ctggagctga 1050
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Ala

Met

Arg

ASp

80

GIn

Arg

Ala

Glu

Ala

Thr



Glu

Ala

ser

val

Ala

His

Glu

305

Met

Glu

<210>3
<211> 1197
<212> ADN

Ala

2140

Pro

Ser

Phe

Tyr

Tyr

Gly

Phe

Ala

Ala
Pro
Gly
Asp
Phe
275
Ala
Cys

Gly

GTn

ser Thr

Pro

Gly

val

260

Ala

Leu

Ser

Ala

Leu

Gly

Thr

245

Thr

Asp

sSer

Phe

Ala

325

Gly

340

<213> Oryza sativa

<400> 3
atggagtrccg
ttggactgcy
agaccggtgc
cccgacgage
ctcacgcegg
ccggagegga
tggttccaga
ctcaaggegt
cgectecact
gagggcagcg
gtcgecgtec
cagcaggagc

gtggtggaca

gccggcteat
gcgetggegy
tcggcatgga
tcctcgaaga
agcaggtgca
agacggagct
accgecgeyce
cgttcgacgce
ctcaggtcat
ccggceygegge
cggacgccga
agcaggtgaa

cggacgegcea

ES 2555659 T3

Thr Gly

His GIn

230

AsSn Asp

Glu Gly
Ala

Ala

Glu
295

Ser

ASp Leu

310

Gly val

Ser Trp

cttcagcacg
cggcggcgtc
ggaaggaogg
ggagtactac
tctgctggag
ggcgeggaag
gcgctggaag
cctcegegec
gtcgttgacc
cgttgacgtce
ggaaccggcg
ggccgaggac
actggtggtc

Gln

ASp

Ala

Glu

Glu

Thr

Phe Ala Thr

Pro Pro

Gly

Asn
265

Asp

Ala Tyr

280

Glu Asp

Pro Asp Ala

His
330

val His

Ala

Trp
345

gcgggctecg
ggcggcgggg
cgcggegtca
gacgagcagc
aggagctrtcg
ctagggctgc
accaagcagc
gaccacgacg
gagaagctgc
ccgggettge
ctggaggagg
aggctgagea
agatgcggcec

37

val

His

235

Gly

Arg

Gclu

Gly

Ala

315

ASp

Phe

ASp

Lys

Gly

Leu

Arg

Ala

Trp

Gly

ASp

Ala

Ser

Ala

Ala

Ser

Ala

ASp

Ala

Cys

270

Cys

val

Ala

Asp

Leu

Leu

val

255

Glu

Ala

Ser

Ala

Asp

Ala

val

240

val

Ser

Gly

Asp

Ala

320

Glu

gcgccgggcea
ccatgtteca
agcggccctt
tcccggagaa
aggaggagaa
agccgecggcea
tcgagcgcga
ccctecteca
aagagaagga
ctgcggeggc
cggcggcggc
cgggcagegyg
ggcaagcatc

gatgctcttc
tcgaggggcyg
cttcaccacc

gaagcgqgcgc

caagctggag
ggtcgeegtg.
cttcgaccgc

ggacaaccac
gacgacgacc

cgacgtgaag

gttcgaggag

€gggagcgcy

tcgecgecgt

60
120
180
240
300

360
420

480"
540
600
660
720
780



ggacagcagce
ccccatggac
cgagggctgce
ccaccaccac
gatgtggaac
aaatcgttct
atgagaagga
<210>4

<211> 343
<212> PRT

gtggagtcgt
cacgccgegg
agctactacg
caacacgcgg
tagatttctc

ctttttcatt

aggaggtgta

ES 2555659 T3

acttcccggg
ggggcatcca
ccgacgacgc
acgacgacga
gcgegegege
tttccgette

tgcatgtgca

<213> Oryza sativa

<400> 4

Met
1
Gln

Gly

Gly

Glu

Met

Ala

Gly

Ser

Leu

Met

35

Arg

50

Leu

65

Leu

Asn

Leu

Trp -

Glu

Thr

Lys

Gln

Glu

Pro

Leu

Pro

115

Thr

130

Phe
145

Arg

Glu

Asp

Leu

Thr

Ala

His

Thr

Gly
Phe
20

Phe

Gly

Glu

Glu

Glu

100

Arg

Lys

Leu

Ser:

Thr

180

Arg Leu
5

Leu Asp

His Arg

val Lys

Tyr Tyr
70

Gln val

85

Pro Glu

Gln val
Gln

Leu

Arg Ala

150

Gln val

165

Glu

Gly:

Ile

Cys

Gly

Arg

55

Asp

His

Arg

Ala

cggcgacgag
gtcggaggag
cggcgrecte
ggaggacggc
gtcgtcgtge
tttgtctgta

tggtatggta

Thr
10

Phe ser

Ala
25

Gly Gly

Ala
40

Arg Pro

Pro Phe Phe

Glu GIn Leu

Glu
90

Leu Leu

Thr Glu

105

Lys

val Trp Phe

120

Glu
135

Asp

Met

Ser.

Arg Asp:Phe

His Asp Ala

Leu- Thr
170

ser:

Ala Ala

38

taccacgact
gacgacggcg
ttcgccgacc
cagcagatca
attcaattct
atgttgagtt

gggtaacaca

gcgtgatggg
ccggcagega
acggccacca
gctgetggty
cgtgttaaaa
tcgatcgget

tcggtga

Ala
Gly
val
Thr
Pro

75
Arg
Leu
Gln
Asp
Leu
155

G]U'

Ala

Gly

Gly

Leu

Thr

60

Glu

ser

Ala

Asn

LyS.

val

Ser

Gly

Gly

45

Pro

Lys

Phe

Arg

Arg

125

Leuw

GlIn

L.eu

Asp

Gly

val

30

Met

ASp

LYS

Glu

LYS

110

Arg

Lys

AsSp

Gln

val

190

Ala
15

Gly
Glu
Glu
Arg
Glu
g5

Leu

Ala

Ala.

Asn

Glu
175

Pro

Gly

Gly

Glu

Leu

Arg

840
900
960
1020
1080
1140
1197

80

Glu
Gly
Arg
Ser
His
;60

Lys

Gly.



Leu

Pro

Pro Ala

Ala

Ala
195

Leu Glu

210

Gin

225

val

Leu

Glu

Ile

val

val

Ala

Tyr

GIn

Lys Ala

Asp Thr

val
260

Ala

His
275

Asp

ser Glu

290

Tyr
305

His

Ser

<210>5

<211> 819
<212> ADN
<213> Zea mays

<400> 5
atggatccga
atgctgctct
atggcggtec
cacgaggagc
ctgacggcgg
ccggagcegca
tggttccaga
ctcaaggctg
aacctccggg

tcggcaacca

Tyr

His

Ccys

Ala Asp

Glin

His

Trp

Ala

Glu

Glu

ES 2555659 T3

ASp

Ala

ASp

230

Asp

Cys

Glu

Asp

His

325

Met

Ala

ser

val

Asp

Ala

310

Ala

Trp

val

Ala

215

Arg

GIn

ser

Met

ASp

295

Gly

Asp

Asn

200

Ala

Leu

Leu

val

Gly

Gly

val

Asp

val
Ala
ser
val
Glu
265
Pfo
Ala

Leu

AsSp

Ala

Phe

Thr

val

250

Ser

Met

Gly

Phe

Glu
330

val Pro

Glu
220

Glu

Ser Gly

Cys Gly

Tyr Phe Pro

Ala
285

ASp His

Ser Glu

Ala His

315

Glu Asp Gly

Ala

Gln

Gly

Arg

Gly

Ala

Gly

Gly

Gin

Glu

Glu

Ser

Gln

255

Gly

Gly

Cys

His

GIn
335

Glu

Gln

Ala

240

His

Asp

Gly

ser

His

320

Ile

gcgcggtcag
tcggcggegy
tgggcatgga
tcctagagga
agcaggtgch
agaccgagct
accgcegege
cttacgacgc
cacaggtgat

ctgctgccca

tttcgactct
aggcagcgec

cgacgcgacg

ggagtactac

gctgctggag

ggctegecgce

gcgctggaag
actcgecgec
ctccctgacy

agaggtcgac

ggcggcgege
aacagcaacg
Cgcgtgggca
gacgagcagg
cggagctteg
ctggggatgg
accaagcaac
-gaccaccagg
gagaagctgce

cagccagacg

39

99<gggacygg
gcttettecg

agcggeectt
cgccggagaa
aagaagagaa
cgccecegeca
tcgagaccga
gccteetggc
aaggcaagga

ddcacaccqc

€ggcgcegcag
aggtgttccg

cttcacgaca

gaagcgecga

caagctggad .

ggtagctgtt
ctatgaccgc
cgacaacgat
gacatccccg

tgtgtcaggc

60
120

180

240
300
360

- 420
- 480

540

. 600



ES 2555659 T3

acggaagaac tgctggegeca gcagctcaag gacaacctcc acagcagcgg cgactgecact

ggccatggca ccctctctte ggaagaagac gacggtggcg tggtcagtga cgagggetge

agcttcgetc tcccggatge catgttcget gecgggrtca cccaccatgg cgccgaggag

gtgcagctgg ccaactggac atccatgttc tggaactga

<210> 6
<211> 272
<212> PRT

<213> Zea mays

<400> 6

Met
1
Gly
ASN
Ala
Leu
65
Leu
Asn
Met
Trp
Ty‘l"
Asn

Glu

ASp

ASp

Gly

Gly

Thr

50

Glu

Thr

Lys

Ala

LyS

ASp

Leu

Thr

Glu

Pro Ser Ala
5

Ala
Phe
35

Arg
Glu
Ala
Leu
Pro

115

Thr

Ala

Arg

Ser

His
195

Gin
20

Phe
val
Glu
Glu
Glu
100
Arg
Lys
Leu
Ala
Pro

180

Thr

Met

Arg

Gly

Tyr

GlIn

85

Pro

Gin

Gln

Ala

Gin -

165

Ser

Ala

val

Leu

Gly

LyS

TYr

70

val

Glu

val

Leu

Ala

150

val

Ala

val

Ser

Leu

val

Arg

55

Asp

Gln

Arg

Ala

Phe

Phe

Pro

40

Pro

Glu

Leu

Lys

val

120

Glu

Thr

135

AsSp

Ile

Thr

Ser

His

ser

Thr

Asp

Gly

25

Met

Phe

GIn

Leu

Thr

105

Trp

ASp.

GIn

Leu

Ala

Thr

40

ser
10

Gly
Ala
Phe
Ala
Glu
90

Glu

Phe

Tyr

Gly

“Thr

170

A1é

Gclu

Gly
Gly
val
Thr
Pro
75

Arg
Leu

Gln

Asp

Leu |
155

Glu

GIn

Glu

Gly

Gly

Leu

Thr

60

Glu

Ser

Ala

Asn

Lys

Glu

Leu

Ala

Ser

Gly

45

His

Lys

Phe

Arg

‘Ala

Leu

vaT

Leu
205

Arg

Ala

30

Met

Glu

Lys

Glu

Ar

11

Arg

LYS .

Asp

GIn

Arg
15

Asn
ASp
Glu
Arg
Glu
g5

L.eu

Ala

ASn
Gly
G1n

Gln

Gly

Ser

AsSp

Leu

Arg

80

Glu

Gly

Arg

Ala

Pro

Gln

660
720
780
819



10

ES 2555659 T3

Leu Lys ASp Asn Leu His Ser Ser Gly Asp Cys Thr Gly His Gly Thr
210 215 220

Leg Ser Ser Glu Glu Asp Asp Gly Gly val val Ser Asp Glu Gly Cys
22 230

235 240

ser Phe Ala Leu Pro Asp Ala Met Phe Ala Ala Gly Phe Thr His His

245 250 255

Gly Ala Glu Glu val GIn Leu Ala Asn Trp Thr Ser Met Phe Trp Asn
2

<210>7
<211>993
<212> ADN
<213> Zea mays

<400>7
atggagtctg
ctcgactgeg
atgcttggec
ctectegagg
gagcaggtgc
aagacggagc
aaccgecgeg
tccttegacg
tcacaggttg
gccaccgetg
gaggagccag
aggctgagca
aggttcgccy
taccacgact
gacgacgacg
gcegeegecg
gccggecaga
<210> 8

<211> 330
<212> PRT

<213> Zea mays

<400> 8

Met Glu Ser Gly Arg Leu Ile Phe.Asn Ala Pro Gly Ser Gly Ala Gly
1 5 10 15

gacggctcat
gcgeaggegg
ttgaagaagqg
aagagtacta
ttctgctgga
tggcgcgcaa
cccggtggaa
ctcrccgage
tgtcgrtgac
acaccgcecgce
cagagcctgce
ccggcagegg
cggcagttga
gcgggacgat
gcgccggeag
cgtrcttcge

tcagctggtyg

cttcaacgceg
cggtceeggce
gcgeggegta
cgacgagcag
gaggagcttc
gctgggectg
gaccaagcag
ggaccacgac
cgagaagctg
gccggeggtg
ggcgacgttc
cgggagcgcg
tagcagegtyg
gggccccgtg
cgacgagggg
cggacacgcc

gatgtggaac

265

Cnggctctg
ggcggcttgt
aaacggccct
ctgccggaga
gaggaggaga
CagCCthCC
ctcgageycs
gccetectece
caagagaagg
gacgtcgagy
gaggtgctgce
gtggtggacg
gagtcgtact
aatcatggcg
tgcagctact
gcccaccacc

tag -

41

gcgecgggea
tccatcgagg
tcttcacctc
agaagcgccyg
acaagctgga
aggtggccot
acttcgaccg
aggacaacaa
aggatgcgac
cttceetgge
aggaggtgaa
cggacgcgct
tccecggegy
ccggaggaqg
acgccgacga

acgcggacga

270

gatgctecttc
cgggagaccg
gcccgacgag
cctcacceca
gccggagege
ctggttccag
cctcaaggec
ccgecteegce
g9agggcggc
cgacgacgtc
gtccgaggac
gctgtacgge
cgaggaccac
catccagtcg
agccgeegec

ggacgaggac

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
300
960
993



Gln

Leu

Gly

Glu

65

Glu

Glu

Arg

LysS

Leu

145

ser

Thr

Glu

Thr

Gly

Arg

Gly

Gly

Met
Phe
val
50

Tyr
GlIn
Pro
Gln
Gin
130
Arg
GlIn
Glu
Ala
Phe
210
ser
Phe

Glu

Ala

Leu

His

35

Lys

Tyr

val

Glu

val

115

Leu

Ala

val

Gly

Ser

195

Glu

Gly

Ala

Asp

Gly

Phe

20

Arg

Arg

Asp

Leu

100

Ala

Glu

AsSp

val

val

Gly

Ala

His

260

Gly

Leu

Gly

Pro

GTu

Leu

85

Lys

val

Arg

His

ser
165

,Ala

Ala

Leu

ser

Ala

245

Tyr

Gly

ES 2555659 T3

Asp
Gly
Phe
Gln
70

Leu
Thr

Trp

Asp

Thr
Asp
Gin

Ala

Cys

Arg

Phe

55

Leu

Glu

Glu

Phe

Phe

135

Ala

Thr

Ala

AsSD

Glu

215

val

230

val

His

Ile

Asp

AsSp

Gln

Gly

Pro

40

Thr

Pro

Arg

Leu

GIn

120

Asp

Ley

Glu

Asp

val
200

val

val

Ser

Cys

Ser
280

42

Ala’
25

Met

ser

Glu

Ser

Ala

105

Asn

Arg

Leu

Lys

Thr

185

Glu

LYyS

ASp

ser

Gly

AsSp

Gly
Leu
Pro
Lys
Phe
90

Arg
Arg
Leu
Gln
Leu
170
Ala
Glu
ser
Ala
val
250

Thr

Asp

Gly

Gly

Asp

Lys

75

Glu

Lys

Arg

Lys

Ala

Pro

Glu

Asp

Glu

‘Met

ASp

Gly Pro

Leu Glu
45

Glu Leu
60

Arg Arg

Glu Glu
Leu Gly
Ala Arg
Ala Ser
140
ASn Asn
Glu Lys
Pro Ala
Ala Glu
205
Asp Arg
Ala Leu
ser Tyr

Gly Pro

Gly Ala
285

Gly
30

Glu
Leu
Leu
Asn
Leu
110
Trp
Phe
Arg
Glu
val
190

Pro

‘Leu

Leu
Phe
val

270

Gly

Gly

Gly

Glu

Thr

Lys

ASp

Leu

Asp

Ala

ser

TYr

Pro
255

Asn

Ser

Gly

Arg

Glu

Fro

80

Leu

Pro

Thr

Ala

val

Ala

Thr

Gly

240

Gly

His,

ASp



10

Glu Gly Cys Ser Tyr Tyr Ala Asp Glu Ala Ala A
290 295 ’

305

Ala Gly GIn 1le ger Trp Trp Met Trp Asn
25

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

<213> Saccharum officinarum

<400>9
atrggatccga
cagatdétgc
ccgatggcgg
acacacgaqgg
cgtcrgacgg
gagcccgagce
gtctggttcc
cacctcaagg
gatagcctcce
ccgtcggeca
ggcactgaga
actggccatg
agctttgatc
gaggaggcac

<210>10

<211> 274
<212> PRT

gcgcggtcag
tcttcggegg
tcctgggeat
agctcctgga
cggagcaggt
gcaagaccga
agaaccgcceg
ctgcctacga
gggcacaggt
ccactgctge
aactgctgge
gtgccctctc
tcceggatge

agcrggccaa

<213> Saccharum officinarum

<400> 10

ES 2555659 T3

310

tttcaa;tcc

cggaggcagce.

ggacgacqcg
ggaggagtac
gcagctgctg
gctggctcgo
cgcgcgetay
cgcgetegec
ggtctcccta
ccaagaggrtc
gcagcagcetc
ctcagaggaa
catgtttgct

ctggacatcc

330

-ggcggegege

gccaacagceca
acgcgegtgg
tacgacgagc
gagcggagcet
cgccteggga
dagaccaagc
gccgaccace
acagagaagc
gaccagccag
aaggacgacc
gaagatggtg
gccggggtea
tggttctgga

43

300

ggcggggegg
a@gg¢ttctt
gcaagcggﬁc
aggégcccga
tcgaggaaga
tggcgceceg
agctcgagac
agggecctect
tgcaaggcaa
acgaacacac

tccacagcag

grgtggtcag

.cccaccatgg

actga

1a Ala Ala Ala Ala

Phe Phe ala Gly His Ala Thr His His His é}? Asp Glu Asp Glu ;gg

cggcggcacg
ctgaggtgttﬂ
cttcttcacc
gaagaagcge
gaacaagctg
ccaggtggcc
cgactatgac
ggccgacaac
ggagacatcc
cgcggegtca
cggcgactgc
tgacgaggge
cgccgacgec

60

- 320

180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
825



ES 2555659 T3

Tet Asp Pro Ser Ala val ser Phe Asn Ser Gly Gly Ala Arg Arg Gly
10 15

Gly Gly Gly ;gr GIn Met Leu Leu ;he Gly Gly Gly Gly ggr Ala Asn
: 5

Ser Asn Gly Phe Phe Arg Gly 231 Pro Met Ala val hgu Gly Met Asp

Asp ?Aa Thr Arg val Gly Lys Arg Pro Phe Phe ggr Thr His Glu Glu
55

Leu Leu Glu Glu

65

Arg

Glu

Gly

Arg

Ala

145

ASp

Lys

Pro

GIn

Ala

225

Ser

Gly

Trp

Leu

AsSn

Met

Tyr

Ser

Glu

ASp

Leu

210

Leu

Phe

Ala

AsSn

Thr
Lys
Ala
115
Lys
Asp
Leu
Thr
Glu
195
Lys
Ser

Asp

ASp

Ala

Leu

100

Pro

Thr

Ala

Arg

Ser

180

His

ASp

ser

Leu

Ala
260

Glu Tyr Tyr Asp
70

Glu
85

Glu
Arg
Lys
Leu
Ala
165

Pro

Thr

ASp
Glu
Pro
245

Glu

Glin

Pro

GIn

GIn

Ala

150

GlIn

Ser

Ala

Leu

Glu

Asp

Glu

val

Glu

val

Leu

135

Ala

val

Ala

Ala

His

215

Glu

Ala

Ala

Gln

Arg

Ala

120

ASp

val

Thr

Ser

200

Ser

Asp

Met

Gln

44

Glu GIn Ala Pro Glu Lys Lys ggg

Leu

Thr
His
ser
Thr
185
Gly
Ser
Gly

Phe

Leu
265

Leu

90

Thr

Trp

ASp

GlIn

Leu

170

Ala

Thr

Gly

Gly

Ala

250

Ala

75

Glu

Glu

Phe

Tyr

Gly

Thr

Ala

Glu

Asp

val

235

Ala

Asn

Arg

Leu Ala

Gln

Leu

Glu

Gln

Lys

Cys

220

val

Gly

Trp

ser

ASn
125
His
Leu
Lys
Glu
Leu
205
Thr
ser

val

Thr

Phe

Arg

Leu

Ala

Leu

val

190

Leu

Gly

Asp

Thr

Ser
270

Glu

95

Arg

Arg

LYyS

ASp

Gln

175

Asp

Ala

His

Glu

His

Trp

Glu
Leu
Ala
Ala
Asn
160
Gly
GlIn

Gln

Gly

His

Phe



10

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

<213> Sorghum bicolor

<400> 11
atggatccga

ggcgcgcaga

ggtgttccga
ttcaccacgc
aagcgcecgtce
aagctggagc
gtggccgtct
tatgaccgec
gacaacgata
acatcccegt
gcgtcaggea
gacttcactg
gagggctgea
gccgaggagg
<210> 12

<211> 275
<212> PRT

gcgeggtcag
tgctgctctt

tggcggtcct
acgaggagct
tgacggcgga
cggagcgcaa
ggttccagaa
tcaaggctgc
gcetccgggce
£ggcgaccac
ctgagaaact
gccatggtge
gctttgatct

cgcagctggc

<213> Sorghum bicolor

<400> 12

ES 2555659 T3

tttcgactec

cggcggcgga

gggcatggac
cctggaggag
gcaggtgcag
gaccgagctg
ccgecgegeg
ctacgacgcg
acaggtgatc
tgctgcecaa
gctggtgcag
cctetecttea
cccggatgec

caactggaca

ggcggcgcge
ggcagcgceca

gacgcgacgce
gagtactacg
ctgctggagce
gctcgeegee
cgctggaaga
ctcgeegeey
tccctaacgg
gaggtcgacc
cagctcaaqgg
gaggaagagg
atgttcgctg
tcctggttct

45

gg9cggggegg

acagcaacgg

gcgtgggeaa
acgagcaggc
ggagcttcga
tcgggatgge
ctaagcagct
accaccaggyg
ataagctgca
agccagacga
acgacctcca
atggtggtgt
ccggggtcac

ggaactga

cggcggegge
cttctteccga

gcggecttic
gcccgagaag
ggaagagaac
gcctcgecag
cgagaccgac
cctectggee
acgcaaggag
acacaccgct
cagcagcggce
ggtcagcgac

ccaccatggc

60

120

180
240

300

360
420
480
540
600
660
720
780
828



Met
Gly
Ala
Met
Glu
65

Lys
Glu

Arg

Arg
Lys
Asp
GIn
Asp
val
His
225
Glu

Thr

Phe

Asp

Gly

Asn

Asp

50

Glu

Arg

Glu

Leu

Ala

130

Ala

Asn

Arg

Gln

Gln

210

Gly

Gly

His

Trp

Pra

Gly

ser

35

Asp

Leu

Arg

Glu

Arg

Ala

Asp

Lys

Pro

195

Gln

Ala

Cys

His

AsSn
275

ser
Gly
20

Asn
Ala
Leu
Leu
Asn
100

Met

Trp
Tyr
ser
Glu
180
ASp
Leu

Leu

ser

Ala
Gly
Gly

Thr

"Glu

Thr

85

Lys

Ala

Lys

Asp

Leu

165

Thr

Glu

Lys

sSer

Phe

245

Ala

ES 2555659 T3

val

Ala

Phe

Arg

Glu

70

Ala

Leu

Ser
Gln
Phe
val
55

Glu

Glu

Glu

Pro Arg

Thr

Ala

150

Arg

Ser

His

ASp

Ser

230

ASp

Gluy

Lys
135

Leu

Ala

Pro

Thr

Asp

215

Glu

Leu

Glu

Phe Asp

Met Leu
25

Arg Gly
40

Gly Lys
Tyr Tyr
Gln val

Pro Glu
105

Gln val
120

Gln Leu

Ala Ala’

Gln val
ser Ala

185
Ala Ala
200
Leu His
Glu Glu

Pro Asp

Ala Gin
265

46

ser
1
Leu

val

Arg

ASp

Gin

a0

Arg

Ala

Glu

Asp

Ile

170

Thr

Ser

Ser

Asp

Ala

250

Leu

Gly Gly

Phe Gly

Pro Met

Pro Phe

60
Glu Gln
75
Leu Leu
Lys Thr

val Trp

Thr Asp
140

Ala

Gly

Ala

45

Phe

Ala

Glu

Glu

Phe

125

Tyr

Arg

Gly

30

val

Thr

Pro

Arg

Leu

110

Gln

Asp

Arg

15

Gly

Leu

Thr

Glu

Ser

95

Ala

ASn

Arg

Gly

ser

Gly

His

Arg

Arg

Leu.

His GIn Gly Leu Leu Ala

155

Ser Leu

Thr Ala

Gly Thr

ser Gly

Gly Gly

Met Phe

Ala Asn

Thr

Ala

Glu

205

ASp

val

Ala

Trp

ASp

Gln

190

Lys

Phe

val

Ala

Thr
270

Lys
175
Gilu
Leu
Thr
ser

Gly

Ser.

160

Leu

val

Leu

Gly

Asp

val

Trp



ES 2555659 T3

<213> Triticum aestivum

<400> 14

47

<210>13

<211>1023

<212> ADN

<213> Triticum aestivum

<400> 13
atggagcccg gecggctcat cttcaacacg tcgggctccg gcaacggaca gatgotcttc 60
atggactgcg gcgecgggcgg catcgccgge goggecggea tgttccatcg aggggtgaga 120
ccggtecteg gecggcatgga agaagggcgc ggcgtgaage ggcccttctt cacctcgoecg 180
dgatgacatgc tcgaggagga gtactacgac gagcagctcc cggagaagaa gcggcgcctce 240
accccggage aggtccacct getggagagg agcttcgagg aggagaacaa gctggagecg - 300
gagaggaaga cggagctggc ccgcaagctc gggctgeagc cacgccaggt ggocgtetgg 360
ttccagaace gecgcgeoccg gtggaagaca aagacgetgg agcgcgactt cgaccgectc - . 420
aaggcgtect tcgacgecct €Cgggecgac €acgacgccc tcctccagga caaccaccgg.w 480
ctccggtcac aggtggtaac gttgaccgag aagatgcaag ataaggaggc gccggaaggce 540
agcttcggtg cagccgocga cgcctcggag ccggagcagg cggcggegga ggcgaaggct. - 600
tccttggecg acgecgagga geaggccgcy gcageggagg égttcgaggt ggtgcagcag 660
cagctgcacyg tgaaggacga ggagaggcetg agcccgggga 9cggcgggag cgcggtgctg 720
gacgcgaggq acgcgctgct cgggagcgga tgcggcectcg ccggegtggt ggacagcagce 780
gtggactcgt actgcttccc ggggggcgcce ggéggegacg agtaccacga gtgcgtggtg 840
ggcccegtgg cgggeggeat ccagteggag gaggacgacy gcgegggcag cgacgaggyc 900
tgcagctact accccgacga cgccgecgte ttcttcgecg ccgogcaagg gcacggecac 960
catcgcacgg acgacgacga tcagcaggac gacggccaga tcagctactg gatgtggaac 1020
tag ' 1023

<210> 14

<211> 340

<212> PRT



Met

Gln

Gly

Gly

Glu

65

Thr

Lys

GIn

Lys

Ala

Gin

Glu

Met

Met

Arg

50

Glu

Pro

Leu

Pra

Thr

130

Ala

Arg

Pro

Ala

Pro

Leu

Phe

35

Gly

Glu

Glu

Glu

Leu

Ser

Glu

Ala
195

Gly

Phe

20

His

val

Tyr

GIn

Pro

100

Gln

Thr

Arg

GIn

Gly

Arg
g O

Met

ArTg

Lys

Tyr

val

85

Glu

val

Leu

Ala

val

165

ser

180

Ala

Glu

ES 2555659 T3

Leu
ASp
Gly
Arg
Asp
70

His
Arg

Ala

Glu

Phe

Ala

Ile
Cys
val
Pro
55

Glu
Leu
Lys
val
Arg
His
Thr
gly

Lys

Phe

Gly

Arg

40

Phe

Gin

Leu

Thr

ASp

Leu

Ala:

Ala
200

ASn

Ala

Pro

Phe

Leu

Glu

Glu

105

Phe

Phe

Ala

Thr

Ala
‘185

ser

48

Thr
10

Gly
val
Thr
Pro
Arg
a0

Leu
GIn
Asp
Leu
Glu
170

Ala

‘Leu

ser

Gly

Leu

Ser

Glu

75

Ser

Ala

Asn

Arg

Leu

155

Lys

Asp

Ala

Gly

Ile

Gly

Pro

60

LysS

Phe

Arg

Arg

Leu

140

GIn

Met

Ala

Asp

ser Gly Asn

Ala

Gly

45

Asp

Lys

Glu

Lys

ASp

Gln

ser

Ala
205

Gly

30

Met

Asp

Arg

Glu

Leu

110

Ala

Ala

Asn

ASp-

Glu

190

Glu

15

Ala
Glu
Met
Arg
Glu
95

Gly
Arg
ser
His
Lys
175

Pro

Glu

Gly
Ala
Glu
Leu
Leu
80 -
A5N
Leu
Trp
Phe
Arg.

160 .
Glu

Glu

GlIn



Ala

225

ASp

val

Asp

ser

Pro

305

His

Ala

210

Asp

Ala

Asp

Glu

Glu

290

Asp

Arg

Ala Ala Glu

Glu Glu Arg

Arg Asp Ala
245

ser Ser val

260

Tyr His Glu

275

C]u Asp Asp

Asp Ala Ala

Thr Asp Asp

ES 2555659 T3

Ala
Leu
230
Leu
Asp
Cys
Gly
val

310

Asp

Phe
215
ser
Leu
Ser
val

Ala
295

Phe

Asp

Glu

Pro

Gly

Tyr

val

280

Gly

Phe

GIn

val

Gly

Ser

Ser

Ala

Gln

val

ser

Gly

Phe

Pro

Asp

Ala

Asp

Gln

Gly

Cys

Pro

val

Glu

Ala

315

Asp

Gln
220
Gly

Gly

Gly

Gly
300

Gln

Gly

Gin
ser
Leu

Gly

Cys
Gly

Gln

Leu His

Ala val
Gly

Ala

Ala
270

Gly

Gly Ile

ser Tyr

His Gly

Ile Ser

335

val

Leu

240

val

Gly

GIn

TYr

His

320

Tyr

Trp

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

Met

Asn
340

Trp

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 15

atggaatcca
cttgggaatc
gaaacttcga
tacgacgacc
gagaaaagct
aagcttggtc
aaaacaaaac
tctaactacg
accgaaaagc
Ccaaaccaac
agttcaggga
tgtgactctt
gacaatgacc

- catcacggtg

attcgttttt
tcaatcccgt
agcgaaggec
agttgcctga
tcgagacaga
tacagccaag
agcttgagag
actccatcgt -
ttcagggcaa
ttgatcecggt:
gcgttgggag
acttcccaag
ggagctgttt

aatcattggce

cttcgatcca
cgtccaagga
cttctttagc
aaagaagcygt
gaacaagcia
gcaagtggct

agactacgat

catggacaac

acaagagaca
ttacattaat
cgcggtacta
catcgtaccc
cgccgacgtc

tttctgggga

Tctgettcac
gg<ggagcaa
1Tcccctgagy
cgectcacta
gagcctgaac
gtctggtttc

cttctcaagt

‘gataagctca

gctaatgaac
gcggcagcaa
gacgacgacg
atccaagaca
tttgtgccca

tggccttag

49

acggcaacag
gatcgatgat
atctctacga
ccgaacaagt
gcaagactca
agaatcgceceg
ccactracga
gatccgaggt
cacctggtca
tcaaaaccga
cacctcaact
acagcaacgc

ccacttcacc

-~

catgttcttc
gaacatggag
cgatgacttt
gcatctgctg
gcttgccaag

agctcgttgg

ccaacttctt -

tacttcectg

agtgcccgaa -

ggaccggtrta

actagacagc

cagtgatcat

gtcgcacgat

60
120
180
240
300
360
420
480

- 540

600
660

720
780
819



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

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 16

Met

1

sSer

Ala

Phe

Leu

65

Glu

GIn

Phe

Tyr

Ser

145

Thr

Gln

Ala

val

Glu

Met

Arg

ser

50

Pro

Lys

Leu

Gln

Glu

val

Ile

Leu
210

Ser

Phe

Ser

35

Ser

Glu

ser

Ala

Asn

115

Leu

val

Lys

"Pro

Lys

Asp

ASN
Phe
20

Met
Pro

LyS

Phe

Arg

Leu

Met

Leu

ES 2555659 T3

ser Phe
5

Leu Gly
Met Asn
Glu Asp
Lys Arg

70
Glu Thr
85
Lys Leu
Arg Ala

Lys Ser

ASp Asn

Phe
Asn
Met
Leu
55

Arg
Glu
Gly
Arg
Thr

135

Asp

150

GIn Gy

165

Glu
180

Thr

ASp

Pro ‘Asn

Glu Asp.

"Asp Ala

Lys

'G1n

Arg

Pro
215

Phe Asp
Leu Asn

25
Glu Glu
40
Tyr Asp
Leu Thr
Asn Lys
Leu G1n

105
Trp Lys
Tyr Asp
Lys lLeu
GIn Glu
Leu Asp
Leu Ser
200

Gln Léu

50

Pro

10

Pro

Thr

Asp

Thr

Leu

90

Pro

Thr

Gln

Arg

Thr

170

Pro

ser

Leut

ser

val

Ser

ASp

Glu

75

GTu

Arg

Lys

Leu
Ser
155
Ala
val

Gly

ASD

Ala
val
Lys
Phe
60

Gln
Pro
Gin
Gln
Leu
140
Glu
Asn

Tyr

Ser

Ser

GIn-

Arg
45

Tyr
val
Glu
val
Leu
125
ser
val

Glu

Ile

190

val

205

ser
220

Cys

His

Gly

30

Arg

Asp

His

Arg

Ala

110

Glu

Asn

Thr

Pro

175

Asn

Gly

ASp

Gly
15

Gly
Pro

Asp

Leu

Arg
Tyr
ser
Pro
Ala
ser

sSer

Asn
Gly
Phe
Gln
Leu
80

Thr
Trp
Asp
ASp
Leu
160

Gly

Ala

Ala.

TYrR



10

ES 2555659 T3

Phe Pro Ser Ile val Pro Ile GIn Asp Asn
225 230

val

AsSp Asn Asp Arg Ser Cys Phe Ala Asp
245 . 250

Pro Ser His Asp His His Gly Glu Ser iLeu
260 65

<210> 17

<211> 969

<212> ADN

<213> Daucus carota

<400> 17

ser Asn Ala Ser Asp His
235 - 240

Phe val pPro Thr Thr ser
255

Ala Phe Trp Gly Trp Pro
270

atggcggotc
tttcatagtc

tcaaaatcca
atgcggtcat
cctgagaaga
actgataaca
ccaagacagg
gaaaaagatt
cracttgceg
ctcaaagaag
ttccaacaag
atggactgca
ccacactaca
tttgaacctg
tttcteecat
tcgaacrctt
gaattataa
<210> 18

<211> 322
<212> PRT

ggagggtgtt
aaagacctga
tggttagett
atgatgaaga
agaggaggct
agcttgagec
ttgcgatatyg
atgatgtatt
agaaagaaaa
ataaggggag
aacgtgttag
agcaagaaga
gtgatgaagt
ctcagtcgga
catatcatgt

cgtactttgg

<213> Daucus carota

<400> 18

Tet Ala Gly Arg grg val Phe Tyr Gly G&u Gly Ala Asn Thr Tgr ser
1 . 1

Ala ser Leu Leu Phe His ser Gln ggg Pro Glu Pro Phe gge Leu Ser

ctatggggag
gectrtettt
tcaagatgct
agaaattggg
caaggctgat
tgaaagaaaa
gtttcagaac
gcaaaatagc
acttaaagcc
caagacagta
taatgacata
tcataactct
ctactccagt
tatatctcaa
tttctcaaag

cttcccagtt

ggagccaata
ctttctgcac
aagcgaaaaa
gatgaagaat
caaatccagt
gttcagcttg
cgtcgagceac
tacaacagcc
gaggttctcg
gtttttgata
tctgtgggtg
gtgaaaagtg
tttatggagc
gatgaagaag
actgaagacg

gaagatcata

51

cgacgtcggc
CttCttCttC
atccctacga
atgatgaata
ttcttgagaa
caaaagaact
ggtggaagac
tcaaggctga
acctgacaga
agcaaaaggt
aagtactcag
atgcagttga
cagtggatcg
atgacatggg
gtagtractc

cgtttggctt

tagcctgttg
tctaattggt
tgggttcttt
ctttcagcag
aagttttgag
cggcttgcag
caaaacacta
ctatgacaat
caagctactt
gtctgcagca
taactcagtt
ttctgacagt
ctcttatgtt
gaacaactta
cgaccagcct

ttggggtact

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

. 200

960
969



Ala
ASD
AsSp
65

Pro
Lys
Leu
Gln
Asp
Leu
Asp
Asp
Asp
Gln
2;5
Pro
Arg

Glu

Ser

Pro
Ala
50

Glu
Glu
ser
Ala
Asn
130
val
Leu
Lys

LysS

Ile
210

‘GIu

His

.Ser

Asp

Lys
290

Ser
35

Lys
Glu

Lys

Phe

Arg
Leu
Ala
Leu
Gln
195
Ser
Asp
Tyr
Tyr
Asp
2

Thr

Pro

Arg

Glu

Lys

Glu

100

Glu

Arg

Gln

Glu

Leu

180

Lys

val

His

Ser

val

260

Met

ser

Lys

Ile

Arg

85

Thr

Leu

Ala

Asn

Lys

165

Leu

val

Gly

Asn

AsSp

Phe

Gly

Asp

ES 2555659 T3

Leu

Asn

Gly

70

Arg

Asp

Gly

Arg

Ser

150

Glu

Lys

Ser

Glu

Ser

230

Glu

Glu

Asn

Gly

Ile

Pro

55

Asp

Leu

Asn

Leu

135

Tyr

Lys

clu

Ala

val

215

val

val

Pro

Asn

sear.

295

Gly
40

Tyr
Glu
Lys
Lys
Gln
120
LYyS
AsSn
Leu
AsSp
Ala
200
Leu
Lys
Tyr
Ala
Leu
280

Tyr

Ser

ASp

Glu

ala

Leu

105

Fro

Thr

ser

Lys

ser

Ser

Ser

GIn

265

Phe

ser

52

‘Lys

Gly

Tyr

ASp

90

Glu

Arg

LyS

Leu

Ala

170

Gly

GlIn

Asn

AsSp

Ser

250

Ser

Leu

ASp

ser
Phe
Asp
75

G1n
Pro
Gln
Thr
Lys
Glu
ser
GIn
ser
Ala
235

Phe

Asp

‘Pro

-G1In

Met

Phe

60

Glu

Ile

Glu

val

Leu

140

Ala

val

Lys

lG1u

-val

220

val

Met

Ile

‘Ser

Pro
300

val
45

Met
Tyr
Glin
Arg
Ala
125
Glu
AsSp
Leu
Thr
Ar

205

Met

ASp

Gl ul

Ser

Tyr

Ser

ser

Arg

Phe

Phe

Lys

Ile

Lys

Tyt

ASP

val
190

g val

ASp

Ser

Pro

GIn

270

His

Asn

Phe

Ser

Gln

Leu

95

val

Trp

Asp

ASp

Leu

175

val

Ser

Cys

Asp

val

255

Asp

val

Ser

Tyr
GIn

80

Glu

Phe
Tyr
Asn
160
Thr
Phe
Asn
Lys
Ser
240
Asp
Glu

Phe

Ser



10

g%g phe Gly Phe Pro val Glu Asp His Thr ggg Gly Phe Trp Gly Thr

Glu Leu

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

<213> Glycine max

<400> 19

atggcgagtg
ctcccrtget
ttccaaggtrt
aggccttfct
ttccaccaac
aactttgagg
ggcttgcagc
aagcagctag
tatgaaagtc
aaattgattc
gatgctrgtca
tcaaaaaatg
ccactcccta
gtccttgatt
gcctttgaac
gaaaaccttt
tatgacggcc
tgtttctgge

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

gcaagcttta
cctctgaagt
caaaacccgt
ttcaagcgtt
cggggaagaa
tagagaacaa
caaggcaagt
adaaagacta
ttgttcaaga
ttagagataa
attcttcttc
caacaacaac
ttatggtaac
cggatagccc
cagaagacca
tgatgacctrt
ctcctrgaaaa

cctattga

<213> Glycine max

<400> 20

ES 2555659 T3

310

tgcgggttca
ccttgagtct
ggttgatttt
ggagaaggaa
aaggaggctc
gcttgaaccc
tgctatatgg
tggcgtgttyg
gaatgacaag
agagaaggag
accccacaac
ﬁacaacatct
atgctgcaag
acattgcact
ctcagaagac
cccttcttet

ctcttgtaat

Tet Ala Ser Gly Lys Leu Tyr
5

GIn Asn Glu grg Leu Pro Cys
0

Ala GIn Thr Ser Asn Pro aAla

35

aacatgtcac
ctttgggctc-
gagaatgtaa
gagaactgtg
acaagcgaac
gaaaggaaag
ttccaaaacc
aaagctagtt
ttaaaagcag
gagaattcgg
aacaaggagc
gaaaatggga
caagaagatg
tcattcgtgg
ttctcccaag
tgttgcttac

tttggcttec

Ala Gly Ser Asn Met Ser Leu Leu Leu
10 15

ser ser Glu val Leu Glu ger Leu Trp
0

40

53

ttctcctcca
agacctctaa
gtgggagcag
atgaggatta
aagttcagtt
tccaacttgce
gaagggcaag
atgacagact
aggtgaattc
atgacaagtc
ctatggattt
ccaaagtgtt
ccaactcagce
agcctgctga
atgaagagga
ctaaggttga

aggttgagga

320

‘aaacgaaagg

ccctgcttcc
gatgacggat
cgaggggtgF
ccttgaaagg
aaaagagctt
gttcaagacc
caaaagtgac
tctggagagc
atctcctgat
attaattatf
gtcaccactc
caaaagtgat
ttcctctcat

taaccttagt

agaacactgec.

tcaaaccttc

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

1020
1038

ser Phe Gln Gly Ser kgs Pro val val.



Asp

Gln

65

Phe

Phe

Lys

Ile

Lys

145

TYTP

Ser

Ser

His

Thr

225

Pro

Ala

vai

Glu

Met
305

Phe

50

Ala

His

Leu

val

Asp

Glu

Leu

Asp

Asn
210

Thr

Leu
Lys

Glu

Glu

Leu

Gln

Glu

GlIn

115

Phe

Tyr

Ser

Glu

Thr

Pro

ser

Pro
275

Phe

Phe

Asnh
GlTu

Pro

Leu
GIn
Gly
Leu
ser
180
Lys
Lys
Thr
Ile
260
Ala

Ser

Pro

val
Lys
Gly
85

ASn
Ala
Asn
va'l
val
165
Lys
ser
Glu
Thr
Met
245
val
Asp

GIn

ser

ES 2555659 T3

Ser

Glu

70

LysS

Phe

LysS

Arg

Leu

150

GIn

Leu

Ser

Pro

Ser

230

val

Leu-

Ser

Asp

Ser
310

Gly
55

Glu
Lys
Glu
Glu
Arg
Lys
Glu
Ile

Pro

Met

Ser
Asn
Arg
val
Leu
120
Ala
Ala

Asn

Leu

215

Glu

Thr

AsSp

ser

Glu

Asn

Cys

Ser

His

280

Glu

295

Cys

Cys

Arg

Cys

Arg

Glu

105

Gly

Arg

ser

AsSp

Asp

Leu

Gly

Cys

AsSp

Leu

54

Met

Asp
Leu
90

Asn
Leu
Phe
Tyr
LYyS
170
Asp
Ala
Leu

Thr

Lys
250

Ser

Phe

Asn

Pro

Thr

Glu

75

Thr

Lys

LyS

val

Ile

Lys

Gin

Pro

Glu

Leu

ASp
60

Asp
Ser
teu
Pro
Thr
140
Arg
Lys
Glu
Asn
Ile
220
val
Glu
His
Pro
ser

300

val

Arg

Tyr

Glu

Glu

Arg

125

Lys

Leu

Ala

LYS

Ser

205

ser

Leu

Asp

Cys

Glu

Glu

Glu

Pro

Glu

Gln

Pro
110

GTn

GlIn

Lys

Glu

Glu

190

Ser

Lys

Ser

Ala

Thr

270

ASp

AsSn

Glu

Phe pPhe
Gly Cys

80
val Gln
as
Glu Arg
val A1a
Leu Glu
Ser Asp
val Asn
175
Glu Asn
ser Pro
Asn Ala
Pro Leu

240
Asn Ser
255
Ser Phe.
His Ser

Leu Leu.

His Cys
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ES 2555659 T3

Tyr Asp Gly Pro Pro Glu Asn Ser Cys Asn Phe Gly Phe Gln val Glu
325 330 335

Asp GIn Thr 528 Cys Phe Trp Pro Tyr

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

345

<213> Craterostigma plantagineum

<400> 21
atgaactctg
gggaacgceg
atggaggaga
gacgaggaat
caggttcact
gctgagctgg
cgccgagceac
tatgattctc
gagctcettt
ataggtcgaa
aagctgacgg
gacggcgacg
gaggaatacg
gagggcgggt
tggtgtattt
<210> 22

<211> 285
<212> PRT

ctcggatttt
gcggcgatte
gctcgttaaa
actacgacga
tgcttgagaa
cgaagaagct
ggtggaagac
ttctctcaac
ccctgaacga
atctcagttce
tgaaggtgga
gacctcagca
actgcgecge
gttacttcac

ggtcttaa

cttcgaccea
atccgttttce
acgacagatt
gcagttgttg
gagcttcgag
c¢ggattgcag
taagcagtta
ctacgactct
gaaattgcaa
atcgtegecg
ggaccgcctg
gctecctcgac
cgcaagtttg

cgaggctctc

<213> Craterostigma plantagineum

<400> 22

Met Asn Ser Ala Arg Ile Phe Phe
1 5

Leu Gln phe sgu Gly Asn Ala Gly

Thr Arg ggr Ser Ser val Leu

Asn
40

Gln Ile pPhe Ser Gly Gly Gly Gly
50 35

tcttcccacg
cgaggaacaa
ttcagcggcg
cctgagaaga
gctgagaaca
ccgaggcaag
gagagggact
attcgccagg
cccaaagacg
cctgtcgacg
agcacgggga
gacagcggcg
gctgctgcga
gcggcggagg

gcaacatgct
gatcgtcgtc
gcggeggega
agcgccgact
agcttgagec
tcgccatttg
acgacaagct
aaaacgacaa
acgacgaccc
cggctgagec
gcaacggcag
actcgtactt
aggaggacga
aggaggaggc

gcagtttctt
ggtgctgaac
tgaattctac
caccgcecegag
tgagcgaaag
gttccaaaac
taagtcttcc
gctcaaagcc
atcggccgaa
Qccgtgcctg
cgcagtaatg
cgagaacgac
cggcagcgat
gccgtttgct

ASp Pro Ser Ser His Gly Asn Met
10 ' 15

Gly Asp Ser Ser val phe Arg Gly
25 30

Met Glu Glu Ser igr Leu Lys Arg

Asp Glu Phe Egr Asp Glu Glu Tyr

55

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

858
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Tyr

65

GIn

Pro

Gln

GIn

Leu

145

Glu

Pro

Asp

Arg

Pro

225

Glu

ASp

Glu

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

ASp
val
Glu
val
Leu
130
ser
Leu
Ser
Ala
Leu
210
GIn
Glu

Gly

Glu

Glu G1In

His Leu

Arg Lys
100

Ala Ile
115

Glu Arg

Thr Tyr

Leu Ser

Ala Glu
180

Ala Glu
195

ser Thr

GIn Leu

Tyr ASp

ser Asp

260

Glu Glu
275 -

<213> Gossypium hirsutum

<220>

<221> Variaciéon

<222> (808)..(808)

Leu

Leu

85

Ala

Trp

Asp

Asp

Leu

165

Ile

Pro

Gly

Leu

Cys

245

Glu

Ala

ES 2555659 T3

Leu
70

Glu
GTu
Phe
Tyr
ser
150
AsSn
Gly
Pro

Ser

Gly

‘Pro

Pro

Lys

Leu

GlIn

AsSp

135

Ile

Glu

Arg

Cys

AsSn

215

AsSp

Ala

Gly.

Phe

Glu

ser

Ala

AsSn

120

LysS

Arg

Lys

ASD

Leu

200

Gly

ser

Ala

Cys

Ala
280

<223> [reemplazar="c" /reemplazar="g" /reemplazar="t"

<400> 23

56

Lys

Phe

LYyS

105

Arg

Leu

GIn

Leu

Leu

185

Lys

Ser

Gly

Ser

TYTr

Trp

Lys
Glu
90

Lys
Arg
Lys
Glu
GIn
170
Ser
Leu
Ala
Asp
Leu
250

Phe

Cys

Arg
75

Ala
Leu

Ala

Ser

Arg

Glu

Gly

Arg

Ser

140

Asn

155

Pro

Ser

Thr

val

ser

235

Ala

Thr

Ile

ASp

Lys

Ser

val

Met

220

TYr

Ala

Glu

Trp

Leu

AsSn

‘Leu

LYys

ASp

Ser

Lys

ASp

Phe

Ala

Ala

ser
285

Thr
Lys
GIn
110

Lys

Asp

Leu

ASp

Pro

190

val

Gly

Glu

Lys

Leu
270

Ala

Leu

95

Pro

Thr

Ser

LyS

ASp

Pro

Glu

ASp

AsSNn

Glu

Ala

Glu
80

Glu
Arg
Lys
Leu
Ala
160
ASp
val

ASp

Gly

Asp

Ala
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atggagtctg
gggaacactg
aagaagcgac
cagttgcccg
tttgaggcag
ctgcaaccaa
cagcttgaaa
gacactattc
ctacaagcca
gctgagatgg
agtgtcggaa
tactttccaa
gatgaggatg
cagggagcat
<210> 24

<211> 270
<212> PRT

gecgtetttt
aacccatctt
tgttcttcag
agaaaaagcg
agaacaagct
ggcaggtggc
gggactatga
tcaaagaaaa
aagatgtggc
écfcégcctt
gcgcggtggt
gcgatgaata
gcagtgataa

taggattgtg

<213> Gossypium hirsutum

<220>

<221> INCIERTO
<222> (270)..(270)
<223> xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<400> 24

Met
1

Met

Met

Pro Glu

Glu

Leu

val

Ser Gly

Leu
20

Leuy

ser Met

35

ASp Leu

50

Lys

Phe

Lys

Glu

Arg Arg

Ala Glu

ES 2555659 T3

tttcaatcce
tcgaggggca
ctcgccggag
tcgccttacg
ggagccgygag
ggtatggttc
cctcctcaaa
tgagaagctc
aacagaagca
ccaattcagt
ggatgaggat
ctccagaggc
ttgcgggagt
ggcctggatc

?rg Leu Phe

Gly Asn Thr

Glu Glu Asn

Glu

Tyr
55

ASp

Thr
70

Leu Ser

ASn Leu

85

Lys

tccactaccc
agaacaatgqg
gatttgtacg
tcggagcagg
aggaagagcc
cagaaccgcc
tcttcctttg
aaatctgagg
atagcaggtg
atgaaggtgg
gcccecacage
attggccctt
tactitctcecg

taa

Phe Pro

10

ASN

Glu Pro Ile

25

Pro
40

Lys Lys

Glu Tyr Tyr

Glu GIn val

Glu
90

Glu Pro

57

accgcaacat
ttagcatgga
acgaagagta
tgtatctgct
agtrggccaa
gtgcaaggtg
attcccttca
tagcttoctt
aaaaggatga
aggaccgtct
tggtggacag
tcgatggggt
atgtgttcgc

ser Thr

rPhe Arg

Arg Leu

45
Glu
60

ASp
Leu

Tyr

Arg Lys

Thr
Gly
Phe
GlIn
Leu

Ser

gttgcttecte
ggaaaaccca
ctacgacgag
agagéagagc
gaagttagga
gaagacaaag
gtccaattat
gactgaaaaa

agggtragca

tagtagcggc.

cggcaattcc
tcagtcggaa

aaccacagag

His Arg

15

Ala
30

Arg

Phe Ser

Leu Pro

Glu- Lys

GIn Leu

95

Asn

Thr

Ser

Glu

Ser

80

Ala

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
813
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Lys Lys

Arg Arg
Leu
Lys
Leu G1n
Glu Gly
val Glu
Glu
ASp
Glu

ASp

Ala Thr

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

Leu

Ala

115

ser

Asn

Ala

Leu

Tyr

Asp

Thr

Arg

Ser

Glu

Lys

Ala

180

Arg

Pro

ser

Gly

Glu
260

Leu

Trp

Phe

Lys

Leu

GIn

Arg

Ser

245

G1n

<213> Lycopersicon esculentum

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

<223> [reemplazar="c" /reemplazar="g" /reemplazar="t"

<400> 25
atgggatctg
gggagcggag

tcgaagaggce
gagcagtcac
agctttgaga
gggctgeage

ES 2555659 T3

Gln
Lys
ASp
Leu
150
val
Glu

Ser

Leu

ASp

Gly

Pro
Thr
Ser
135
Lys
Ala
Met
ser
val
215
Ile

Asn

Ala

ggcatatatt tttcgacccg

atcergrttt ccgaggacca

Arg

Lys

120

Leu

ser

Thr

Ala

Asp

Gly

Cys

Leu

Ggln’

105

Gln

Gln

Glu

Glu

Ser

185

Ser

ser

Pro

Gly

val
Leu
ser
val
Ala
170
Ala
val
Gly
Phe
ser

250

Leu

tcgtegtgte

agatcgacga

Ala

Glu

Asn

Ala

155

Ile

Leu

Gly

Asn

Asp

TYr

Trp

acggcaacat

tgatgaagat

val Trp Phe

Arg

Tyr

140

Ser

Ala

Gln

ser

Ser

220

Gly

Phe

Ata

ASp

125

Asp

Leu

Gly

Phe

Ala

205

Tyr

val

ser

Trp

110

Tyr

Thr

Thr

Glu

Ser

190

val

Phe

Gln

ASp

xXaa
270

Gln

Asp

Ile

Glu

LysS
175
Met
val
Pro
ser

val
255

Asn

Leu

Leu

Lys

Asp

Ser

Glu
240

Phe

gctgttcctt

ggaggactec

gacccttctt tagctcgccg gaggatctat

cggagaagaa gcgccgtctce
cagaaaacaa gctggagecce

ccagacaggt ggctgtatgg

actcctgagce
gagcgcaaaa

ttccaaaacc

58

atgacgagga
aggtgcactt

‘cccagetagce

gccgtgeecy

atactacgac
gttggagaag
ctaaaagctg

gtggaagacc

60
120

180

240 .
300

360
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aagcagctcg agagggatta tgatcagctc aaatcctctt atgactccct tctctctgat
tttgactccg ttcgcaaaga taacgataag ctcaaatctg aggrtgtttc attgatggaa
aagttacagg ggaaagtggt tggaggagca gggggaaatg aaaaatctga catcttggag
gtggatgcta tgacgatcct tcaagtgaag gtgaaggctg gggaccggtt gagcagtggc
agtggtggga gcgcggtggt agatgagcat agticacagc tggtggacag tggggactca
tattttcaca ctgatcatga ggagtatcca gggcctggag gatgcaatgt toctccaccc
atggatggtt tacaatcgga ggaagatgat ggtagtgatg atcatggcag ttgccatggce
tacttctcta acgtctttgt ggcagaagag cagcaccatg aacaaggaga agagcctatt
ggatggttct ggtcttaa ‘
<210> 26
<211> 285
<212> PRT
<213> Lycopersicon esculentum
<220>
<221> INCIERTO
<222> (98)..(98)
<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural
<400> 26
Met Gly Ser Gly His Ile Phe Phe Asp Pro Ser Ser Cys His Gly
1 5 10 15
Met Leu Phe Leu Gly Ser Gly Asp Pro val Phe aArg Gly Pro Arg
20 25 30
Thr Met Met Lys Met Glu Asp Ser Ser Lys Arg Arg Pro Phe Phe
35 40 45
ser Pro Glu Asp Leu Tyr Asp Glu Glu Tyr Tyr Asp Glu GIn Ser
50 55 60
Glu Lys Lys Arg Arg Leu Thr Pro Glu GIn val His Leu Leu Glu
65 70 75
Ser Phe Glu Thr Glu Asn Lys Leu Glu Pro. Glu Arg Lys Thr Glin
85 20 95
Ala Xaa Lys Leu Gly Leu GIn Pro Arg GIn val Ala val Trp Phe
- 100 : 105 110
AsSn Arg Arg Ala Arg Trp Lys Thr Lys Gln Leu Glu arg Asp Tyr
115 120 125
GIn Leu Lys Ser Ser Tyr Asp Ser Leu Leu Ser Asp Phe Asp Ser
135 140

130

59

Asn

Ser

Ser

Pro

Lys

80

Leu

G1ln

420
480
540
600
660
720
780
840
858

ASp

val



ES 2555659 T3

Arg Lys Asp ASn ASp Lys Leu Lys Ser Glu
145 , 150
Lys Leu GIn Gly Lys val val Gly Gly Ala
~ 165 170
Asp Ile Leu Glu val Asp Ala met Thr Ile
180 185
Ala Gly Asp Arg Leu Ser Ser Gly Ser Gly
195 200
Glu His Ser Ser GIn Leu val Asp Ser Gly
210 215
Asp His Glu Glu Tyr Pro Gly Pro Gly Gly
225 230
Met Asp Gly Leu GIn Ser Glu Glu Asp Asp
245 250
Ser Cys His Gly Tyr pPhe Ser Asn val Phe
260 - 265
His Glu G1n Gly Glu Glu Pro Ile Gly Trp
275 280
<210> 27
<211> 972
<212> ADN
<213> Lycopersicon esculentum
<400> 27
atggctccag ggattctcta tggtggttct tctaatttceg
cagagagacg tgttttcttc atctactgca ccgaaagggc
Ccctgcctctt cttcttctaa tttcttggga tccagttcta
aatggaggga agagatcatt ctttgattcg ttcgatcagg
ttgggggaat atcttcatca agcggagaag aagaggcgac
trtcttgaga agagttttgg ggaagagaac aaacttgaac
gctaaagaac ttggtctgca gcctcgccaa attgcaattt
cgatggaaga ctaagcagct cgagaaagat tatgatgaat
Ctgaaatcaa attacaataa tcttctcaag gaaaaagaag
cgtctcaccg gtaagctgtt tatcaaagag aaaggaaatg
gaacacaaac actccaatgc attggcaaaa gaaaccgtag
ccagctctgg ttgttaagca ccagcaggaa gatttaagcet -
gactcagaaa gcccacgtta caccagtaga atgcattcct

60

val
155

Gly Gly

Gln

Leu

Gly Ser

val ser

Asn

val

Ala

Leu Met

Glu Lys

Lys val
190

val val

205

ser
220

Asp

Cys Asn

235

Gly Ser

val Ala

Phe Trp

atggcgtttt
atcttggttc
tggtgagttt
atgacaatga
ttactgacaa
cagaaagaaa
ggtttcagaa
tgaggaatag
atcttcgaac
ggcaattgga
ttgatccaat
ctgctaagag

cagtcgtaga

Tyr

val

ASp

Glu

Phe His

Pro Pro

Asp His

Glu Gln

270

ser
285

tactcaaaaa
cctttttgec
tcgeggtgtt
agctgatgaa
ccaagttcag
agttcagctt

tcgtegtgeg

atacgatact ..

tgaagttttc
tttgcgcgat

gtccaatgta -

tgatgttttc. -

tcaggatgat

Glu

160

ser

Lys

Asp

Thr

Pro

240

Gly

His

60
120
180
240.
300
360

. 420

480
540
600
660
720
780
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tetgetcgeg catttgaaac tgatcagtcg gattcatctc aggatgatga tgaaaacttc

agcaagaata tgctttcta¢ tgccaaccta cttggcaaag acgcggatga tgattatccc

gcgacatcat caaatttgag ttactttgga tttccagttg aagaccaagg ttttggtttc

tggacttatt aa

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

<213> Lycopersicon esculentum

<400> 28

Met Ala Pro Gly

1

Phe

Gly

Leu

Arg

65

Leu

Asn

Glu

Arg

Lys

145

Leu

Thr

ASn

Thr

His

Gly

50

ser

Gly

Gln

Pro

Gln

130

Gln

Lys

Glu

Gly

GIn Lys
20

Leu Gly
35

ser Ser

Phe Phe

Glu Tyr

val GlIn
100

Glu Arg
115

Ile Ala

teu Glu

Ser Asn

val Phe

180

GIn Lau
195

Ile
5
Gln
ser
Ser
ASp
Leu
B85
Phe
Lys
Ile
Lys
Tyr

Arg

Asp

Leu
Arg
Leu
Met
ser
70

His
Leu

val

Trp

Leu

Leu

Tyr Gly Gly

ASp
Phe
val
55

Phe
GIn
Glu
Gln
Phe
135

Tyr

-ASnN

Thr

Arg:

val

Ala

40

ser

Asp

Ala

Lys

Leu

120

Gin

Asp

Leu

Gly

Phe

25

Pro

Phe

Gln

Glu

Ser

105

Ala

Asn

Glu

.Leu

Lys
185

- Glu

61

Ser
10

Ser
Ala

Arg

ASp

Lys
Arg

Leu

Lys

Ser

Ser

Ser

Gly

ASp

75

Lys

Gly

Glu

'Arg

170

Leu

His

.Phe

LyS

AsSn

ser

ser

val

60

Asn

Arg

Glu

Leu

Ala

140

Asn

Lys

Ile

‘His

Phe

Thr

sSer

45

Asn

Glu

Arg

Glu

Gly

Arg

Arg

Glu

Lys

Ser
205

Asp

Ala

30

ser

Gly

Ala

Leu

Asn

110

Leu

Trp

Tyr

Asp

Glu.

Gly

15

Pro

ASN

Gly

Asp

Thr

95

LYS

Gln

Lys

Asp

Leu
175

Lys

190

AsSn

Ala

val

Lys

Phe

Lys

Glu

1]

AsSp

Leu

Pro

Thr

Thr
160.

Arg.

Gly

‘Leu

840
900
960
972



Ala

val
225

ASp

Asp

Ser

Asn

Asn
305

Trp

<210> 29
<211>1014
<212> ADN

Lys

Ser

Gln

GIn

Leu

290

Leu

Thr

Glu Thr

His GIn G}

GTu ser

val

Pro

ES 2555659 T3

Va1

Glu
230

n

Arg

245

Asp

Asp

Gly

Ser

Tyr

Tyr

<213> Medicago sativa

<400> 29

atggcgggtg
attttacttc
tctettttce
gatgttcaag
dacggagagg
gtggatcaag
aggaaaacca
caaaaccgtc
gatggttatg
caatctgagg
ttcaaacaag
ttggttgatt
aataataata
tgtgaaagtc

gaacctgaat

ggagagtttt
agaatcaaca
tttcttcttc
gaaggaaaag
atgagatgoa
ttcagtrtct
agctagctaa
gtgcaaggtg
agtctcttaa
tggcaagcect
gtgaaagtga’
cagtttctga
ataataacaa
cacgctacac

atcaatcgga

ser

Asp

Lys

Phe

Ala

Glu

Asp

ASp

215

Asp

Tyr

Arg

AsSn

Ala

295

rPhe

ttcaaatggt
acaaactcct
tgcttctttc
gcgcaécagg
tgagtacttt
tgagaaaagc
agaccttggt
gaagactaaa
gacagagtat
aactgaaaag

aacaaaggaa

gggtgaagga’

acttgaagét

tgatggagtg

cctatcacaa

Pro Met Ser

Leu Ser Ser

Thr

ser

Phe
265

Ala

rPhe
280

ser Lys

Asp Asp Asp

Pro val Glu

cctgcaaata
cgtggaaact
tttggttcaa
tctttctitg
catcaatccg
-ttrgaggagg
ttgtagccac
cagcttgaga
gacaaccttc
gtacttgaaa
ttcttgaagg
tccaaattgt
attagttcag
ttagagacat

gatgaagaag

62

Asn

Ala

235

Met

Thr

Asn

Tyr

ASp

val®

220

Lys

His

Asp

Met

Pro

300

G1n

Pro

ser

ser

Gln

Leu

285

Ala

Gly

Ala

ASp

Ser

ser

270

Ser

Thr

the

Leu

val

val

255

Asp

Thr

ser

Gly

val

fhe

240

val

ser

Ala

Ser

Phe
320

tttcaaatat
cttctcaaca
gatcratggt
Qaggatttga
agaagaaacg
acaacaaact
ggcaagttgc
aggattatga
tcaaagagaa
gagagaaaca
daccaacaat
Caattgttga
caaggagtga
gtgattcttc

atcacaattt

aaatatgaat
acctcttgat
gagttttgaa
tcttgacgaa
gcgtcictca
Tgaaccagag
tatttggttt
ttctcttaat -
agataggtta -
agagggaaza .
taataagcct
ggcttctaat
catattggat
ctatgtattt.

attgectect

60
120
180
240
300
360

420

480
540
600
660

- 720

780
840
900
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tacatcttta caaaacttga agatgtgaat tactccgacc cgccacataa ttcaacaagt

tatggatttc aagaggaaga tcatcatcaa gctcetttggc cttggtctta ttag

<210> 30
<211> 337
<212> PRT

<213> Medicago sativa

<400> 30

Met Ala Gly Gly
1

Ile

Asn

Ser

Arg

65

Asn

Arg

Glu

Leu

Ala

Asn

Ser

Phe

50

Lys

Gly

Arg

ASp

Gly

Arg

145

Asp

Lys

Glu

Lys

Gly

Asp

Arg

Met

Ser

35

Phe

Arg

Glu

Leu

ASn

115

Leu

Trp

Tyr

Arg

Glu

195

Glu
210

Phe

ASN
20

Gln
Gly
Arg
Asp
ser
100
Lys
GIn
Lys
Glu
Leu
180

Lys

Leu

Arg
5
Ile
Gln
Ser
Asn
Glu
85
val
Leu
Pro
Thr
Ser
165
Gln

Gin

Lys

val

Leu

Pro

Arg

Arg

70

Met

ASp

Glu

Arg

s5er

Glu.

Glu

Phe

Leu

Leu

sSer

55

ser

Asp

GIn

Pro

Gln

Gln

LysS:

Glu

Gly

Pro
215

Ser

Gln

Asp

40

Met

Phe

Glu

val

Glu

120

val

Leu

Thr

val

Asnh

Asn

25

Ser

val

Phe

Tyr

Gln

105

Arg

Ala

Glu

Glu

Ala
185

- Phe

- Ile

63

Gly

10

Gin

Leu

Ser

Gly

Phe

a0

Phe

Lys

Ile

Lys

Tyr

170

Ser

Lys

Asn

Pro

Gln

Phe

phe

Gly

75

His

Leu

Thr

Trp

Asp:

AsSp

Leu

Lys

Ala

Gln

Leu

Glu

60

Phe

G1n

Glu

Lys

Phe

140

Tyr

Asn

Thr

‘Gly

Pro
220

Asn

Thr

Ser

45

ASD

ASp

ser

Lys

Leu

125

Gln

ASp

Leu

.Glu

Glu

205

Leu

Ile
Pro
30

Ser
val
Leu
Glu
Ser
110
Ala
Asn

ser

Leu

Ser

val

Ser

15

Arg

Ser

Glin

ASp

Lys

Arg

Leu

Lys

175

val

Glu

ASD

Asn

Gly

Ala

Gly

Glu

80

Lys

Glu

ASp

Arg

Asn

960
1014

160

Glu .

Leu

Thr -

Ser



ES 2555659 T3

64

val ser Glu Gly Glu Gly Ser Lys Leu Ser Ile val Glu Ala Ser Asn
225 230 235 240
Asn Asn Asn Asn Asn Asn Lys Leu Glu Asp Ile Ser Ser Ala Arg Ser
: 245 250 255
Asp Ile Leu Asp Cys Glu Ser Pro Arg Tyr Thr Asp Gly val Leu Glu
260 265 270
Thr Cys Asp Ser Ser Tyr val Phe Glu Pro Glu Tyr GIn Ser Asp Leu
275 280 : 285
Ser GIn Asp Glu Glu Asp His Asn Leu Leu Pro Pro Tyr Ile Phe Thr
290 ' 295 300
Lys Leu Glu Asp val Asn Tyr Ser Asp Pro Pro His Asn Ser Thr Ser
305 310 315 320
Tyr Gly Phe GIn Glu Glu Asp His His Gln Ala Leu Trp Pro Trp Ser
325 330 335
Tyr
<210> 31
<211> 843
<212> ADN
<213> Aquilegia formosa x Aquilegia pubescens
<400> 31
atggattcaa caacaagccyg tcttttottt gatggttcct gecatgggaa catgttgett 60
ttagggagtg gagatcccgt tcttcgaggrt tcaagatcat tcattaatat ggaagattct 120
ttgaaaagac gtccttttta tagttcaaca gatgaactaa ttgaagagga gttttatgat 180
gaacagctac Ctgaaaagaa acgtcgtctt acttctgagc aggttcatct attggagaag 240
agctttgaga cagagaacaa getggaacca gatcgtaaga cccagetige taagaagott 300
gggttgcaac cgagacaagt tgcagtttgg tttcagaata gacgagcteg ttggaagact 360
aagcaactag agagagatta tgatcttctt aaagcttctt atgattccct tcgttctgat 420
tacgatgaca ttgttaaaga gaatgagaag. ctcaaatctg aggtggtttc cttaactggg - -~ 480
aagttgcagg tcaaggaggg agctgggatg gagttaaatc agatatctga cccaccactc 540
tccactgaag aaaatgttga tgtaactacg atgcaattta atgttaaggt tgaggatcgc - - 600
ttgagctctg gcagtggggt adgtgctgtg gttgatgagg aatgtcgaca gcttgttgac 660
agtgrtgatt cctatteccc tggcgafgac tatggtcaat gcataggccc agtagatgga 720
gtccagtcag aagaagatga cattagtgac gacagccgga -gctatttctc agatgtcttt 780
ccagctgcac cagagcagaa ccaccaggag agtgagacat tgggttggtg ggactgggct . 840
taa ' 843



<210> 32
<211> 280
<212> PRT

ES 2555659 T3

<213> Aquilegia formosa x Aquilegia pubescens

<400> 32

Met
1
Asn
ser
ser
Glu
65
Ser
Ala
Asn
Leu
val
145

Lys

Asp.

Phe

Ala

Tyr
225

Asp
Met
Phe
Thr
50

Lys
Phe
LysS
Arg
Leu
130
Lys
Leu

Pro

ASN

val

210

Phe

Ser

Leu

Ile

35

Asp

Lys

Glu

LYyS

Lys

Glu

GIn

Prg

val

195

val

Pro

Thr
Leu
20

Asn
Glu
Arg
Thr
Leu
100
Ala
Ala
Asn
val
Leu
180
Lys

AsSp

Gly

Thr Ser Arg Leu Phe

5

Leu

Met

Leu

Arg

Glu

85

Gly

Arg

ser

GTu

Lys

ser

val

Glu

Asp

Gly

Glu

Ile

Leu

70

Asn

Leu

Trp

Tyr

Lys

150

Glu

Thr

Glu

Glu

Ser

Asp

Glu

55

Thr

Lys

Gin

Lys

AsSp

Leu

Gly

Glu

Asp

Cys

Tyr

Gly Asp
25
Ser Leu
40
Glu Glu
ser Glu
Leu Glu
Pro Arg
Thr Lys
120
Ser Leu
Lys Ser
Ala Gly
Glu Asn
185

Arg Leu

Arg Gln

Gly GIn

65

Phe
10

Pro

LyS

Phe

GIn

Pro

90

Gln

Gln

Arg

Glu

Met

ASD

val

Arg

Tyr

val

75

Asp

val

Leu

ser

val

155

Glu

170

val

Ser

Leu

Cys

Asp

ser

val

Ile
235

Gly

Leu

Arg

Asp

60

His

Arg

Ala

Glu

Leu

val

Gly

220

Gly

Ser

Arg

Pro

45

Glu

Leu

Lys

val

Tyr

Ser

Asn

Thr

Cys

Gly

30

Phe

GIn

Leu

Thr

Asp

ASp

Leu

Gln

Thr

190

s5er
205

ser

Pro

Gly

val

val

His
15

Ser
Tyr
Leu
Glu
G1n
95

Phe
Tyr
Asp
Thr
Ile
175

Met

val

ASp

Asp

Gly

Arg

ser

Pro

LysS

80

Leu

Gln

ASp

Ile

Gly

160

Ser

Glin-

sSer

ser

Gly
240



ES 2555659 T3

val GlIn Ser Glu Glu Asp Asp Ile Ser Asp Asp Ser Arg Ser Tyr Phe
245 250 255

Sef Asp val Phe Pro Ala Ala Pro Glu G1In Asn His Gln Glu Ser Glu
260 265 270

Thr Leu g;y Trp Trp Asp Trp Ala
5

66

280

<210> 33

<211> 2193

<212> ADN

<213> Oryza sativa

<400> 33
aatccgaaaa gtttctgcac cgttttcacc ccctaactaa caatataggg aacgtgtgct 60
aaatataaaa tgagacctta tatatgtagc gctgataact agaactatgc aagaaaaact 120
catccaccta ctttagtggc aatcgggeta aataaaaaag agtcgctaca ctagtttcgt 180
tttccttagt aattaagtgg gaaaatgaaa tcattattgc ttagaatata cgttcacatc 240
tctgtcatga agttaaatta ttcgaggtag ccataattgt catcaaactc ttcttgaata 300
aaaaaatctt tctagctgaa ctcaatgggt aaagagagag atttttttta aaaaaafaga 360
atgaagatat tctgaacgta ttggcaaaga tttaaacata taattatata attttatagt 420
ttgtgcattc gtcatatcgc acatcattaa ggacatgrct tactccatcc caattrttat 480
ttagtaatta aagacaattg acttattttt attatttatc ttttttcgat tagatgcaag 540
gtacttacgc acacactttg tgctcatgtg catgtgtgag tgcacctcect caatacacgt 600
tcaactagca acacatctct aatatcactc gectatttaa tacatttagg tagcaatatc 660
tgaattcaag cactccacca tcaccagacc acttttaata atatctaaaa tacaaaaaat 720
aattrtacaqg aatagcatga aaagtatgaa acgaactatt taggtttitc acatacaaaa 780
daaaaaagaa ttttgctcgt gcgcgagcge caatctccca tattgggcac acaggeaaca 840
acagagtggc tgcccacaga acaacccaéa ééaaacgatg_atctaacgga ggacagcaag - 900
tccgcaacaa ccttttaaca gcaggcttty. cggecaggag -agaggaggag aggcaaagaa 960
aaccaagcat cctectcctc ccatctataa attectccce ccttttocece tetctatata 1020
Qgaggcatcc aagccaagaa gagggagage accaaggaca cgcgactage agaagcecgag - 1080
cgaccgcctt cttcgatcca tatcrtccgg tcgagttctt ggtcgatctc ttcectecte 1140
cacctcctce ‘tcacagggta tgtgcccttc ggttgttctt ggatttattg ttctaggttg 1200
tgtagtacgg gcgttgatgt taggaaaggg gatctgtatc tgtgatgatt cctgttcttg 1260
gatttgggat agaggggttc ttgatgttgc. atgttatcgg ttcggtttga ttagtagtat - 1320
ggttttcaat cgtctggaga gctcratgga aatgaaatgg tttagggtac ggaatcttgc - 1380
gattttgtga gtaccttttg tttgaggtaa aatcagagca ccggtgattt tgcttggtgt - 1440
aataaaagta cggttgtttg gtcctcgatt ctggtagtga tgcttctcga tttgacgaag: 1500



10

15

20

ES 2555659 T3

Ctatcctttg tttattccct attgaacaaa aataatccaa
atgagatiga atgattgatt cttaagcctg tccaaaattit
acagtagtcc ccatcacgaa attcatggaa acagttataa
cctgttcttc cgatttgott tagtcccaga atttttttte
cttrtctggtt cagttcaatg aattgattgc tacaaataat
gctgtagttc agttaatagg taatacccct atagtttagt
tttctgatct ccatttttaa ttatatgaaa tgaactgtag
attatttttt ttattagctc tcaccccttc attattctga
tgtcCtcaat tttgttttca aattcacatc gattatctat
cctgtagaag tttcrttttg gttattcctt gactgcttga

agctgtaatc gggatagtta tactgcttgt tcttatgatt

tggtgtagct tgccactttc accagcaaag ttc

<210> 34

<211> 49

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador: prm6000

<400> 34
ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctt aaacaatgga tcccggeeg 49

<210> 35

<211> 48

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador: prm6001

<400> 35
ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtg atcagctcca gaaccagg 48

<210> 36

<211> 834

<212> ADN

<213> Oryza sativa

<400> 36

atgaagcgac
aattctagtyg
gagatgatgg
cgegegetag
ctggcgegeg
gcgcggtgga
tecctgegec

ccggeggtge
atgétggata
cgtgcggegg
'égtggagctt
accteggect
agaccaagca

tcgatcacga

cggcggeggce
tggaggggtt

cggcggggag.
cgaggtggag

gcagccgcgc
gctcgagégc

cgcgetecge

ggaggcagcc
gggatggagg

aagaagcggc
aéééégéttg
caggtcgccg
-Qactacgtﬁg

cgcgacaagg

67

ctttgaagac
cgcagetggce
tcctcaggaa
ccaaatatct
gcttttatag
caggagaaga
cataagcagt
gctgaaagtc
gcattatcct
ttacagaaag

catttcCttt

catcgetegt
cggaggggga
ggcﬁgagcgt
agéctgagcg
tctggttcca
cgctccgeca

acgeectect

ggtcccgttg
ttgtttagat
caggggattc
Taaaaagtca
cgttatccta
acttatccga
attcatttgg
tggcatgaac
cttgtatcta
aaartrtatga

gtgcagttct

cacgatggct.

cgtggaggag

ggagcaggtt

gaaggcgcgg
gaaccgeegc
ttcctacgac

cgccgagatc

1560
1620
1680
1740
1800
1860
1920

- 1980

2040
2100
2160
2193

60
120
180
240
300
360
420



aaggagctga
gaggagccgg
tcaagcgegg
ctggctccgg
gcagcggegg
gaggacgaga

cagcccccgo

<210> 37
<211> 277
<212> PRT

aggcgaaget
cggcctccga
tgctgaacga
aggcgtgcac
cggcgagcca
cggggttect

cgctctegtce

ES 2555659 T3

cggggacgag
cgggccaccg
cgtggacgcy
gtttctcggt
€gaggaggtg
cgacgacgac

gtggtgggcc

gaggcggcgg
gcggegggat
gccggegecg
gcgccgeccg
ttcitccacg
gagccgtgeg

gaacccacgg

cgagcttcac
ttgggtegtc
cgceegegge
€cgcgggcogce
gcaatttcct
gcgggtrctt

agcactggaa

gtcggtgaag
cgacagcgac
gacggacgcg
9agcgcgggc
<aaggtggag
cgccgacgat

ctga

<213> Oryza sativa

<400> 37

Met
1
val
Glu
Gly
Arg
65
Leu
Gln
Ala

Leu

Ala

LyS
Thr
Ala
Glu
50

Ser
Ala

Asn

Ala

LyS

145

Glu

Ser

Glu

Asp

Arg

Met

Glu

35

Lys

Phe

Arg

Arg

Leu

115

Arg

Leu

Pro

5er

Pro
Ala
20

Gly
LYsS

Glu

Asp

Arg
AsSp
Gly
Ala

Asp

Gly
5
Asn
Asp
Arg
val
Leu
85
Ala
His
Lys
AsSp

Ala

.165

Ser

Gly
ser
val
Arg
Glu
70

Gly
Arg
ser
ASp
Glu
150

Ser

Ser

Ala
ser
Glu
Leu
55

Asn
Leu

Trp

Tyr

Ala
135

Glu
ASD

Ala

Gly
Asp
Glu
40

Ser
LysS

Gln

Lys

Leu

Ala

Gly

val

Gly

Asp

25

Glu

val

Leu

Pro

Thr
105

‘ser

Leu

Ala

Pro

- 170

Leu

68

Gly
10

Gly
Met
Glu
Glu
Arg
90

Lys

Leu
Ala

Ala

Pro

Asn

Gly Gly

Tyr Gly
Ala

Met

val
60

Gln

Pro Glu

75

Gln val

Gin Leu
Leu

Arg

Ile
140

Glu

ser

Phe
155 -

Ala

Ala

Asp val

ser

Gly

cys

45

Arg

Arg

Ala

Glu

Lys.

Thr

Gly

Asp

Pro
val
30

Gly
Ala
Lys

val

Arg

~110

His

Glu

ser
Phe

A1a

ser

15

Gly

Gly

Leu

Ala

.Trp

95

Asp

ASp

Leu

val

Gly

Ala

Leu

Met

Gly

Glu

Arg

80

Phe

Tyr

Ala

Lys

Gly

480
540
600
660
720
780
B34



10

Ala Ala

Leu

Gly Ala

180

Pro Ala
195

Pro

210

Ala
225

Glu

Phe Ala Asp gsp GIn Pro

Thr Glu

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

ser

Asp Glu

His Glu

Thr

Ala Thr Asp ala

ES 2555659 T3

185

Leu
200

Ala

Glu val

Gly Phe

Pro Ala Ala Gly Ala

215

230

245

His Trp
275

<213> Oryza sativa

<400> 38

atggatrgggg
99Cgg<ygcy
tcgetggagt
gccagggagc
cggtgoaagt
thctctgca
aagctggcgg
gcgeggtcdg
gccacgetcet
atgccccact
Catcatccgé
caccagtect
acgccatgge
<210> 39

<211> 249
<212> PRT

aggaggacag
gcggcggogce
ccatgttcgc
tcggcctgea
ccaagcagct
gctacgagte
agatgctgca
gcggcgtcgce
actcgtreggce
tcggéagcga
cgccgecgea
tcaacttcca

gggaattcga

<213> Oryza sativa

<400> 39

Asn

cgagrggatg
ggcgaacagy
gacgcagacc
gcctcgecag
cgagcgegag
cctcaagaag
ggagccacgg
cggcatgaag
cgagggtggc
cgacgtcgac
cgecggtgcec
ctcgagetgy
gagcgagtga

Phe phe

Leu Asp

Pro Pro

Gly

His Gly

Asp

Leu
265

atgatggacg
aagaagcggt
aagctggagc
gtcgccatct
tactccgeee
gagaagctcg
gggaagtacg
aaggaggagt
gggacgacga
gcggggcetct
ggcttcacgt

.ccgtegteca

69

Pro Glu

Ala

190

Cys Thr

205

Ala Gly
220

Asn Phe
235

Glu Pro

ser Trp

ttggagggaa
tcagcgagga
cgaggcagaa
ggttccagaa
tccgcgacga
ccctcatcaa
gcgataatgc
tégtcggcgc
cgacgécgac
tcctccggec
ccteccgagec

cggagcagac

Phe

Leu

Ala Ala Ala

Lys val

Ala

Glu
240

Cys

Trp Ala Glu

Gly Gly

270

gggcgggaag
gcagatcaag
gctgcagctc
caagcgcgcg
ctacgacgcc
gcagctggag
cggggacgac
gggcggcgcc
ggccaagttyg

gtcgtcgcag

ggccgecgac

.ctgcagecagce

Phe

Pro

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
750



Met

Lys

Arg

Gln

Gly

65

Arg

AsSp

Leu

Pro

Thr

Leu

Gly

AsSn
225

Thr

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

Asp

Gly
Phe
Thr
50

Leu
Trp
TYyr
Ala
Arg
130
val
Thr
Ala
Phe
Ala
210
Phe

Pro

Gly

Gly

ser

35

Lys

Gln

Lys

AsSp

Leu

115

Gly

Ala

Leu

Lys

Leu

195

Gly

His

Trp

Glu

Lys

Glu

Leu

Pro

Ser

Ala

100

Ile

Lys

Gly

Tyr

Leu

180

Arg

Phe

ser

Trp

<213> Populus tremuloides

<400> 40

Glu

Gly

Glu

Glu

Arg

Lys

Leu

Lys

Tyr

Met

Ser

165

Met

Pro

Thr

Ser

Glu
245

ES 2555659 T3

Asp ser

Gly

Gln

Pro

Gln

70

GlIn

Leu

Gin

Gly

Pro

Ser

ser

Trp

Phe

Gly

Ile

Arg

55

val

Leu

Cys

Leu

Lys

Ala

His

ser

Ser

215

Pro

Glu

Glu Trp

Gly Gly
y 25

Lys 5er
40

GIn Lys
Ala Ile
Glu Arg
Ser Tyr
Glu Lys
120

Asn Ala
Glu Glu
Glu Gly
Phe Gly
Gln His
200

Glu Pro

ser ser

ser Glu

70

Met

10

Gly

Leu

Leu

Trp

Glu

90

Glu

Leu

Gly

Phe

His

Ala

Thr

Met

Ala
Glu
Gln
Phe
75

Tyr
Ser
Ala
Asp
val
155
Gly
ASp
Pro
Ala

Glu
235

Met asp val Gly

Ala

ser

Leu

60

GlIn

ser

Leu

Glu

Asp

140

Gly

Thr

Asp

Pro

ASp

Asp Arg
30

Met Phe
45

Ala Arg

Asn Lys

Ala Leu

Lys Lys

110

Met Leu

125

Ala Arg

Ala Gly

Thr Thr

val Asp

Pro Pro

205

His Gln

220

GIn

Thr Cys

15

Lys

Ala

Glu

Arg

Arg

95

Glu

GIn

ser

Gly

Thr

175

Ala

His

Ser

Ser

Gly

Lys

Thr

Leu

Ala

80

Asp

Lys

Glu

Gly

Ala

160

Thr

Gly

Ala

Phe

Ser
240



atggcgggty
ggcccttgtg
tttcttggtt
aggccrrttt
tttcatcaac
agttttgagc
ggccttcagce
aaacagctgg
tatgacaacc
aagttgctcc
tcgcaagagc
atctcaacag
tcagacagcec
tcatatgttt
aagagcttat
cctgcaagtt

<210> 41
<211> 314
<212> PRT

gtaccggtgg
ctgcttcaca
caagatccat
tccgetegtt
ctgaaaagaa
ttgagaacaa
cgcgtcaggt
aaaaggatta
tcctcaagga

tcaaagagaa

cacctaaaag

tggcctygtaa
cacattacgc
tcgaaccega
tgcctccata

ttgaagatca

<213> Populus tremuloides

<400> 41

Met Ala
1

Gln

Phe

ser

s5er
Leu

Phe

Gly Gliy

Gln Arg

20

ser Gly

35

Glu Asp

50

Arg
65

Phe

Phe

Ser

Leu

Phe Asp

GIn Pro

Glu Lys

100

His

ES 2555659 T3

ttctaattcc
acctcttgaa
gatgagtttt
tgatcacgaa
gaggagactt
gcttgaacct
tgcratatgg
tgacgttttg
gaaggagaaé
agagaaggga
ggctatagct
gcaggaagat
tgatggggtg
tcaatcagat
cgtctttcceg
tgccttttgg

Thr Gly Gly

Gly Pro Cys

Ser Ser Pro

G1In
55_

val His

GTu
70

ASD

Glu
85

Lys Lys

Ser pPhe Glu

aatttgtcrg
tctttttice
gaagatgttc
gacaatggag
actgttgatc
gaaaggaaaa
titcaaaacc
caatctagct
ctaaaagctg
atctcagaat
gattcagctt
atcagctcag
cattcctcac
ttgtcacaaq
aagcttgaag

tcctggteat

Ser Asn

10

Ala
25

Ala

ser phe

40

Ala Asn

Asn Gly

Arg Arg
90

Glu
105

Leu

71

Ser

Ser

Leu

Gly

ASp

Leu

AsSn

Trttgcttca
Tttctyggctrc
atcaagcaaa
acgatgatct
aagttcagtt
tccagettge
gccgagcaag
ataatagcct
aggttaatct
tgtctgataa
ccgagggtga
ccaéaagcga
tcttagaggc
atgaagaaga
atgacgatta

actaa

AsSn Leu
Pro

Gln

Gly Ser

Ser

Leu

Arg

aagccaaaga
ttctccttct
cggatcaacc
ggatgaatat
tcttgaaaag
aaaggatctt
atggaagact
taaggctgac
tctcaccegac
agatgcatta
agtgtcgaaa
catatttgat
aggagattct
taactttagc

ctctgacccg

val Leu

15

Glu
30

ser

Ser Met

45

ser Thr

60

ASp
75

ASp
val

Thr

Lys Leu

Arg
Leu
Asp

Glu

Pro Phe

Asp Glu

val
95

GlIn

Pro Glu

110

Leu

Phe

Met

Phe

Tyr.

80

GIn

Arg

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
800
945



Lys

Ile

Lys

145

Tyr

Leu

Glu

Ile

Ala

225

ser

Ala

GIn

Phe

Glu
305

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

AsSp

Leu

Leu

Ala

210

Cys

Asp

Gly

ASp

Pro

290

ASp

Gln

115

Phe

Tyr

Asn

Thr

ser

195

ASp

Lys

Ser

ASp

Glu

275

Lys

His

Leu

Gln

ASD

Leu

ASp

Ser

Gin

Pro

Ser

260

Glu

Leu

Ala

<213> Populus tremuloides

<400> 42

atggcggett gtggtggtgg
agccaaagag gcccttgtge
tctecttett ttettggtte
ggatcaacta gaccgtrttt

gatgaatatt ttcatcaacc

ES 2555659 T3

Ala Lys

Asn Arg

val Leu
150

Leu Lys
165

Lys Leu

Lys Asp

Ala ser

Glu Asp

230

His Tyr
245
Ser Tyr

Asp Asn

Glu Asp

Phe Trp

310

Glu
Leu
Ala
Glu
215
Ile
Ala
val
Phe

Asp

Ser

Leu

120

Ala

Ser

Lys

Leu

Leu

200

Gly

Ser

ASp

Phe

Ser

280

ASp

Trp

Gly

Arg

ser

Glu

Lys

185

ser

Glu

Ser

Gly

Glu

265

Lys

Tyr

ser

72

Leu

Trp

Tyr

Gln

val

Ala

val

250

Pro

Ser

Ser

Tyr

tggtggtggt tctaatccca
tgcttetcaa -cctcttgaag
aagatccatg atgagttttg
ccgcccatat gatcacgaag

tgaaaagaag aggagactta

Gln Pro
Lys Thr

140

Asn Ser
155

Leu Lys
Lys Glu
Glu Pro
Ser Lys
Lys Ser
235

His Ser
Asp Gln

Leu Leu

Asp Pro
300

Leu

Ala

Lys

Pro

205

Ile

ASD

ser

Ser

Pro

285

RFD

attrgtctgt

cttttttcct

cagatgttca

acaacggcga

ctgttgatca

Gln val

Gln Leu

Lys Ala

Glu val

175

Gly Ile

Lys Arg

ser Thr

Ile Phe

Leu Leu

255

ASp Leu

Pro Tyr

Ala ser

Ala
Glu
Asp
160
Asn
ser

Ala

val

ser
val

Phe

tttagttcaa

ttctggcetct

ccaagcaaat

cgatgatttg

agttcagttt

60
i20

180

240
300



ES 2555659 T3

cttgaacccyg
gccatatggt
gaggttctgc
aaggagaaac
gagaaaggaa
gcaatagccg
caggaagata
gatggggtac
caatcggatt
gtctttccaa

gccttttggt

cttgaaagaa gttttgaggt tgagaacaag
aaggatcttg gcttgcagcc tcggcaggtt
tggaagacga aacagcttga aaaagattat
aaggctgact acgacaacct cttcaaggag
ctcaccaacg agttgctcct taaagagaaa
gatgcattat ctcaagagCc acccaaaaag
gtgtcgaaaa cttcaaccgt ggcctgccag
atgtttgatt cagacagccc acattttgceg
ggtgattctt cacatgtctt cgagcccgac
aacttgagca agagtctrttt gcctccgtac
tctgaccege cagcaagttt tgaagatcat
<210> 43
<211> 317
<212> PRT
<213> Populus tremuloides
<400> 43
‘Tet Ala Ala cCys g1y Gly Gly
val Leu val Gln Ser GIn Arg
20
Glu Ala Phe Phe Leu Ser Gly
35
Ser Met Met Ser Phe Ala Asp
50 55
Pro Phe Phe Arg Pro Tyr Asp
65 70
Asp Glu Tyr Phe His GIn Pro
85
GIn val GIn Phe Leu Glu Arg
- 100
Pro Glu Arg Lys Ile Gln Leu
115
GIn val Ala Ile Trp Phe GIn
130 135
Gin Leu Glu Lys Asp Tyr Glu

Gly

Gly

Ser

40

val

His

Glu

Ser

Ala

Asn

val

73

Gly
Pro
25

ser
His
Glu
LyS
Phe
105

Lys

120

Arg

Leu

Gly

10

Cys

Pro

GIn

ASp

Lys

90

Glu

Asp

Arg

Gln

aaaggaaaat
ttcaaaaccg
aatctagcta
taaaagctga
gctcagaatt
attcagcttc
ttagctcagc
attcctcact
tatcacaaga
agcttgaaga
gctggtcata

Ser Asn

Ala

Ser Phe

45

Ala Asn G1

60

Asn Gly As

75

Arg Arg Le

Glu

vai

Le
12

Leu Gly

Ala Arg Tr

140

ser Ser

Pro

ser

Leu

Asn

Tyr

ccagectggceg
ccgggcaaga
caatggcctt
ggttaatctt
gtctgataaa
agagggtgaa
caaaagtgat
cttagaggca
tgaagaagat
tggtgattac

ctaa

Leu
15

Asn

Gln Pro

30

Gly Ser

y Ser Thr

p Asp Asp

val
95

u Thr

Leu

u GIn Pro

5

p.Lys Thr

Asn Gly

Ser

Leu

Arg

Arg

Leu

80

ASp

Glu

Arg

Lys

Leu

360
420
480
540

600

660
720
780
840
900
954



145

Lys
Glu

Gly

Lys Ly

Ala

val

Ser

ASp

Tyr Asp

ES 2555659 T3

150

Asn Leu

165

Leu
180

Asn

ser Glu

195

s Ala Ile

210

Ser

225

Met

Leu

Asp

Pro

Thr

Phe

Leu

Leu

Tyr

val Ala

ser

ASp

Ala
260

Glu

ser Gln

275

val Phe

290

Ala
305

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

ser

Phe Glu

<213> Populus tremuloides

<400> 44

atggcgggtyg
ctcecctectt
tctatggtta
catgtcaaag
aaaaggcggc
'aagcttgaac
gttgcaatat
tacgactcct
gagaagcaga

gaaagtatgg

ataaagactg
gtgaatctct
attttaggaa
aagaaagtag
tfacagctgc
cagagaggaa
ggtttcaaaa
tgagéatcag
atttgaaaaa

aaagttcaga

Leu

Leu

Ala

Cys

ASp

Pro

Asp

Thr Asn

sSer Asp

Ser

Asp
215

GIn GIn

230

ser Pro

Asp Ser
Glu Glu

Leu
295

Lys

His Ala

310

tggcagttct
ctgtattctc
tgatggagga
cgatgaggat
tcaagtccag
gatgcagctt
ccgtagagcet
ctttgacaaa
cgagcttctt
accatttgat

Phe

Glu

LysS

200

Ala

Glu

His

ser

ASp

280

Glu

Phe

Glu

Lys
170

Leu Leu

185

Asp Ala

Ser Glu
Ile

Asp

Ala
250

Phe

His val

265

Asn Leu

Asp Gly

Trp Cys

aaaatgacca
acctctttta
gacactgtag
tatgatgcgc
tttcttgaga

gctaaagaac

.cggttcaaga

ctcaaggctg
tcactgaaag

gtcatccatt

74

155

Lys Glu

Leu Lys

Leu Ser

Glu val

Gly
220

ser Ser

235

Asp Gly val

Phe Glu

ser Lys

AsSp Tyr

Ser

tttttctteg
gcactcttca
acatgtcttt
accttaagcc
agagctttga
tcggcettgea
acéagcagct
attatgacaa
aaaaattgct

caccggatgc

LysS

Glu

Gln

205

Ala

Pro

Ser

285

ser

Tyr

160

Leu LysS

Lys Glu

190

Glu Pro

Ser Lys
Ser

Lys

Ser
255

His

Gln

Leu

Asp Pro

aaacggcagg

tggtgcaaaa

tttccaacca:

atctgaaaag

ggcggagaat
gcctcgecag

ggaaagqggac

actcctectce

tagcagagag -

agaacttgag

Ala

Lys

Pro

Thr

Ser

Pro

Pro

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600



cctattcctg atacagtgtce
caagaagaaa gttcagctaa
gagccccgtg attgttatcg
gaagataatc tcaccaggag
ccacctgcaa gttcacgtaa

atttactga

ES 2555659 T3

tgaaaatgtt
aaatgatgtt
tgttttcgag
ctttctaccc

ttttgaattc

tccgecattg
ttcaactcag
tcagaccaac
cctccgtact

tcagcggaag

tgccaatggt
acagcccacg
cagatttttc
ttccaaaact

atcagccctt

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

<213> Populus tremuloides

<400> 45

Met
1
Arg
Phe
Gly
Glu
65
LysS
Glu

Glu

Arg

Leu

Ala

Asn

Ser

Gly

50

ser

Arg

Ala

Leu

Ala

130

Ile

Lys

‘ser

Gly

Gly

Thr

35

ASp

Ser

Arg

Glu

Arg

ser

GIn

Arg

ASD

Arg

20

Leu

Thr

ASp

Leu

AsSn

100

Leu

Phe

Phe

Asn

Glu
180

Lys

Leu

His

val

Glu

Thr

85

Lys

Gln

LyS

Asp

Leu

Asp

Pro

Gly

Asp

Asp

70

Ala

Leu

Pro

Asn

Lys

165

Glu

Ser

cys

Pro

Ala

Met

55

Tyr

Ala

Glu

Arg

‘ASN.

Met

Gly
Cys
Lys
40

Ser
Asp
Gin
Pro
Gln
120
GIn
Lys

Glu,

Glu

75

ser

Glu

ser

Phe

Ala

val

Glu

105

val

Leu

Ala

Leu

ser
185

Ser

10

Ser

Met

Phe

His

Gln

90

Arg

Ala

Glu

Asp

Leu

170

Ser

Lys
.Leu
val
Gln
Leu
75

Phe

LyS

Ile

Arg

Tyr
155

Ser

Glu

Met

Cys

Asn

Pro

60

Lys

Leu

Met

Trp

Leu.

Pro

Th

11

Ph

45

Hi

Pr

Gl

Gl

Ph

12

Ty

Lys

Lys

Ph

gacacccaaa
ttcatttttg
ccaagttgaa
ctaccgagag

ttggtcctgg

Phe
15

r Ile

Leu Thr

30

e

e Arg Asn

s val Lys

0 Ser Glu

Ser
95

u Lys

Leu Ala

110

n

e GIn Asn

5

r Asp Ser

Leu Leu

‘Leu

Ser

Asp

G1q

Lys

Arg

Leu

Leu-

160

Glu Lys

175

e val

Leu

Ile

660
720
780
840
900
909
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76

His Ser Pro Asp Ala Glu Leu Glu Pro Ile Pro Asp Thr val ser Giu
195 200 - - 205
Asn val ser Ala Ile val Pro Met val Thr Pro Lys GIn Glu Glu Ser
210 215 220
Ser Ala Lys Asn Asp val Phe Asn Ser Asp Ser Pro Arg Ser Phe Leu
225 230 235 240
Glu Pro Arg Asp Cys Tyr Arg val Phe Glu Ser Asp GIn Pro Asp Phe
245 250 255
ser GIn val Glu Glu Asp Asn Leu Thr Arg Ser Phe Leu Pro Pro Pro
260 265 270
Tyr Phe Pro Lys Leu Tyr Arg Glu Pro Pro Ala Ser Ser Arg Asn Phe
275 280 285
Glu Phe Ser Ala Glu Asp GIn Pro Phe Trp Ser Trp Ile Tyr
290 295 300
<210> 46
<211> 975
<212> ADN
<213> Medicago truncatula
<400> 46
atggcaggtg gcaagctttt tggtggttct aatatgtcac ttttgcttca aaatgaaaga 60
ctcccttgta cttctgaagt ccttgaatct ctttgggttc acacccctgc ttcttttcaa 120
ggttcaaatt cagtggttaa ttttgagaat ggtggtggta gcaacagagt ggtaacagat 180
agacccttct ttcaacaact tgagaaagaa gagaattgtg gtgatgaaga ttatgaagca 240
tgctaccatc aacaaggaaa gaaaaggagg ctttcaagtg aacaagttca atttctrigaa 300
aagagttttg aggtagaaaa caagcttgaa cctgatagga aagttraact tgcaaaagag 360
cttggtttgc aaccaagaca agttgctata tggtttcaaa acagaaggge aaggttcaaa 420
actaaacagc ttgaaaaaga ttatggcaca ttgaaagcta gctttgatag tctcaaagat 480
gattatgata atcttcttca agagaatgac aagttazaag aagaggtgaa ttctctcaag - 540
aacaaattga tcccaagaga taaagaaaaa gtgaattcag aagacaaatrc atcaccagaa 600
.gcaatcaatt cacctcataa caacatagat ccaatggata taatttcaat tacaaattca 660
gaaaatgggt ccaaaatgtc actccctaat atggtactaa aatgtaagca agaagatgcc 720
aattcagcta aaagtgatgt gcttgattct gétagcccac attgcaatga tgggaacaat 780
ctttcrtctt tcatagagec tacagattca gatttctcac aagatgaaga ggataatgat - 840
aacttgagtc ataatctttt gactcttcct tgcttaccaa aagttgaaga tgrttgctat 900
gatgacccac atgaaaattc ttgraatttt gggttccctg ttgaagatca aaccttttgt .. 960
ttctggcctt attga 975
<210> 47



<211> 324
<212> PRT

<213> Medicago truncatula

<400> 47

Met
1
Gln
val
Glu
Gln
65
Cys
GIn
Arg
Ala
Glu
145
Asp

Asn

Ser

Ile :

Lys
225

Ala

Asn

His

Asn

50

Gln

Tyr

Phe

LYS

Ile

130

Lys

Tyr

Ser

Glu

Gly

Glu

Thr

35

Gly

Leu

His

Leu

val

115

Trp

ASp

Asp

Leu

ser

Gly

Arg

20

Pro

Gly

Glu

Gln

Glu

100

Gln

Phe

Tyr

AsnN

Lys

130

LyS

Met

Leu

LysS
5
Leu
Ala
Gly
Lys
Gln
85
Lys
Leu
Gln
Gly
Leu
165
Asn

ser

Asp

-Pro

ES 2555659 T3

Leu

Pro

Ser

Ser

Glu

70

Gly

ser

Ala

ASN

Thr

150

Leu

Lys

Ser

Ile

Asn
230

Phe
Cys
Phe
Asn
55

Glu
Lys
Phe
LysS
Arg
Leu
GIn
Leu
Pro
Ile

215

Met

Gly
Thr
GlIn
40

Arg
Asn
LyS
Glu
Glu
120

Arg

LyS

61u

Ile

Glu
200

Ser.

val

Gly

ser

25

Gly

val

cys

Arg

val

105

Leu

Ala

Ala

AsSn

Pro

185

Ala

Tle

‘Leu

77

Ser

10

Glu

Ser

val

Gly

Arg

90

Glu

Gly

Arg

Ser

Arg

Ile

Thr

Lys

Asn

val

Asn

Thr

Asp

75

Leu

Asn

Leu

Phe

Phe

155

Lys

Asp

Asn

ASn

Cys
235

Met

Leu

ser

Asp

60

Glu

Ser

LysS

G1n

Lys

140

Asp

Leu

Lys

‘Ser

Ser
220

Lys

Ser

Glu

val

45

Arg

ASp

ser

Leu

Pro

125

Thr

ser

Lys

Glu

Pro
205

Glu

GIn

Leu

Ser

30

val

Pro

Tyr

Glu

Glu

110

Arg

Lys

Leu

Glu

Asn

Glu

Leu Leu
15

Leu Trp
Asn Phe
Phe Phe
Glu Ala

80

GIn val
95

Pro Asp
Gln val
GIln Leu
Lys Asp
160
Glu val
175
val Asn
Asn Ash

Gly Ser

Asp Ala
240



10

Asn

Asp

Ser

Leu

ser

Gly

Glin

Pro

Ala

Lys Ser Asp

ES 2555659 T3

val

245

Asn
260

ASp
275

Cys Leu P

290

Glu
305

Phe

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

Asn

Trp

Ser

Pro Tyr

<213> Phaseolus vulgaris

<400> 48
atggcgggtg
ctceettget
ttccaaggtt
aggccctrtrt
ttccatcaac
aactttgagg
ggcttgcagc
aagcagctag
tatgaaagtc
aaattgattc
gtcaattcac
accaaagtgt

agtgatgtgc

gtggagcctg

gaagaggata
gcctgctatg

accttctgtt

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

gcaagcttca
cctctgaagt
caaaatctat
ttcaagecgtt
cgggtaagaa
tcgagaacaa
caaggcaagt
aaaaagatta

ttcttcaaga

ttagagataa

cccacaaaga
cactccctat
ttgattcgga
ctgattcctc
atcttagtga
atgaccctcc

tctggcecta

<213> Phaseolus vulgaris

Asn Leu Ser

Glu Glu Asp

Cys Asn Phe

Ser

Asn

Leu Asp Ser

250

Phe Ile Glu

265

ASp Asn Leu

280

val

ro Lys
295

Gly
310

tcectggttca
ccttgagict
ggttgatttt
ggagaaggaa
aaggaggctc
gcttgaacct
ggctatatgg
tggcacattg
gaatgacaag

agagaaggag

- gcctatggat

tatggtaaca
cagcccécét
ccatgetttt
aag&cttttg
_tgaaaaccct

ttga

Glu Asp val

Phe Pro val

aacatgtcac
ctttgggctc
gagaatgtta
gataactgtg
acaagcgaac
gaaaggaagg
ttccaaaacc
aaagctagcet
ttaaaagcag
aattcggacg .
ttaatttcaa
tgcaagcaag
tgcactgatg
gaaccagacc
accctccctt

tgtaattttg

78

Asp Ser Pro

Pro Thr Asp

Asn
285

Ser His

Ccys Tyr

300

Asp

Glu Gln

315

Asp

ttctecteca
acacctctaa
gtgggggcag
atgatgatta
aagttcagtt
tccaacttge
gaagggcaag
atgacagact
aggtgaattc
acaagtcatc
attcaacatc
aagatgccaa
ggaaccatcc
actccgactt
gcttaccaaa

gcttccatgt

cys
255

ser
270

ASp

Leu Leu

ASp Pro

Thr Phe

aaacgacagg
cgctgettec

ggtgacggat

tgagggttgce

ccttgaaagg
aaaggagctt
gttcaagacc

caaaggtgac

tctggagagc-
tectgatger.

tgaaaatggg

ttcagccaaa

ctcttcatte.
ctcccaagat -

ggttgaagaa

cgaggatcaa

Asn
Phe
Thr
His

Cys
320

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

984



<400> 49

Met

Gln

Ala

Asp

GIn

65

Phe

Phe

Lys

Ile

Lys

Tyr

Ser

Asp

Met

Leu

225

Ser

Ala

Asn

His

Phe

50

Ala

His

Leu

val

Asp

Giu

Leu

Asp

Asp
210

‘Pro

Asp

Gly

Asp

Thr

35

Glu

Leu

Gin

Glu

Gln

115

Phe

Tyr

Ser

Glu

Lys

Leu

Ile

val

Gly
Arg
20

ser
Asn
Glu
Pro
Arg
100
Leu
GIn
Gly
Leu
Ser
180
Ser
Ile

Met

Leu

Lys

Leu

Asn

val

Lys

Gly

85

Asn

Ala

Asn

Thr

Leu

165

Lys

Ser

ser

val

ASp

ES 2555659 T3

Leu
Pro
Ala
Ser
Glu
70

Lys
Phe
Lys
Arg
Leu
150
G1n
Leu

Pro

Asn

Thr:

230

ser

His
Cys
Ala
Gly
55
Asp
Lys

Glu

Glu

Lys

Glu

Ile

ASp.

Ser,

- 215

cys

ASp

Pro
Ser
Ser
40

Gly
Asn
Arg
val
Leu
120
Ala
Ala
Asn
Leu
Ala
200
Thr

Lys

Ser

79

Gly

Ser

25

Phe

Arg

Cys

Arg

Glu

105

Gly

Arg

ser

Asp

Ser

GIn

Pro

Ser

10

Glu

Gln

val

ASp

Leu

90

Asn

Leu

Phe

Tyr

LyYsS

170

Asp

AsSn

Glu

Glu

His
250

Asn

val

Gly

Thr

Asp

75

Thr

Lys

Gln

Lys

Asp

Leu

Lys

Ser

Asn

Asp

Cys

Met
Leu
ser
Asp
60
Asp
Ser
Leu
Pro
Thr
140
Arg

Lys

Glu

.Pro

Thr

Ser

Glu

Lys

Arg

Tyr

Glu

Glu

Arg

125

Lys

Leu

Ala

Lys

His
205

Thr

ASN

Asp

Leu
ser
30

Ser
Pro
G1.u
Gln
Pro
110
Gln
Gln
Lys
Glu
Glu
190
Lys
Lys

Ser

Gly

Leu

15

Leu

Met

Phe

Gly

val

95

Glu

val

Leu

Gly

val

175

Asn

Glu

val

Ala

Asn
255

Leu
Trp
val
Phe
Cys
80
Gln
Arg
Ala
Glu
Asp
160
Asn
Ser
Pro
Ser
740

His
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Pro

Asp

Leu

sSer

His

Leu

ser
260

Ser
275

Thr Leu

290

Asp
305

Thr

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

Pro

Phe

Pro Glu

Cys Phe

<213> Lotus corniculatus

<400> 50
atggcgggag
agtcttttgc
tttctoggtt
ttcttctecg
caatcggaga
gaggtggata
cagccacgeco
cttgagaagg
aatcttcteca
cttgcaagag
caaaggcctt
tgtaaacatg
tacagggatg
gttgaacctg
ttgectccat

tcatgtaatt

<210> 51
<211> 318
<212> PRT

ggagggtctt
ttcagaatca

caagatccat
cgtttgacct
agaagcgcceg
acaagctcga
aagtcgcaat
attatgattc
aggagaaaga
agaatttgaa
tacttgattc
aggatatcag
gatatggagt
afcaatcgga

acatgttttc

tcggatttco

<213> Lotus corniculatus

<400> 51

Phe val

Asp Phe

Pro

Asn

Trp

ES 2555659 T3

Glu

ser

Pro Ala Asp Ser

265

GIn Asp Glu Glu

280

Cys
295

Pro
310

Pro Tyr

tagcggeggt
acctcctgat
ggtgagcttce
cgatgagaac
tctctctgtt
acctgacagg
ctggttccag
tctgcatagt
catgttaaaa
acaagttgaa
agtttcagag
ttcagccagg
taactcagca
tatgtcacag

caaacttgga

‘ggaggaagat’

Leu Pro Lys val

Cys Asn Phe Gly

tctgctgctc
tcttctctcet
gcagataata
ggceatgagg
gaccaagttc
aaaaccaaga
aaccgccgtg
agctttgaga
gctgaggtgg
agtgaaacaa
ggtgaagaat
agtgagagtt
gtgctagaga

gatgaggaag

gatatggatt.

catgcccttt

80

Ser His Ala Phe Glu Pro
270

Asp Asn Leu ser Glu ser
285

Glu Glu Ala Cys Tyr Asp
300 '

Phe His val Glu Asp Gln
315 320

ctgcaaatgt
tcctctctac
aattagggca
tcatggacga
agtttctgga
ttgccaagga
cacggtggaa
gtctcaaatc
caagtctcac
agggattggt
ctaaagtctc
tggattctga
catgtgattc
acaaccrtgac
actccgaccc

ggtcatggtc

ttccgatacce
ctctgcttct
aacgcggtcg
gtactttcac
gaagagcttc
ccttggtttg
gacgaaacag
caactatgat
tgagaaggtg
tgaaccaccec

tgrttggggct

tagcccacgt
ttcttatgtg

caagaccctg

gcctgaaagt

ttactga

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660

720

780
840
900 ..

957



Met

val
Leu
ser
Phe
65
Gin
Glu
‘Lys
Phe
Tyr
145
Asn

Thr

Thr

Ala

ser

Phe

Phe

50

Asp

ser

Lys

Ile

Gln

- 130

ASp

Leu

Glu

LyS

Gly

ASp

Gly

Thr

20

Leu

35

Ala

Leu

Glu

Ser

Ala

115

Asn

Ser

Leu

Lys

ser

ASp

Asp

Lys

Phe

100

LyS

Arg
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REIVINDICACIONES

1. Procedimiento para aumentar el rendimiento de las plantas, en plantas cultivadas en condiciones sin estrés, en
relacion a las plantas de tipo silvestre correspondientes, que comprende introducir y sobreexpresar en una planta, un
acido nucleico de hox5 de HDZip de clase | que codifica un polipéptido de hox5 de cremallera de leucina de
homeodominio (HDZip) de SEC ID N°: 2, y seleccionar plantas que tienen rendimiento aumentado, en el que dicho
rendimiento aumentado se selecciona entre uno o mas de: numero aumentado de semillas cargadas, numero total de
semillas aumentado, rendimiento total de semillas aumentado, aumento de la tasa de carga de semillas, aumento del
indice de cosecha (IC), aumento del peso de mil granos (PMG), aumento de la biomasa de la raiz, cada uno en
relacion a las plantas de tipo silvestre correspondientes.

2. Procedimiento para aumentar el rendimiento de las plantas, en plantas cultivadas en condiciones de estrés abiético,
comprendiendo dicho procedimiento introducir y sobreexpresar en una planta un acido nucleico de hox5 de HDZip de
clase | que caodifica un polipéptido de hox5 de cremallera de leucina de homeodominio (HDZip) de SEC ID N° 2, y
seleccionar plantas que tienen rendimiento aumentado,

en el que dicho rendimiento aumentado se selecciona entre uno o mas de: nimero aumentado de semillas cargadas,
numero total de semillas aumentado, rendimiento total de semillas aumentado, aumento de la tasa de carga de
semillas, aumento del indice de cosecha (IC), aumento del peso de mil granos (PMG), aumento de la biomasa de la
raiz, cada uno en relacion a las plantas de tipo silvestre correspondientes.

3. Procedimiento de acuerdo con la reivindicacién 1 o 2, en el que dicho acido nucleico de hox5 de HDZip de clase |
que se introduce y se expresa en una planta es SEC ID NO: 1.

4. El procedimiento de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 3, en el que dicho acido nucleico de
hox5 de HDZip de clase | esta unido operativamente a un promotor constitutivo.

5. Método de acuerdo con la reivindicacién 4, en el que dicho promotor constitutivo es un promotor de GOS2.

6. El procedimiento de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 2 a 5, en el que dicho estrés abidtico es un
estrés osmotico, seleccionado entre uno o mas de los siguientes: estrés hidrico, estrés salino, estrés oxidativo y estrés
idnico, en el que, preferentemente, dicho estrés hidrico es estrés por sequia.

7. Uso de una construccion que comprende

(i) un acido nucleico de hox5 de HDZip de clase | como se define en una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 3;
(i) un promotor de GOS2 capaz de dirigir la expresion de la secuencia de acido nucleico de (i), y

(iii) una secuencia de terminacion de la transcripcion,

en el aumento del rendimiento de las plantas cultivadas en condiciones sin estrés en relacién a las plantas de tipo
silvestre correspondientes, en el que dicho rendimiento aumentado se selecciona entre uno o mas de: nimero
aumentado de semillas cargadas, rendimiento total de semillas aumentado, aumento de la tasa de carga de
semillas, IC aumentado, PMG aumentado.

8. Uso de un acido nucleico de hox5 de HDZip de clase | como se define en una cualquiera de las reivindicaciones 1 a
3, o uso de un polipéptido de hox5 de HDZip de clase | como se define en una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 3,
en el aumento del rendimiento de las plantas cultivadas en condiciones sin estrés en relacién a las plantas de tipo
silvestre correspondientes,

en el que dicho acido nucleico de hox5 de HDZip de clase | se sobreexpresa en una planta, y

en el que dicho rendimiento aumentado se selecciona entre uno o mas de: nimero aumentado de semillas cargadas,
rendimiento total de semillas aumentado, aumento de la tasa de carga de semillas, IC aumentado, PMG aumentado,
cada uno en relacion a las plantas de tipo silvestre correspondientes.

9. Uso de un acido nucleico de hox5 de HDZip de clase | como se define en una cualquiera de las reivindicaciones 1 a
3, o uso de un polipéptido de hox5 de HDZip de clase | como se define en una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 3,
en el aumento del rendimiento de plantas en plantas cultivadas en condiciones de estrés abidtico, en el que dicho acido
nucleico de hox5 de HDZip de clase | se sobreexpresa en una planta, en el que dicho rendimiento aumentado se
selecciona entre uno o mas de: nimero aumentado de semillas cargadas, rendimiento total de semillas aumentado,
aumento de la tasa de carga de semillas, aumento del indice de cosecha (IC), aumento del peso de mil granos (PMG),
aumento de la biomasa de la raiz, cada uno en relacién a las plantas de tipo silvestre correspondientes.
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SEC ID N°: 1 Secuencia de ADNc XM_482406.1 de Orysa hox5 de Oryza sativa
ATGGATCCCEGCCGCETCETETTCCACTCCEGCGTGECECGECGGEEIGETECCCCEGCEGLEC
GCAGATGCTTCTCTTCGEGLGECGGCEECAGUGCCAACAGCGGCGGCTTCTTCCGAGGLGTGC
CGGCGGCGETGCTEEGEGATGGATGAATCGCGETCGTCG TUGTCEGCEGCEEGGGCEGGGECE
AAGCGGCCGTTCTTCACGACGCACGAGGAGCTCCTGGAGCGAGGAGTACTACGACGAGCAGGC
GCCGGAGAAGAAGCEGUGGCTCGACGGCEEAGCAGGTGCAGATGUTGGAGCGGAGCTTCGAGS
AGGAGAACAAGCTGGAGCCGCAGCEGAMAGACGCAGCTCGCCCGCCECCTCGRCATEECCCCC
CGECAGETCGCCOTCTEAETTCCAGAACCECCGECECCCECTGGAAGACCAAGCAGCTCGAGCA
CCACTTCCGACCGCCTCAAGBCCGCUTACGACGCCCTCGCCGCCEGACCACCATGCCCTCCTCT
CCGACAACGACCGCCTCCGCGCGCAGGTAATCTCATTAACCCAGAAGCTGCAAGACARGCGAG
ACGTCGCCGTCGTCEGCGACCATCACCACCGCGGCGCAGGAGGTCGACCAGCCGGACGAACA
CACGGAGGCCGCGTCAACCACCGGCTTCGCCACCGTCGACGGCGCATTGGCEGCGUCACCGC
CCGGCCACCAGCAGCCGCCGCATMAGA‘Z{’GATC'.1"."I‘GTGAGCAGCGGCGGCAQCAA{TGACGAC
GGCGATGECGECGCEGECCETGETCCTCTTCEACGTCACCGAGGGCGCCAACGACCGCOTCAG
CTGCGAGTCGEGCGTACTTCGCCCACGCCGCGGAGGUGTACGAGCGCGACTECGCCGGGCACT
ACGCCCTCTCGTCGGAGGAGGAGCACGECGGCGCGEGTCAGCGACGAGEGCTGCAGCTTCGAC
CTCCCCEACGCCELCCGCCGCCECCGCCGCCATETTCEECECCGCCEGAGTTETGCACTCACGA
CGCCGCGGACGACGAGGAGGCGCAGCTCEGCAGCTGGACCECCTGGTTCTGGAGCTGA

SEC ID N°: 2 Secuencia de aminoacidos traducida de Orysa_hox5 de Oryza sativa
MDPGRVVFDSGVARRACPGGAQMLLFGGGGSANSGGFFRGVPAAVLGMDESRSSSSAAGAGA,
KRPFFTTHEELLEEEYYDEQAPEKKRRLTAEQVOMLERSFEEENKLEPERKTELARRLGMAP
ROVAVWFQNRRARWKTKQLEHDFDRLKAAYDALAADHHALLSDNDRLRAQVISLTEKLQDKE
TSPESSATITTAAQEVDOPDEHTEAASTTGFATVDGALAAPP PGHOQPPHKDD LVSSGGTNDD
GDGGAAVVVFDVTEGANDRLSCESAYFADAARAYERDCAGHYALSSEREEDGGAVEDEGCSFD
LPDAAABAAAMFGAAGVVHEDAADDEEAQLGSWTAWFNWS

SEC ID N°: 3 Secuencia de ADNc XM_467603.1 de Orysa_hox16 de Oryza sativa
ATGGAGTCCGGCCGGCTCATCTTCAGCACGGCGGEECTCCGGCGCCEEGEGCAGATGCTCTTCTT
GGACTGCGGCGCTEECEGCEGECEECETCEGCGGCEGEGCCATGTTCCATCGAGGGGCGAGAC
CEETECTCCGCATGGAGGAAGBAGGECGCEGCGTCAAGCGECCCTTCTTCACCACCCCCBAL
GAGCTCCTCGAAGAGGAGTACTACGACCGACCAGOTCCCGGAGAAGAAGCEGCGCCTCACGCC
GGAGCAGGTGCATCTGCTGOAGAGGAGCTTCGAGGAGCGAGAACAAGCTGBAGCCGGAGCGGA
AGACGGAGCTGGLGCEGAAGCTAGGGCTGUAGCCGCGGCAGGTCGCCGTETGGTTCCAGAAC
CGCCGCGCGCOCTECAAGACCARNCCAGC TCGAGCGCCACTTCGACCGCOTCARGGCATCETT
CEACGCCCTCCGCBCCGACCACGACGCCCTCCTCCAGGACAACCACCGCCTCCACTCTCAGS
TCATGTCCTTGACCGAGAAGCTGCAAGAGAAGGAGACGACGACCGAGGGCAGLGUCGECECE
GCCGTTGACGTCCCGEGCTTGCCTGCGGCGEUCBACGTGAAGGTCGCCGTCCCGEACGCLGA
GGAACCGGCGCTGGAGCAGGCEGCEECEECETTCCAGGAGCAGCAGGAGCAGCAGGTGAAGS
CCGAGGACAGGCTGAGCACGGGLAGCGGUGEEAGCECGGTGGTGEACACGGACGCGCAALTG
GTGEETCGGGTGECGECCEGCAAGCATCTCGCCGCCETGGACAGCAGCGTGGAGTCGTACTTCC
CGGGCGECEGACCAGTACCACCGACTGCETCGATCEGCCCCATGBACCACGCCGCGGEGEECATC
CAGTCGGAGGAGGACGACGGCECCGECAGCGACGAGGGCTGCAGCTACTACGCCGACGALCGC
CGGCGTCCTCTTICGCCGACCACGGCCACCACCACCACCACCAACACGCGBACGACGACGAGE
AGGACGGCCAGCAGATCAGCTGCTGGTGGATGTGGAACTAGATTTCTCGCGCGCGCGCGTCG
TCGTGCATTCAATTCTCGTGTTAAARARATCGTTCTCTTTTTCATTTTITCCGCTTCTTTGTC
TGTAATGTTGAGTTTCGATCGGCTATGAGAAGGAAGGAGGTGTATGCATGTGCATGGTATGG
TAGGGTAACACATCGGTGA
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SEC ID N°: 4 Secuencia de aminoacidos traducida de Orysa_hox16 de Oryza sativa
MESGRLIFSTAGSGAGCMLFLDCGAGCGGVGEGGAMFHRGARPVLGMEEGGRGVKRPFFTTPD
ELLEEEYYDEQLPEKKRRLTPEQVHLLERSFEEENKLEPERKTELARKLGLOPROQVAVWEQON
RRARWKTKOLERDFDRLKASFDALRADHDALLODNHRLHSQVMSLTEKLQEKETTTEGSAGA
AVDVEGLPAAADVKVAVPDAEEPALEEAAAAFEEQQOEQQVKAEDRLSTGSGGSAVVDTDAQL
VVGCGROHLAAVDSSVESYFPGGDEYHDC VMG PMDHAAGCGIQSEEDDGAGSDEGCSY YADDA
GVLFADHGHHHHHQHADDDEEDGQQI SCWWMWN

SEC ID N°: 5 Contigo de secuencia de ADNc desde esencialmente C0458693 y DV024016 de
Zeama_hox5 de Zea mays
ATGGATCCGAGCGCGGTCAGTTTCGACTCTEACEGUGCGCEACEEREGLEECEECGCECAGAT
GCTGCTCTTCGGCGGCGGAGGTAGCGCCAACAGCAACGGCTTCTTCCCGAGGTGTTCCGATGG
CGGTCCTGEGCATGCACGACGCGALCGUGUGTEGECAAGCGEECCCTTCTTCACGACACACGAG
GAGCTCCTAGAGGAGGAGTACTACGACCGAGCAGGCGCCGGAGARAGAAGUGCCGACTGACGGC
GGAGCAGGTGCAGCTGCTGGAGCGGAGCTTCGAAGAAGAGAACAAGCTGGAGCCEGAGCGCA
AGACCGAGCTGGCTCGCCECCTGEEGATGGCECCCCGCCAGGTAGCTGTTITGGTTCCAGAAC
CBCCGCGCCCECTGGAAGACCAAGCAACTCGAGACCGACTATGACCGCCTCAAGGCTGETTA
CGACGCACTCGCCGCCGACCACCAGGGCCTCCTCGCCGACAACGATAACCTCCGOGUACAGE
TGATCTCCCTGACGGAGAAGC TGCAAGGCAAGGAGACATCCCCGTCGEGCAACCACTGCTGCC
CAAGAGGTCGACCAGCCAGACGAACACACCECTETETCAGECACGCGAAGRACTGCTGGCGCA,
GCAGCTCAAGGACAACCTCCACAGCAGCGGCGACTGCACTGGCCATGGCACCCTCTCTTCGG
AAGAAGACGACGGTGEGECETGGTCAGTCACCGAGGGCTGCAGCTTCEGCTCTCCCGGATGECCATS
TTCGCTGCCGGGTTCACCCACCATGGUBCCGAGGAGETGCAGCTGGCCAACTGGACATCCAT
GTTCTGGAACTGA ’

SEC ID N°: 6 Secuencia de aminoacidos traducida de Zeama_hox5 de Zea mays.
MDPSAVSFDSGGARRGGGAQMLLFGGGGSANSNGFFRGVPMAVLGMDDATRVGKRPFFTTHE

ELLEEEYYDEQAPEKKRRLTAEQVQLLERSFEEENKLEPERKTELARRLGMAPRQVAVWEFQN
RRARWKTKQLETDYDRLKAAYDALAADHQGLLADNDNLRAQVISLTEKLOGKETSPSATTAA
QEVDOPDEHTAVSGTEELLAQOLKDNLHSSGDCTGHGTLSSEEDDGGVVSDEGCSFALPDAM
FAAGFTHHGAEEVQLANWTSMFWN ‘

SEC ID N°: 7 Secuencia de ADNc AY105265 de Zeama_hox16 de Zea mays

ATGGAGTCTGEACGGCTCATCTTCARCGCGCCGEGCTCTGGECGCCGAGCAGATGCTCTTCOT
COACTGCGGCGCAGGCEGLGETCCCEGCAGUGGCTTGTTCCATCGAGGUGGCAGACCGATGC
TTGGCCTTGAAGAAGGGCGCGGCGTAAAACGGCCCTTCTTCACCTCGCCCGACGAGCTCCTC
GAGGAAGAGTACTACGACGAGCAGCTGCCGGRGAAGAAGCEGCCGUCTCACCCCAGAGCAGGT
GOTTCTGUTGGAGAGGAGCTTUGAGCGAGCGAGAACAAGCTGEAGCCGGAGCGCAAGACGGAGC
TGCCGCGCAAGCTEGECCTGCAGCCTCECCAGGTCGCCGTCTCGTTCCAGAACCGCCGCGCC
CGGTGGAAGACCAAGCAGCTCCAGCGCGACTTCCACCGCCTCAAGGCCTCCTTCGACGCTCT
CCGAGCGGACCACGACGCCCTCCTCCAGGACAACAACCGCCTCCGCTCACAGETTETGTCGT
TGACCGAGAAGCTGCARGAGAAGGAGGATECGACGGAGGCEUGGCGCCACCGCTCGACACCGCC
GCGCCGGCEGTGGACGTCGAGCGCTTCCCTEECOGACGACGTCCAGGAGCCAGCAGAGCCTGC
GGCGACGTTCEAGGTECTGCAGGAGCGTGAAGTCCGAGGACACGGCTGAGCACCGGCAGCGGLG
GGAGCGCGGETEETEGACGCGGACGCGCTGUTETACGGCAGETTCGCCECGGCAGTTGATAGC
AGCGTGCGAGTCOTACTTCCCCGECGECGACCGACCACTACCACGACTGCEGCACBATAEGEGCCC
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CGTGAATCATCGCGCCCBAGGAGGCATCCAGTCGCACGACGACGECGCCEGTAGCCGACGAGS
GGTECAGCTACTACGCCGACGRAGCCGCCGLCGCOGCCGCCCUGTTCTTICGCCGGACACGCC
ACCCACCACCACGCGGACGAGGACCGAGGACGCCGGCCAGATCAGCIGGTGGATGTGGAACTA
G

SEC ID N°: 8 Secuencia de aminoacidos traducida de Zeama_hox16 de Zea mays
MESGRLIFNAPGSGAGOMLFLDCGAGGGPGGGLFHRGEGRPMLGLEEGRGVKRPFFTSPDELL

EEEYYDEQLPEKKRRLITPEQVLLLERSFEEENKLEPERKTELARKLGLQPRQVAVWEFQONRRA
RWETKQLERDFDRLKASFDALRADHDALLODNNRLRSQVVSLTEKLQEKEDATEGGATADTA
APAVDVEASLADDVEEPAEPAATFEVLOEVKSEDRLSTGSGGSAVVDADALLYGRFAAAVDS
SVESYFPGGEDHYHDCGTMGPVNHGAGGGIQSDDDGAGSDEGCSYYADERAARAAAFFAGHA
THHHADEDEDAGQ LI SWWMIWN

SEC ID N°: 9 Contigo de secuencia de ADNc desde esencialmente CA088615, CA115362 y CA142506
de Sacof _hox5 de Saccharum officinarum
ATGGATCCGAGCGCGGTCAGTTTCAACTCCGGCGGCECGCGGLEEEELERCGELGGCACGCA
GATGCTGCTCTTCEGGCGGCGGAGECAGCGCCAACAGCAACGGCTTCTTCCCGAGGTGTTCUGA
TGRGCEGTCCTGGGCATGEACGACGCGACGCGCETGGGCAAGCEGCCCTTCTTCACCACACAC
GAGGAGCTCCTGGAGGAGGAGTACTACGACCACGCAGGCGCCCGAGARGANGCGCCGTCTGAC
GGCGGAGCAGGTGCAGCTGCTGGAGCGGAGCTTCGAGGAAGAGAACAAGUTEGGAGCCCGAGT
GCAAGACCGAGCTGGCTCGCCGCCTCGGGATCGCGCCCCGCCAGGTGECLGTCTEETTCCAG
AACCGCCGCGCGCECTGCAAGACCAAGCAGCTCGAGACCGACTATGACCACCTCAAGGCTGC
CTACGACGCGCTCGCCGCCGACCACCAGGGCCTCCTGGCCGACAACGATAGCCTCCGGGCAC
AGGTGGTCTCCCTAACAGAGAAGCTGCAAGGCAAGGAGACATCCCCETCGGCCACCACTGCT
GCCCAAGAGGTCGACCAGCCAGACGAACACACCGCGGCETCAGGCACTGAGAAACTGCTGGC
GCAGCAGCTCAAGGACGACCTCCACAGCAGCGGCGACTGCACTEGCCATSGTGCCCTCTCCT
CAGAGGAAGAAGATGGETGETGTGETCAGTGACGAGGGCAGCTTTGATCTCCCGGATGCCATG
TTTGCTGCCGGEETCACCCACCATEGCGCCGATCGCCGAGGAGECACAGCTGECCAACTGGAC
ATCCTGGTTCTGGAACTGA ‘

SEC ID N°: 10 Secuencia de aminoacidos traducida de Sacof_hox5 de Saccharum officinarum
MDPSAVSFNSGGARRGGGCTOMLLFGGGGSANSNGFFRGVPMAVLGMDDATRVGKRPFFTTH
EELLEEEYYDEQAPEKKRRLTAEQVOLLERS FEEENKLEPERKTELARRLGMAPROVAVHWFQ
NRRARWKTKOLETDYDHLKAAYDALAADHQGLLADNDS LRAQVVSLTEKLQGKETSPSATTA
AQEVDQPDEHTAASGTEXLLAQOLKDDLHS SCGDCTGHGALS SEEEDCGEGVVSDEGSFDLPDAM
FAAGVTHHGADAEEAQLANWTSWFWN '

SEC ID N°: 11 BE3 63386, CD432381 de Sorbi_hox5 de Sorghum bicolor

ATGGATCCGAGCGCEGTCASTTTCGACTCCGGCEGCGLGOGEUEEGECGELGGCGGCAEGLGG
CGCGCAGATGCTGCTCTTCGGCGGCGGAGGCAGCGCCAACAGCAACGGCTTCTTCCGAGGTG
TTCCGATGGCGGTCCTGGECATGGACGACGCGACGLBCETEGEGCAAGCEGECCTTTCTTCACC
ACCGCACGAGGACGCTCCTCGCAGCAGGAGTACTACGACGAGCAGGCGCCCGAGAAGAAGCGCCG
TCTGACGGCGGAGCAGGTECAGCTGCTGEAGUGGAGCTTCGAGGAAGAGAACAAGUTGGAGC
CGGAGCGCAAGACCGAGCTEGCTCGCCGCCTCGGEATGGECECUTCGCCAGGTGGCCGTCTGE
TTCCAGAACCGCCGCRCELGCTGGAAGACTAAGCAGCTCGAGACCGACTATGACCGCCTCARA
GGCTGCCTACGACGCGCTCGCCGCCEACCACCAGEGCCTCCTGGCCGACAACCGATAGCCTCC
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GGGCACAGETGATCTCCCTAACGGATAAGCTGCARCGCAAGGAGACATCCCCGTCGBCGACC
ACTGCTGCCCAAGAGETCGACCAGCCAGACGAACACACCGCTGCGTCAGGCACTGAGARARCT
GCTGGTGCAGCAGCTCAAGGACGACCTCCACAGCAGCGGCGACTTCACTGGCCATGGTGCCC
TCTCTTCAGAGGARGAGGATCCTGGTGTGGTCAGCGACGAGGGCTGCAGCTTTGATCTCCCG
GATGCCATGTTCGCTGCCGGGGTCACCCACCATGGCGCCGAGGAGGCGCAGCTGGCCAACTG
GACATCCTGGTTCTGEGAACTGA

SEC ID N°: 12 Secuencia de aminoacidos traducida de Sorbi_hox5 de Sorghum bicolor
MDPSAVSFDSGGARRCGGGGGGAOMLLFGCGGSANSNGF FRCGVPMAVLGMDDATRVGKRPEFET
THEELLEEEYYDEQAPEKKRRLTAEQVOLLER SFEEENKLEPERKTELARRLGMAPRQVAVV
FONRRARWKTKQLETDYDRLKAAYDALAADHQGLLADNDSLRAQVISLTDKLQRKETSPSAT
TAAQEVDQPDEHTAASGTEKLLVQQLKDDLHSSGDFTGHGALSSEEEDGGVVSDEGCSFDLP
DAMFAAGVTHHCAEEAQLANWTSWEFWN

SEC ID N°: 13 DR735359, DR741379, CD916488 de Triae_hox16 de Triticum aestivum
ATGGAGCCCGGCCGECTCATCTTCAACACGTCGEGCTCCGGCAACGGACAGATGCTCTTCAT
GGACTGCGGCECEGGCGGCATCGCCEGCECEGCCGGCATETTCCATCGAGEGGTGAGACCGEG
TCC’I‘CGGCGGCA‘I‘GGAAGAAGGGCGCGGCG’I‘GAAGCGGCCCTTCTTCACCTCGCCGGATGAC
ATGCTCCAGGAGGAGTACTACGACCGAGCAGCTCCCGGAGRAGAAGCGGCGCCTCACCCCGGA
GCAGGTCCACCTGCTGGAGAGCGAGUTTUGAGCGAGGAGAACAAGCTECGAGUCGGAGAGGAAGA
CGGAGCTGECCCGCARGCTCGGBCTGCAGCCACCCCAGGTGOBCCETCTGETTCCAGAACCGC
COCGCCCGOTGEAAGACAMAAGACGCTEEAGCECEBACTTCCGACCGCCTCAAGGCGTCCTTCGA
COCCCT ONEGECCRACCACGATGCCCTCCTCCAGGACAACCACCGGCTCCGGTCACAGGTGG
TAACGTTGACCCAGAAGATCGCAAGATAAGCGAGBUGCCEGARAGGUAGCTTCGGTGCAGCCGLC
GACGCCTCEGAGCCGGAGCAGBCGEGCEECEEAGGCGAAGGUTTCCTTCGCCGACGCCGAGGEA
GCAGCCCGCGRCAGCGRAGGCGTTCGAGGTGETGCAGCAGCAGCTGCACSETGAAGGACGAGG
AGAGGCTGAGCCCGGGGAGLGGCGEGAGCGUGETECTECACGCGAGGGACGCECTECTCGEG
AGCGGATGLGGCCTCSCCEECETGETEEACAGCAGCETEGACTCGTACTEGCTTCCCGGGGEE
COCCOGCORCEACGAGTACCACGAGTGCGTGGTGGGLCCCETGECEGGCEECATCCAGTCGG
AGGAGGACGACGGCOUGGGCACCEACGAGGGUTGCAGCTACTACCCCGACGACGCCGCCGTC
TTCTTCGCCGCCGUGCAAGGGCACBECCACCATCGCACGGACGACGACGATCAGCAGGACGA
CGGCCAGATCAGCTACTGGATGTGGAACTAG

SEC ID N°: 14 Secuencia de aminoacidos traducida de Triae_hox16 de Triticum aestivum
MEPGRLIFNTSGSGNGOMLFMDCGAGGIAGAAGMFHRGVRPVLGGMEEGRGVKRFPFFTSPDD
MLEEEYYDEQLPEKKRRLTPEQVHLLERSFEEENKLEPERKTELARKLGLOPROQVAVWFONR
RARWKTKTLERDFDRLKASFDALRADHDALLQDNHRLRSQVVTLTEKMQDKEAPEGEFGARA
DASEPEQAAARAKASLADAEEQAARAEAFEVVQQQLHVKDEERLS PGESGGSAVLDARDALLG
SGCGLAGVVDSSVDSYCFPGGAGGDEYHECVVGPVAGGIQSEEDDCGAGSDEGCSYYPDRAAY
FFAAAQGHGHHRTDDDDQODDGQI SYWMWN
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SEC ID N°: 15 Secuencia de ADNc X58821 de Arath_ATHB1 de Arabidopsis thaliana
ATGGAATCCAATTCGTTTTTCTTCGATCCATCTECTTCACACGGCAACAGCATGTTCTTCCT
TGGGAATCTCAATCCOGTCCTCCAAGCGAGGAGGAGCAAGATCGATGATCAACATGGAGGAAA
CTTCEARGCGAAGGCCCTTCTTTAGCTCCCCTGAGGATCTCTACGACCGATCGACTTTTACGAC
GACCAGTTGCCTGAAAGAARGCGTCGCCTCACTACCGAACAAGTGCATCTGUTGEAGAAAALG
CTTCCAGACAGAGAACAAGCTAGAGCCTGAACGCAAGACTCAGCTTGCCAAGAAGCTTGETC
TACAGCCAAGGCARGTEGCTETCTIGCTTITCAGAATCGCCGAGCTCETTGCAAAACARAMCAG
CTTGAGAGAGACTACGATCTTCTCAAGTCCACTTACGACCAACTTCTTTCTAACTACGACTC
CATCETCATGGACAACGATAAGCTCAGATCCGAGGTTACTTCCCTGACCCGARAAGCTTCAGG
GCAAACAAGAGACAGCTAATGAACCACCTGGTCAAGTGCCCGAACCAARCCAACTTGATCCG
GTTTACATTAATGCGGCAGCAATCAAAACCGAGGACCGGTTAAGTTCAGGGAGCETTGGGAG
CGCGETACTAGACGACGACGCACCTCAACTACTAGACAGCTETGACTCTTACTTCCCAAGCA
TCGTACCCATCCAAGACAACAGCANCGUCAGTCGATCATCACAATGACCEGAGCTGTTTCGCC
GACGTCTTTGTGCCCACCACTTCACCGTCGCACGATCATCACCGGTGAATCATTGGCTTTCTG
GGGATGGCCTTAG

SEC ID N°: 16 Secuencia de aminoacidos traducida de Arath_ATHB1 de Arabidopsis thaliana
MESNSFFFDPSASHGNSMFFLGNLNPVVQGGGARSMMNMEETSKRRPFFSSPEDLYDDDFYD
DQLPEKKRRLTTEQVHLLEKSFETENKLEPERKTQLAKKLGLOPROQVAVWFONRRARWKTKQ
LERDYDLLKSTYDQLLSNYDSIVMDNDKLRSEVTSLTEKLOGKOETANEPPGQVPEPNQLDP
VYINAAATIKTEDRLSSGSVESAVLDDDAPQLLDSCDSYFPSIVPIQDNSNASDHDNDRECEA
DVFVPETTSPSHDHHGESLAFWGWER ' .

SEC ID N°: 17 Secuencia de ADNc D26575 de Dauca_CHB3 de Daucus carota
ATGGCGEETCGGAGGETETTC TATGGGGAGGEAGCCAATACGACGTCEECTAGCCTGTTGTT

TCATAGTCRAAGACCTGAGCCTTTCTTTCTTTCTGCACCTTCTCCTTCTCTAATTGGTTCAA
AATCCATGG??AGCTTTCAAGATGCTAAGCGAAAAAATCCCTACGATGGGTTCTTTATGGGﬁ
TCATATGATGAAGAAGARATTGGGGATGAAGAATATGATCAATACT TTCAGCAGCCTGAGAA
GAAGAGGAGGCTCAAGGCTGATCAAATCCAGTTTCTTGAGAARAGTTTTGAGACTGATAACA
AGCTTGAGCCTGAAAGAMAAGTTCACCTTCCAAMAACAACTCCGECTTGCAGCCARGACAGGTT
CCGATATGETTTCAGAACCGTCCGAGCACGGTGCAACGACCAAAACACTAGAAAARGATTATGA
TGTATTGCAAAATAGCTACAACAGCCTCAAGGCTGACTATGACAATCTACTTGCCGAGAAAG
AARAACTTARAGCCGAGGTTCTCGACCTGACAGACAAGCTACTTCTCAAAGAAGATARGGGE
AGCAAGACAGTAGTTTTTGATAAGCAAAAGGTGTCTGCAGCATTCCAACARGAACGTGTTAG
TAATGACATATCTGTGGGTGAAGTACTCAGTAACTCAGTTATGCACTGCAAGCAAGAAGATC
ATAACTCTGTGARRAGTGATGCAGTTGATTCTGACAGTCCACACTACAGTGATGAAGTCTAC
TCCAGTTTTATGGAGCCAGTGGATCGCTCTTATGTTTTTGAACCTGCTCAGTCGBATATATC
TCAAGATGAAGAAGATCGACATGGGGAACAACTTATTTCTCCCATCATATCATGT T TTCTCAA
AGACTGAAGACGGTAGTTACTCCGACCAGCCTTCGAACTCTTCGTACTTTGGCTTICCCAGTT
GAAGATCATACGTTTGGCTTTTGGGGTACTGAATTATAA
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SEC ID N°: 18 Secuencia de aminoacidos traducida de Dauca_CHB3 de Daucus carota
MAGRRVEFYGEGANTTSASLLFESQRPEPFFLSAPSPSLIGSKSMVSFQDAKRKNPYDGFFME
SYDEEEIGDEEYDEYFQQOPEKKRRLKADQIQFLEKSFETDNKLEPERKVOLAKELGLGPRQV
AIWFONRRARWKTKTLEKDYDVLONSYNSLKADYDNLLAEKEKLKAEVLOLTDKLLLKEDKG
SKITVVFDKOKVEAAFQQERVENDISVGEVLENSVMDCKQEDENSVKSDAVDSDSPHY SDEVY
SSFMEPVDRSYVFEPAQESDISQDEEDDMGNNLFLPSYHVFSKTEDGESYSDOPSNESYFGFPV
EDHTFGFHGTEL

SEC ID N°: 19 Secuencia de ADNc AF184278 de Glyma_HDI57 de Glycine max
ATGGCGAGTGGCAAGC TTTATGCGGGTTCAAACATGTCACT TCTCCTCCAARACGAAAGGCT
CCCTTECTCCTCTGAAGTCCTTGAGTCTCTTTGGECTCAGACCTCTARCCCTGCTTCCTTCC
AAGGTTCAAAACCCGTGETTGATTTTCAGAATGTAAGTGGGAGCAGCATCGACGGATAGGCCT
TTCTTTCAAGCCTTGGAGAAGGRAAGAGAACTGTGATCAGGATTACGAGGGGTGTTTCCACCA
ACCGGGGAAGAAAAGGAGGCTCACAAGCGAACAAGTTCAGTTCCTTGAAAGGAACTTTGAGG
TAGAGAACAAGCTTEAACCCGAAAGGAAAGTCCAACTTECARAAGAGCTTGGCTTGCAGICA
AGGCAAGTTGCTATATGETTCCAAAACCCAAGCGGCAAGCTTCAAGACCAAGCAGCTAGAAAA
AGACTATGECETGTTGAAAGCTACGTTATGACAGACTCAAAAGTGACTATGAAAGTCTTGTTC
AAGAGAATGACAAGTTAAAAGCAGAGGTGAATTCTCTGGAGAGCARATTCGATTCTTAGAGAT
ARAGAGAAGGAGGAGAATTCGGATGACAAGTCATCTCCTGATGATGCTGTCAATTCTTCTTC
ACCCCACAACAACAAGOGAGCCTATGEATTTATTAATTATT TCAAAAARTCCARCAACAACHKRA
CAACATCTGARAATGGGACCARAAGTGTTGTCACCACTCCCACTCCCTATTATGGTAACATGC
TGCAAGCAAGARAGATGCCAACTCAGCCARAAGTGATCTCCTTGATTCGGATAGCCCACATTG
CACTTCATTCGTGGAGCCTGCTGATTCCTCTCATGCCTTTGAACCAGAAGACCACTCAGAAG
ACTTCTCCCAAGATGAAGAGGATAACCTTAGTGARAACCTTTTGATGACCTTCCCTTCTTCT
TCTTGCTTACCTAARGCTTGAAGAACACTGCTATGACGCCCCTCCTGARAACTCTTGTAATTT
TGGCTTCCAGGTTGAGGATCARACCTTCTGTTTCTGGCCCTATTCGA

SEC ID N°: 20 Secuencia de aminoacidos traducida de Glyma_HD157 de Glycine max
MASGKLYAGSNMSLLLQNERLPCSSEVLESLWAQTSNPASFOGSKPVVDFENVSGSRMTDRE
FFQALEKEENCDEDYEGCFHOPGKKRRLTSEQVOFLERNFEVENKLEPERKVOLAKELGLOP
RQVAIWFQNRRARFKTKQLEKDYGVLKASYDRLKSDYESLVQENDKLKAEVNSLESKLILRD
KEKEENSDDKSSPDDAVNS SSPHNNKEPMDLLI ISKNATTTTTSENGTKVLSPLPLPIMVTC
CKQEDANSAKSDVLDSDSPHCTSFVEPADRSSHAFEPEDHS EDFSQDEEDNLSENLLMTEFPSS
CCLPKVEEHCYDGPPENSCNFGFQVEDQTFCFWPY ‘

SEC ID N°: 21 AF443621 de CPHB-5 de Craterostigma plantagineum

ATGAACTCTGCTCGGATTTTCTTCCGACCCATCTTCCCACGGCAACATGCTGCAGTTTCTTGG
GAACCGCCGGCGGCGATTCATCCETTTTCCGAGGAACARGATCETCCTCGGTGCTGAACATGG
AGGAGAGCTCGTTAAAACGACAGATTTTCAGCGGCGGCEGCGGCGATGAATTCTACGACGAG
GAATACTACGACGAGCAGTTGTTGCCTGAGAAGAAGCGCCRACTCACCGLCCGAGCAGGTTCA
CTTGCTTGAGAAGAGCTTCGAGCCTGAGAACARGCTTCGAGCCTGAGCGAAAGGCTCGAGCTGG
CGAAGAAGCTCGGATTGCAGCCGAGGCAAGTCGCCATTTGGTTCCAAAACCGCCOAGCACGS
TGGAAGACTAAGCAGTTAGAGAGGGACTACGACAAGCTTAAGTCTTCCTATGATTCTCTTCT
CTCAACCTACCGACTCTATTCCCCAGGAAAACGACAAGCTCARAGCCGAGCTCCTTTCCCTGA
ACGAGAAATTGCAACCCAARAGACGACGACGACCCATCGGCCGARATAGGTCGAAATCTCAGT
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TCATCGTCGCCGCCTETCGACGUGGCTGAGCCGCCETGCCTGAAGCTGACGETGAAGGTGGA
GGACCGCCTGAGCACGGEEEAGCAACGGCAGCGCAGTAATGGACGCCEGACGGACCTCAGCAGC
TCCTCGACGACAGCGGCGACTCGTACTTCGAGAACGACCAGGAATACGACTGCGCCGCCGCA
AGTTTGGCTGCTCGCGAAGGAGCACCGACGGCAGCGATEAGGECGEGETGTTACTTCACCGAGGC
TCTCECGGCGGAGGAGGAGGAGGCCCCGTTTGCTTGEGTGTATTTGGTCTTAA

SEC ID N°: 22 Secuencia de aminoacidos traducida de CPHB-5 de Craterostigma plantagineum
MNSARIFFDPSSHGNMLOFLGNAGGDS SVFRGTRSSSVLNMEESSLEKRQIFSGGGEDEFYDE
EYYDEQLLPEKKRRLTAEQVHLLEKSFEAENKLEPERKAELAKKLGLQPRQOVAIWFONRRAR
WKTEQLERDYDKLKSSYDSLLSTYDSIRQENDKLKAELLSLNEKLOPKDDDDPSAEIGRNLS
SSSPPVDAAEPPCLKLTIVKVEDRLSTGSNGSAVMDGDGPRQLLDDSGDSYFENDEEYRCAAL
SLAAAKEDDGSDEGGCYFTEALAAREEEAPFAWCIWS

SEC ID N°: 23 Secuencia de ADNc DT465649, CD486134 de Goshi_hox5 de Gossypium hirsutum
ATGCAGTCTGGCCETCTTTTTTTCAATCCCTCCACTACCCACCGCARCATGTTGCTTCTCGG
GAACACTGAACCCATCTTTCGAGGGGCAAGRACAATGGTTAGCATGGAGGARARCCCARAGA
AGCGACTGTTCTTCAGCTCGUCGGAGGATTTGTACGACCGAAGAGTACTACGACGAGCAGTTG
CCCGAGRAAAAGCGTCGCCTTACGTCGGAGCAGGTGTATCTGUTAGAGAAGAGCTTTGAGGC
AGAGAACAACGCTGGAGCCGGAGAGCARGAGCCAGTTGGCCAAGAAGTTAGGACTGCAACCAA
GGCAGGTGGCGETATEGTTCCAGAACCGCCGTGCAAGGTGCGAAGACARAGCAGCTTGRARGG
GACTATGARCCTCCTCAAATCTTCCTTTGATTCCCTTCAGTCCAATTATGACACTATTCTCAA
AGAAAATGAGAAGC‘TCAAA?CTGAGG’I‘AGCT'I’CCTTGACTGAAAAACTACAAGCCAAAGA’I‘G
TCOCAACAGAAGCAATAGCAGGTCAARACGCGATCAAGGCTTAGCAGCTGAGATEGCCTCCGCC
CTCCAATTCAGTATGAAGGTGGAGGACCGTCTTAGTAGCGGCAGTGTCGGAAGCGCGGTGEET
GGATGAGGATGCCOCACAGCTGATAGACAGCGECAATTCCTACTTTCCAAGCGATGAARTACT
CCAGAGGCATTCGCCCTITCOATRGGGTTCAGTCGGRAAGATGAGGATGGCAGTGATAATTGC
GGGAGTTACTTCTCCGATG‘I‘GTTC‘G_CAACCACAGAGCAGGGAGCA‘I‘TAGGA’I“I‘GTGGGCCTG
GNTCTAA ' ‘ :

SEC ID N°: 24 Secuencia de aminoéacidos traducida de Goshi_hox5 de Gossypium hirsutum
MESGRLFFNPSTTHRNMLLLGNTEPI FRGARTMVSMEENPKKRLFFSSPEDLYDEEYYDEQL
PEKKRRLTSEQVYLLEKSFEAENKLEPERKSQLAKKLGLOPRQVAVWFQNRRARWKTKQLER
DYDLLKSSFDSLOSNYDTILKENEKLKSEVASLTEKLOAKDVATEATAGEKDEGLAAEMASA
LOFSMKVEDRLSSGSVGESAVVDEDAPQLVDSGNSYRPSDEYSRGIGPFDGVQSEDEDGSDNC
GSYFSDVFATTEQGALGLWAWX

SEC ID N°: 25 Secuencia de ADNc BT014213.1 de Lyces_hox5 de Lycopersicon esculentum

ATGGGATCTGGGCATATATTITTCGACCCGTCGTCOTGTCACGCECAACATGCTGTTCCTTGE
GAGCGGAGATCCTIGTTTTCCGAGGACCARGATCGACGATCGATGAAGATGGAGGACTCCTCGA
AGAGGCGACCCTTCTTTAGCTCGCCGGAGGATCTATATGACGAGGAATACTACGACGAGCAG
TCACCGGAGAAGAAGCGCCETCTCACTCCTGAGCAGGTGCACTTGTTCCGACGAAGAGCTTTGA
GACAGAARACAAGCTGGAGCCCGAGCGCAARACCCAGCTGECCTANAAGCTGGGGCTGCAGC
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CCAGACAGGTGGCTGTATGGTTCCAAAACCGCCETGCCCGETGGAAGACCAAGCAGCTCGAG
AGGGATTATGATCAGCTCARATCCTCTTATGACTCCCTTECTCTCTGATTTITGACTCCGTTCG
CAAAGATAARCGATAAGCTCAAATCTGAGGTTGTTTCATTGATGGARAAGTTACAGGGGAARG
TGCTTGGAGGAGCAGGGGGAAATGAARAATCTGACATCTTGGAGGTGGATGCTATGACGATC
CTTCARAGTEAAGGTGAAGGCTGGGGACCEETTGAGCAGTGGCAGTGGTGEGAGCGCGGTGEGT
AGATGAGCATAGTTCACAGCTEGTGGACAGTEGGGACTCATATTTTCACACTGATCATGAGS
AGTATCCAGGGCCTGGAGGATGCAATGTITCCTCCACCCATGGATGETTTACAATCGGAGGAA
GATGATGGTAGTGATGATCATGGCAGTTGCCATGGCTACTTCTCTAACGTCTTTGTGGCAGA
AGAGCAGCACCATGAACAAGGAGAAGAGCCTATTGGATGGTTCTGETCTTAA

SEC ID N°: 26 Secuencia de aminoacidos traducida de Lyces_hox5 de Lycopersicon esculentum
MGSGHIFFDPSSCHGNMLFLGSGDEVFRGPRETMMKMEDS SKRRPFFSSPEDLYDEEYYDEQ

SPEKKRRLTPEQVHLLEKSFETENKLEPERKTQLAXKLGLOPROVAVWFONRRARWKTKOLE

RDYDQLKSSYSSLLSDFDSVRKDNDKLKSEVVSLMEKLQGKVVGGAGGNEKSDILEVDAMTI

LOVEVKAGDRLSSGEGESAVVDEHSSOLVDSGDS Y FHTDHERY PGPGGUNVP PPMDGLOSEE

DDGSDDHGSCHGY FSNVFVAEEQHHEQGEEPIGWFHWS .

SEC ID N°: 27 Secuencia de ADNc X94947 de VaHOX1 de Lycopersicon esculentum
ATGGCTCCAGGGATTCTCTATGGIGETTICTTCTAATTTCGATGECGTTTTTACTCAARAACA
GAGAGACGTGTTTTCTTCATCTACTGCACCCGAAAGGECATCTTGEGTTCCCTTTTTGCCCCTG
CCTCTTCTTCTTCTAATTTCTTGGGATCCAGTTCTATGEGTCGAGTTITCGCGGTETTAATGGA
GGGAAGAGATCATTCTTTGATTCGTTCGATCAGGATGACAATEAAGCTGATGAATTGGGGGA
ATATCTTCATCAAGCGCGAGAACGAAGAGGCGACTTACTGACAACCAAGTTCAGTTTCTTGAGA
ACGAGTTTTGGGGAAGAGAACAAACTTGAACCAGARAGAAAAGTTCAGCTTGCTAAAGAACTT
GGTCTGCAGCCTCGCCAAATTGCAATTTGGTTTCAGAATCGTCGTGCGCCATGGAAGACTARA
GCAGCTCGAGAAMGATTATGATGAATTGAGGAATAGATACGATACTCTGARATCAAATTACA
ATAATCOTTCTCAAGGAABAAGAAGATCTTCGAACTGAAGTTTTCCGTCTCACCGGTAAGCTG
TTTATCAAAGAGAARAGGARATGGGCRATIGGATTTGCGCGATGAACACARACACTCCAATGC
ATTGGCARAAGARACCGTGGTTCGATCCAATGTCCAATCTACCAGCTCTGETTGTTAAGCACC
AGCAGGAAGATTTAAGCTCTGCTAAGAGTGATGTTTTCGACTCAGARAAGCCCACGTTACACC
AGTAGAATGCATTCCTCAGTCGTAGATCAGCGATGATTCTGCTCGCGCATTITGAAACTGATCA
GTCGGATTCATCTCAGGATGATGATGAAAACTTCAGCARGAATATGCTTTCTACTGCCAACT
TACTTGGCAAAGACGUGGATGATGATTATCCCGUGACATCATCAAATTTGAGTTACTTTGGA
TTTCCAGTTGAAGACCARGCGTTTTGGTTTCTGGACTTATTAA

SEC ID N°: 28 Secuencia de aminoacidos traducida de VaHOX1 de Lycopersicon esculentum
MAPGILYGGSSNFDGVFTQKQRDVFSSSTAPKGHLGSLFAPASSSSNFLGSSSMVSFRGVNG
GKRSFFDSFDQDDNEADELGEYLHQAEKKRRLTDNQVQFLEKSFGEENKLEPERKVQLAKEL
GLOPROIAIWFONRRARWKTKQLEKDYDELRNRYDTLKSNYNNLLKEKEDLRTEVFRLTGKL
PIKEKGNGQLDLRDEHKHSNALAKETVVDPMSNVPALVVKHQQEDLSSAKSDVFDSESPRY T
SRMHSSVVDQDDSARAFETDOSDS SQUDDENF SKNMLSTANLLGKDADDDYPATS SNLSYFG
FPVEDQGFGFWTY '
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SEC ID N°: 29 Secuencia de ADNc CB892061, CA858059 de Medsa_hox16 de Medicago sativa
ATGGCGGGTGGGAGAGTTTTTTCARATGGTCCTGCAAATATTTCAAATATARATATGAATAT
TTTGCTTCAGAATCARCAACARACTCCTCGTGGAAACTCTTCTCAACAACCTCTTGATTCTC
TTTTCCTTTCTTCTTCTGCTTCTTTC T T MGG TTCAAGATCTATGGTGAGT TTTGAAGATGTT
‘CAAGGAAGGAAAAGGCGCAACAGGTCTTTCTTTGGAGGATTTGATCTTGACGAAAACGGAGA
GGATGAGATGGATGAGTACTTTCASCAAECCGAGAAGAAACGGCGTCTCTCAGTGGATCAAG
TTCAGTTTCTTGAGAAAAGCTTTGAGGAGGACAACAAACTTGAACCAGAGAGGAAAACCAAG
CTAGCTAAAGACCTTGGTTTGCAGCCACGGCAAGCTTGCTATTTGGTTTCAAAACCETCETGC
AAGGTCGAAGACTAAACAGCTTIGAGAAGGATTATGATTCTCTTAATGATGGTTATGAGTCTC
TTAAGACAGAGTATGACAACCTTCTCARAGAGARAGATAGGTTACAATCTGAGETGGCAAGT
CTARCTGAAAAGGTACTTGARAAGAGAGAAACAACGAGGGAARATTCARACAAGGTGAMALGTGA
AACARAGGAATTCTTGAAGGAACCAACAATTAATAAGCCTTTGGTTGATTCAGTTTCTGAGG
GTGAAGGATCCAAATTGTCAATTETTCGAGGCTTCTAATAATARTAATAATAATAACAAACTT
GAAGATATTAGTTCAGCAAGGAGTGACATATTGGATTGTGAAAGTCCACCGCTACACTGATGG
AGTGTTAGAGACATCTGATTCTTCCTATGTATTTGAACCTGAATATCAATCGGACCTATCALC
AAGATGAAGAAGATCACAATTTATTGCCTCCTTACATCTTTACAAAACTTGAAGATGTGAAT
TACTCCGACCCGCCACATAATTCAACAAGTTATGGATTTCAAGAGGAAGATCATCATCAAGC
TCTTTGGCCTTGGTCTTATTAG

SEC ID N°: 30 Secuencia de aminoacidos traducida de Medsa_hox16 de Medicago sativa
‘MAGGRVFSNGPANISNINMNILLONQQQTPRGNSSQQPLDSLFLSSSASFFGSRSMVSFEDV
QGRKRRNRSFFGGFDLDENGEDEMDEY FHQSEKKRRLSVDQVOFLEKSFEEDNKLEPERKTK
LAKDLGLQPRQVAIWFQNRRARWKTKQLEKDYDSLNDGYESLKTEYDNLLKEKDRLOSEVAS
LTEKVLEREKQEGKFKQGESETKEFLKEPTINKPLVDSVSEGEGSKLS I VEASNNNNNNNKL
EDISSARSDILDCESPRYTDGVLETCDSSYVFEPEYOSDLSQDEEDHNLLPPYIPTKLEDVN
YSDPPHNSTSYGFQEEDHHQALWPWSY '

SEC ID N°: 31 Secuencia de ADNc DT758247 de Aqufo_hox5 de Aquilegia formosa x Aquilegia pubescens
ATGGATTCAACAACAAGCCEGTCTTITCTTTGATGGTITCCTGCCATGEGEGAACATEGTTGCTTTT
AGGGAGTGGAGATCCCGTTCTTCOCAGCTTCAAGATCATTCATTAATATGGAAGATTCTTTGA
ARAGACGTCCTTTTTATACTTCAACAGATGAACTAATTGAAGAGGAGTTTTATGATGAACAG
CTACCTGAARAGABACGTCGTCTTACTTCTGAGCAGEGTTCATCTATTGGAGAAGAGUTTTGA
GACAGAGAACAAGCTGCGAACCAGATCGTAAGACCCAGCTTGCTAAGAAGCTTGGEETTGCAAC
CGAGACAAGTTGCAGTTTGGTTTCAGAATAGACGAGCTCGTTGGAAGACTAAGCAACTAGAG
AGAGATTATGATCTTCTTARAGCTTCTTATCGATTCCCTTCGTTCTGATTACGATGACATTIGT
TAAAGAGAATGAGAAGCTCAAATCTGAGGTGETTITCCTTAACTGGGAAGTTGCAGGTCAAGG
AGGGAGCTGGGATGGAGT TAAATCAGATATCTGACCCACCACTCTCCACTGAAGAARAATGTT
GATGTAACTACCGATGCAATTTAATGTTAAGGTTGAGGATCGCTTGAGUTCTGGCAGTGGGOT
AAGTGCTCTGCTTGATGAGGAATETCGACAGCTTGTTGACAGTGTTGATTCCTATTTCCCTG
GCGATGACTATGGTCAATGCATAGGCCCAGTAGATGGAGTCCAGTCAGAAGARAGATGACATT
AGTGACGACAGCCGGAGCTATTITCTCAGATGCTCTTTCCAGCTGCACCAGAGCAGAACCACCA,
GGAGAGTGAGACATTGGGTTGCTGGGACTGGGCTTAA
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SEC ID N°: 32 Secuencia de aminoacidos traducida de Aqufo_hox5 de Aquilegia formosa x Aquilegia
pubescens
MDSTTSRLFFDGSCHGNMLLLGSGDPVLRGSRSFINMEDSLKRRPFYSSTDELIEEEFYDEQ
LPEKKRRLTSEQVHLLEKSFETENKLEPDRKTQLAKKLGLOPRQVAVWFQNRRARWKTKQLE
RDYDLLKASYDSLRSDYDDIVKENEKLKSEVVSLTGKLQVKEGAGMELNQISDPPLSTEENV
DVTTMQFNVEVEDRLSSGSGVSAVVDEECRQLVDSVDSYFPCDDYGQCIGPVDGVQSEEDDT
SDDSRSYFSDVFPAAPEQNHQESETLGWWDWA

SEC ID N°: 33 Promotor de GOS2 de Oryza sativa
AATCCGAAAAGTTTCTGCACCGTTTTCACCCCCTAACTAACAATATAGGGAACGTGTGCTAA
ATATARAATGAGACCTTATATATGTAGCGCTGATAACTAGAACTATGCAAGAAAAACTCATC
CACCTACTTTAGTGECAATCGEGECTAAATAAAAAAGAGTCGCTACACTAGTTTCGTTTTCCT
TAGTAATTAAGTGGGAAAATGAAATCATTATTGCTTAGAATATACGTTCACATCTCTGTCAT
GAAGTTAAATTATTCGAGGTAGCCATAATTGTCATCAAACTCTTCTTGAATAAAAAARTCTT
TCTAGCTCAACTCAATGGGTAAAGAGAGAGATTTITTTTTAAAARAATAGAATGAAGATATTC
TGAACCGTATTGGCAAAGATTTAAACATATAATTATATAATT TTATAGTTTGTGCATTCGTCA
TATCGCACATCATTRAGGACATGTCTTACTCCATCCCAATTTTTATTTAGTAATTAAAGACA
ATTGACTTATTTTTATTATTTATCTTITTTCGATTAGATGCAAGCGTACTTACGCACACACTT
TGTGCTCATGTGCATGTGTIGAGTGCACCTCCTCAATACACGTTCAACTAGCAACACATCTCT
AATATCACTCGCCTATTTAATACATT TAGGTAGCAATATCTGAATTCAAGCACTCCACCATC
ACCAGACCACTTTTAATAATATCTAAAATACAKAAAATAATTTTA&AGAATAGCATGAAAAG
TATGAAACGAACTATTTAGGTTTTTCACATACAAAAANAAAAARGARATTTTGCTCGTGCGCGA
GCGCCAATCTCCCATATTGGGCACACAGGCAACAACAGAGTGGCTGCCCACAGAACAARCCCA
CAARARACGATGATCTAACGGAGGACAGCAAGTCCGCAACAACCTTTTAACAGCAGGCTTTG,
CGGCCAGGAGAGAGCAGGAGAGGCARAGAAAACCAAGCATCCTCCTCCTCCCATCTATAAAT
TCCTCCCCCCTTTTCCCCTCTCTATATAGGAGGCATCCAAGCCAAGAAGAGGGAGAGCACCA
AGGACACGUGACTAGUACAAGCCCGAGCGACCGCCTTCTTCGATCCATATCTTCCGGTCGAGT
TCTTGGTCEATCTCTTCCCTCCTCCACCTCCTCCTCACAGGGTATGTGCCCTTCGETTGTTC
TTGGATTTATTGTTICTAGGTTGTGTAGTACGEGUGTIGATGTTAGGARAAGECGEGATCTGTATC
TGTGATGATTCCTGTTCTTGGATTTGGGATAGAGGGETTCTTGATGTTGCATGT TATCGGTT
CGETTTGATTAGTAGTATGGTTTTCAATCGTCTGGAGAGCTCTATGGABATGAAATGGTTTA
GGGTACGGAATCTTGCGATTTTETCGAGTACCTTTTGTTTGAGGTAARATCAGAGCACUGGETG
ATTTTCCTTGETETAATAAAAGTACGETTG TTTGGTCCTCGATTCTGGTAGTGATGCTTCTC
GATTTGACGAAGCTATCCTTTGTTTATTCCCTATTGAAC&AAAATAATCCAACTTTGAAGAC
GGTCCCOTTGATGAGATTGAATGATTGATTCTTAAGCCTGTCCARAATTTCGCAGCTGGCTT
GTTTAGATACAGTAGTCCCCATCACGAAATTCATGGAAACAGTTRTAATCCTCAGGAACAGG
GGATTCCCIGTTCTTCCCATTTIGCTT TAGTCCCAGAATTTTTTTITCCCAAATATCTTAAAAR
GTCACTTTCTGGTTCAGTTCAATGAATTGATTGCTACAAATAATGCTTTTATAGCGTTATCC
TAGCTGTAGTTCAGTTAATAGGTAATACCCCTATAGTTTAGTCAGCGAGAAGAACTTATCCGA
TTTCTGATCTCCATTTTTAATTATATGAAATGAACTGTAGCATAAGCAGTATTCATTTGGAT
TATTTTTTTTATTAGCTCTCACCCCTTCATTATTCTGAGCTGAARGTCTGGCATGAACTGTC
CTCAATTTTGTTTTCARATTCACATCGATTATCTATGCATTATCCTCTTGTATCTACCTGTA
GAAGTTTCTTTTTIGGTTATTCCTTGACTGCTTGATTACAGAARGAAATTTATGAAGCTGTAA
TCGGGATAGTTATACTGCTIGTTICTTATGATTCATTTCCTTTGTGCAGCTICTTGETGTAGCT
TGCCACTTTCACCAGCAAAGTTC
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SEC ID N°: 34 cebador prm6000
GGGGACAAGTTTGTACAAAAAAGCAGGCTTAAACAATGGATCCCGGCCE

SEC ID N°: 35 cebador prm6001
GGGGACCACTTTGTACAAGRAAGCTCGGTGATCAGCTCCAGAACCAGG

SEC ID N°: 36 Secuencia de ADNc AF145728 de Orysa_hox4 de Oryza sativa
ATGAAGCGACCCOGCGGTGCCEGCEGCGEIEGEAGECAGCCCATCGCTCGTCACGATGGCTAA
TTCTAGTGATGATGGATATGCGAGEGGTTGCGATGGACGCGCGAGCEEEGACCGTGGAGGAGGAGA
TGATGGCOGTECEECGECGEECEGGCAGCGAAGAAGCEGCGELTGAGCGTGGAGCAGETTCGCGECG
CTGGAGCCGGAGCTTCGAGGTCCAGAACAAGCTTGACGCCTCGAGCGGARAGGIGUGGLTEGCGCG
CGACCTCGGCCTGCAGCCGCGCCAGGTCGCCGTCTGETTCCAGAACCECCECGCGCEGTEGA
AGACCAAGCAGCTCGAGCGCGACTACGCCGUGCTCCGCCATTCCTACGACTCCCTGCGCCTC
GATCACGACGCGCTCCGCCGCGACAAGGACGCCCTCCTCGCCGAGATCAAGGAGC TGAAGGC
GAAGCTCGGGCACGAGGAGGCEGCEGCGAGCTTCACGTCGGTGAAGGAGEAGCCGGTGGCCT
CCGACGGGCCACCEGCEECEGRATTTGCETCETCCGACAGCGACTCAAGCGCGGTGCTGAAC
GACGTGEGACGCGGCCGECELCGCGCCCGCGEUGACGGACGLELTCGCTECGGAGGCETGCAC
GTTTCTCEETECECCECCCECCGECEEECGCEEECECEEGECGCAGCGGCEECGGCGAGCCACG
AGGAGGTGTTCTTCCACGGCAATTTCCTCAAGGTGEAGGAGGACGAGACCEGGGTTCCTCGAC
GACGACGAGCCGTGCGGCOGGTTCTTCGCCGACGATCAGCCCCCGCCGCTCTCGTCGTGETG
GGCCGAACCCACGGAGCACTGGAACTGA

SEC ID N°: 37 Secuencia de aminoacidos traducida de Orysa_hox4 de Oryza sativa
MKRPGGAGGGGGSPSLVTMANSSDDGYGGVGMEAEGDVEEEMMACGGGGEKKRRLSVEQVRA
LERSFEVENKLEPERKARLARDLGLOPROVAVWFONRRARWKTKQLERDYAALRHSYDSLRL
DHDALRRDKDALLAEI KELKAKLGDEEAAASFTSVKEEPAASDGPPAAGFGSSDSDSSAVLN
DVDAAGAAPAATDALAPEACTFLGAPPAAGAGAGAAAAASHEEVFFHGNFLI’CVEEDETGFLD
DDEPCGGFFADDQPPPLSSWWAEPTEHWN

SEC ID N°: 38 Secuencia de ADNc AK103160 de Orysa_hox6 de Oryza sativa
ATGCATGCEGEAGGACGCGACAGCGAGTGGATCGATCATGAACGTTGCAGGGAAGGGCGGGAAGGG
CGGCGGCEGUEGCGGUGCGEGCGGACAGGAAGAAGCGGTTCAGCGAGGAGCAGATCAAGTCGC
TGGAGTCCATGTTCGCGACGCAGACCAAGCTGGAGUCGAGECAGAAGCTGCAGCTCGCCAGG
GAGCTCGGUCTGCAGCCTCGCCAGETCGCCATCTGGTTCCAGAACAAGCCCGLGCEGGETGGAA
GTCCAAGCAGCTCGAGCGCGAGTACTCCGCCCTCCGCGACGACTACGACGCCCTCCTCTGCA
GCTACGAGTCCCTCAAGAAGGAGAAGCTCGCCCTCATCAAGCAGCTGGAGAAGCTGGECGGAG
ATGCTGCAGGAGCCACGGEGGAAGTACGGCGATAATGCCGBEGACGACGLGCGETCAGGLEE
COTCGCCGECATCGAAGAAGCGAGEAGTTLGTCEGCELGEGECEECECCEGUCACGCTCTACTCGT
COGCCGAGGGETGGCGGEACCGACGACGACCACCGACGGCCAAGTTGATECCCCACTTCGGCAGC
GACGACGTCGACGCGGGGCTCTTCCTCCEGECCGTCGTCGCAGCATCATCCGCCGUCGLCGCA
CGCCGGETECCGGCTTCACGTCCTCCGAGCCGECCGECCCACCACCAGTCCTTCAACTTCCACT
CGAGCTGGCCGTCUCTCCACGGAGCAGACCTGCAGCAGCACGCCATGETGGGAATTCGAGAGC
GAGTGA
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SEC ID N°: 39 Secuencia de aminoacidos traducida de Orysa_hox6 de Oryza sativa
MDGEEDSEWMMMDVGGKGGKGGGGGGAADRKKRFSEEQIKSLESMFATQTKLEPRQKLQLAR
ELGLQPRQVAIWFQNKRARWKSKQLEREYSALRDDYDALLCSYESLKKEKLALIKQLEKLAE
MLQEPRGKYGDNAGDDARSGGVAGMKKEEFVGAGGAATLYSSAEGGCTITTTTAKLMPHFGS
DDVDAGLFLRPSSQHHPPPPHAGAGF TSSEPAADHQSFNPHESSWESSTEQTCSSTPHWEFES
E : :

SEC ID N°: 40 Secuencia de ADNc de Poptr_HOX16_1 de Populus tremuloides
ATGGCEGETEETACCEGETIGETTCTAAT ICCAATTTETCTGTTTTGCTTCAAAGUCAAAGAGG
CCOTTETGCTGCTTCACAACCTCTITGAATCTTITTTTCCTTTCTGGCTCTTCTCCTTCTTTTC
TTEGTTCARGATCCATGATGAGTTTTGAAGATGTTCATCAAGUAAACGGATCAACCAGGCCT
TTTTTCCGCTCGT T TGATCACGAAGACAATGGAGACGATGATCTGCATGAATATTTTCATCA
ACCTGAARAAGAAGAGGACGACTTACTGTTCGATCAAGTTCAGTTTCTTGAARAAGAGTTTTGAGCT
TTGAGAACAAGCTTGAACCTGAAAGGAAAATCCAGCTTGCAMAGGATCTTGGCCTTCAGCCG
CETCAGGTTGCTATATGGTTTCAAAACCGCCGAGCAAGATGCARGACTAMACAGCTGGAAAA
CGATTATGACGTTITGCAATCTAGCTACAATAGCCTTAAGGCTGACTATCGACARACCTCCTCA
AGGAGAAGGAGAAACTAAAAGCTCGAGGTTAATCTTCTCACCGACAAGTTGCTCCTCAAAGAG
AAAGAGAAGGGAATCTCAGAATTGTCTGATAAAGATGCATTATCGCAAGAGCCACCTAAAAG
GECTATAGCTGATTCAGCTTCCGAGGGTGAAGTGTCCGAAAATCTCAACAGTGGCCTGTAAGC
AGGAAGATATCAGCTCAGCCAAAAGCCGACATATTTGATTCAGACAGCCCACATTACGCTGAT
GGGGTGCATTCCTCACTCT TAGAGGCAGCGAGATTCTTCATATGTTTTCGAACCCGATCAATC
AGATTTGTCACAAGATGAAGAAGATAACT T TAGCAAGAGCTTATTGCCTCCATACGTCTTTC
CGAAGCTTGAAGATGACGATTACTCTGACCCGCCTGCAAGTTTTGAAGATCATGCCTTTTGG
TCCTGGTCATACTAA

SEC ID N°: 41 Secuencia de aminoéacidos traducida de Poptr_HOX16_1 de Populus tremuloides
MAGGTGGSNSNLSVLLGSQRGPCAASQPLESFFLSGSSPSPLGERSMMSFEDVHQANGSTRP
FFRSFDHEDNGDDDLDEYFHQPEKKRRLTVDQVQFLEKSFELENKLEPERKIQLAKDLGLQP
RQVAIWFQNRRARWKTKQLEKDYDVI@SSYNSLKADYDNLLKEKEKLKAEVNLLTDKLLLKE
KEKGISELSDKDALSQEPPKRAIADSASEGEVSKISTVACKQEDISSAKSDIFDSDSPHYAD
GVHSSLLEAGDSSYVFEPDQSDLSQDEEDNFSKSLLPPYVFPKLEDDDYQDPPASFEDHAFW
SWSY

SEC ID N°: 42 Secuencia de ADNc de Poptr_HOX16_2 de Populus tremuloides
ATGGCGGCTTGTGETGOTGETGCTCGTGGTTCTAATCCCAATTTGTCTGTTTTAGTTCARAG
CCAAAGAGGCCCTTOGTGCTGCTITCTCAACCTC TTGAAGCTTTTTTCCTTTCTGGCTCTTCTC
CTTCTTTTCTTGGTTCAAGATCCATCGATGAGTTTTGCAGATGTTCACCAAGCABATGGATCA
ACTAGACCGTTTTTCCGCCCATATGATCACCGAAGACAACGGCGACGATGATTTGGATGAATA
TTTTCATCAACCTGAAAAGARGAGGAGACTTACTGTTGATCAAGT TCAGTTTCTTGARAGAA
GTTTIGAGETTGAGAACAAGCTTGAACCCGAAAGGARAATCCAGCTGGCGAAGGATCTTGGEC
TTGCAGCCTCGGCAGGTTCCCATATGGTTTCAAAACCGCCCGEOAAGATGGARGACGAAACA
GCTTGAAAAAGATTATGAGETTCTGCAATCTAGCTACAATGGCCTTAAGGCTGACTACGACA
ACCTCTTCAAGGAGAAGEAGARAC TAAAAGCTGAGETTAATCTTCTCACCAACGAGTTGCTC
CTTAAAGAGAMAAGAGARAGGAAGCTCAGAATTGTCTGATAAAGATGCATTATCTCAAGAGCC
ACCCAAAAAGGCAATAGCCCATTCAGCTTCAGAGGCTGAAGTGTCGARAACTTCAACCGTGG
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COTGCCAGCAGGARGATATTAGCTCAGCCAARAGTGATATGTITCATTCAGACAGCCCACAT
TTTGCGGATGGGGTACATTCCTCACTCTTAGAGGCAGETGATTCTTCACATGTCTTCGAGCC
CGACCAATCGGATTTATCACAAGATGAAGAAGATAACTTGAGCAAGAGTCTTTTGCCTCCGT
ACGTCTTTCCAAAGCTTGAAGATGGTGATTACTCTGACCCGCCAGCAAGTTTTGAAG&TCAT
GCCTTTTGGTGCTGGTCATACTAR

SEC ID N°: 43 Secuencia de aminoacidos traducida de Poptr_ HOX16_2 de Populus tremuloides
MAACGGGGGESNPNLSVLVOSQRGPCAASQPLEAFFLEGSSPSFLGSREMMSFADVHQOANGS
TRPFFRPYDHEDNGDDDLDEYFHOPEKKRRLIVDQVQFLERSFEVENKLEPERKIQLAKDLG
LOPROVAIWFONRRARWKTKQLEKDYEVLOSSYNGLKADYDNLFKEKEKLKAEVNLLTNELL
LKEKEKGSSELSDKDALSQEPPKKATADSASEGEVSKTSTVACQQEDI SSAKSDMFDSDSPH
FADGVHSSLLEAGDSSHVFEPDQSDLSQDEEDNLSKSLLPPYVFPKLEDGDY SDPPASFEDH
AFPWCWSY

SEC ID N°: 44 Secuencia de ADNc Poptr_HOX16_3 de Populus tremuloides
ATGGCGGGTGATARAAGACTGTGGCAGTTCTAAAATCGACCATTTTTCTTCGAARACGGCAGGCT
CCCTCCTTGTCAATCTCTIC TG TATICTCACCTCTITTAGCACTCTTCATEETGCARAATCTA
TEETTAATTTTAGGAATGATGCAGGAGACACTGTAGACATGTCTTTTTTCCARCCACATGTC
AAAGAAGARAGTAGCGATGAGGATTATGATGCECACCTTAAGCCATCTGAAAAGRAAAGECG
GCTTACAGCTGCTCAAGTCCAGTT TCTTGAGAAGAGCTTTGAGGCECGAGAATAAGCTTGAAL
CAGAGAGGAAGATGCAGCTTGCTAARGAACTCEGCTTGCAGCCTCECCAGGTTGCAATATGG
TTTCAAAACCGTAGAGCTCEGTICAAGAACAAGCAGCTGGAARGGGACTACGACTCCTTGAG
AATCAGCTTTGACAAACTCRAAGGCTGATTATEGACAAACTCCTCCTCGAGAAGCAGRATTTGA
AMAACGAGCTTCTTTCACTGAAAGAAAAATTGCTTAGCAGAGAGGABAGTATGGARAGTTCA
GAACCATTTGATGTCATCCATTCACCGGATGCAGAACTTGAGCCTATTCCTGATACAGTIGTC
TGAARATGTTTCCGCCATTGTECCAATGETGACACCCARAACAAGAAGARAGTTCAGCTAAAL
ATGATGTTTTCAACTCAGACAGCCCACGTTCATTTTTGGAGCCCCGTGATTGTTATCGTGTT
TTCGAGTCAGACCAACCAGATTTTTCCCAAGTTGAAGAAGATAATCTCACCAGGAGCTTTCT
ACCCCCTCCGTACTTTCCARAACTCTACCGAGAGCCACCTGCARGT TCACGTAATTTTGAAT
TCTCAGCGGAAGATCAGCCCTTTIGGTCCTGGATTTACTGA

SEC ID N°: 45 Secuencia de aminoéacidos traducida de Poptr_HOX16_3 de Populus tremuloides
MAGDKDCGSSKMTIFLERNGRLPPCESLCILTS FSTLHGAKSMVNFRNDGGDTVDMSFFQPHY
KE'ESSDEDYDAHLKPSEKKRRLTAAQVQFLEKSFEAENKLEPERKMQLAKELGLQPRQVAIW
FQNRRARFKNKQLERDYDSLRISFDKLKADYDKLLLEKQONLKNELLSLKEKLLSREESMESS
EPFDVIHSPDAELEPIPDTVSENVSAIVPMVTPKQEESSAE&JDVFNSDSPRSFLEPRDCYRV
FESDQPDFSQVEEDNLTRSFLPPPYFPKLYREPPASSRNFEFSAEDQPFWSWIY

SEC ID N° 46 Secuencia de ADNc de Medr_HOX16_1 de Medicago truncatula
ATGGCAGGTGGCAAGCTTTTTGGTGG‘I’TCTAATATGTCACTT'I‘TGCTTCAAAATGAZ}AGACT
CCCTTGTACTTCTGAAGTCCTTGAATCTCTTTGEGTTCACACCCCTGCTTCTTTTCAAGGTT
CAA&TTCBGTGGTTAATTTTGAGAA’I‘GGTGGTGGTAGCAACAGAGTGG'I‘AACAGA’I‘AGACC C
TTCTTTCAACAACT TGAGAAAGAAGAGAAT TGTGGTGATGAAGATTATGAAGCATGCTACCA
TCARCAAGGAAAGAARAGGAGGLTTTCAAGTGAACAAGTTCAATTTCTTCARAAGAGTTTTG
AGGTAGAAAACAAGCTTGAACCTGATAGGAAAGTTCAACTTGCARRAGAGCTTGGTTTGCAA
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CCAAGACAAGT TGCTATATGETTTCAAAACAGAAGGGCARGETTCABARCTARACAGCTTGA
RAAAGATTATGGCACAT TGAAAGCTAGCTTTGATAGTCTCAAAGATGATTATGATAATCTTC
TTCAAGAGA&TGACAAGTTAAAAGAAGAGGTGAATTCTCTCAAGAACAAATTG&TCCCAAGA
GATAAAGAAAAAGTGAATTCAGARGACAAATCATCACCAGAAGCAATCAATTCACCTCATAA
CAACATAGATCCAATGGATATAATTTCAATTACAARATTCAGAAAATEGGTCCAAARTGTCAC
TCCCTAATATCGGTACTARRAATGTARGCAAGAAGATGCCAATTCAGCTARAAGTGATGTGCTT
GATTCTGATAGCCCACATTGCAATGATEGGGAACAATCTTTCTTCTTTCATAGAGCCTACAGA
TTCAGATTTICTCACAAGATCGAAGAGGATAATGATARCTTGAGTCATAATCTTTTGACTCTTC
CTTGCTTACCAAMAGT TGAAGATGTTTGCTATGATGACCCACATGAAARTTCTTGTAATTTT
GGGTTCCCTGTTGAAGATCAARACCTTTTGTTTCTGGCCTTATTGA ‘ '

SEC ID N° 47 Secuencia de aminoacidos traducida de Medtr_HOX16_1 de Medicago truncatula
MAGGKLFGGSNMSLLLONERLPCTSEVLES LWVHTPASFOGSNSVVNFENGGESNRVVTDRP
FFQQLEKEENCGDEDYEACYHQQGKKRRLSSEQVQFLEKSFEVENKLEPDRKVQLAKELGLQ
PROVAIWFONRRARFKTKQLEKDYGTLKASFDSLKDDYDNLLQENDKLKEEVNSLKNKLIPR
DKEKVNSEDKSSPEAINSPHNNIDPMDiISITNSENGSKMSLPNMVLKCKQEDANSAKSDVL
DEDSPHCNDGNNLSSFIEPTDSDFSQDEEDNDNLSHNLLTLPCLPKVEDVCYDDPHENSCNE
GFPVEDQTFCFWPY ‘ . .

SEC ID N° 48 Secuencia de ADNc de Phavu_HOX16 de Phaseolus vulgaris
ATGGCEEETGECAAGCTTCATCCTEETTCAAACATETCACTTCTCCTCCARAACGACAGGCT
CCCTTGCTCCTCTGAAGTCCTTGAGTCTCTTTGGGCTCACACCTCTAACGCTGCTTCCTTCC
AAGGTTCARAMATCTATGGTTGATTTTGAGAATGTTAGTGGGGGCAGGETEGACGGATAGGCCC
TTTTTTCAAGCGTTGGAGAAGCAAGATARC TGTGATGATGATTATGAGGGTTGCTTCCATCA
ACCGGGTAAGRARAGGAGGCTCACAAGCCAACAAGTTCAGTTCCTTGARAGGAACTTTGAGG
TCGAGAACAAGCTTGARCCTGAAAGGARGGTCCAACTTGCAARGGAGCTTGGCTTGCAGCCA
AGGCAAGTGGCTATATGGTTCCAAAACCGAAGGGCAAGGTTCARGACCAAGCAGCTAGARAA
AGATTATGCCACATTGARAGCTAGCTATCACAGACTCAAAGGTGACTATGARAGTCTTCTTC
AAGAGAATGACAAGT TAAAAGCAGAGGTGAATTCTCTGGAGAGCAAATTGATTCTTAGAGAT
AAAGAGAAGGAGARATTCGGACGACARGTCATCTCCTGATGCTGTCAATTCACCCCACARRGA
GCCTATGGATTTAATTTCAAATTCAACATCTGAAAATGGGACCARAAGTGTCACTCCCTATTA
TGGTAACATGCAAGCARGAAGATGCCAATTCAGCCAARAGTGATGTGCTTGATTCGGACAGT
CCACATTGCACTGATGGGAACCATCCCTCTTCATTCGTGGAGCCTGUTGATTCCTCCCATGT
TTTTGAACCAGACCACTCCGACTTCTCCCAAGATGAAGAGGATAATCTTAGTGRAAGCCTTT
TOACCCTCCCTTGCT TACCAARGETTGAAGAAGCCTGCTATGATGACCCTCCTGAARRCCCT
TETAATTTTGECTTCCATGTCGAGGATCAAACCTTCTGTTTCTGGCCCTATTGA

SEC ID N°: 49 Secuencia de aminoacidos traducida de Phavu_HOX16 de Phaseolus vulgaris
MAGGKLHPCSNMSLLLONDRLPCSSEVLESLWAHTSNAASFQGSKSMVDFENVSGGRVTDRP
FFOALEKEDNCDDDYEGCFHQPGKKRRLTSEQVQFLERNFEVENKLEPERKVQLAKELGLQP
RQVAIWFONRRARFPKTKQLEKDYGTLKASYDRLKGDYESLLOENDKLKAEVNSLESKLILRD
KEKENSDDKSSPDAVNS PHKEPMDLI SNSTSENGTKVSLPIMVTCKQEDANSAKSDVLDSDS
PHCTDGNHPSSFVEPADSSHAFEPDHSDFSQDEEDNLSESLLTLPCLPKVEEACYDDPPENP
CNFGFHVEDQTFCFWPY
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SEC ID N°: 50 Secuencia de ADNc de Lotco_Hox16 de Lotus corniculatus

ATGGCGEGAGGEAGGGTCTTTAGCGGCEETTCTECTGCTCCTGCAAATGTTTCCGATACCAG
TOTTTTGCTTCAGAATCAACCTCCTGATTCTTCTCTCTTCCTCTCTACCTCTGCTTCTTTTC
TCGGTTCAAGATCCATGETGAGCTTCGCAGATAATAARTTAGGGCAAACGCGGTCGTTCTTC
TCCGCGTTTGACCTCCGATGAGAACGGCCATGAGGTCATGGACGAGTACTT TCACCAATOGGA
CAAGAAGCGCCGTCTCTCTGTTGACCARGTTCAGTTTCTGGAGAAGAGCTTCGAGGTGGATA
ACAAGCTCGAACCTGACAGGAAAACCARGATTGCCAAGGACCTTGETTTGCAGCCACGCCAA
GTCGCAATCTGETTCCAGAACCGCCGTGCACGGTGGAAGACGAAACAGCTTGAGAAGGATTA
TGATTCTCTGCATAGTAGCTTTGAGAGTCTCAAATCCAACTATGATAATCTTCTCAAGGAGA
AAGACATGTTAARAGCTGAGGTGGCAAGTCTCACTGAGAAGGTGCTTCCAAGAGAGAATTITG
AAACAAGTTGARAAGTGARACAAAGGGATTGGTTGAACCACCCCAAAGGCCTTTACTTGATIC
AGTTTCAGAGGETGAAGAATCTAAAGTCTCTCTTGGEGCTTEGTAAACATGAGGATATCAGTT
CAGCCAGGAGTGAGAGTTITGGATTCTGATAGCCCACGTTACAGGGATGGATATGGAGTTAAC
TCAGCAGTGCTAGAGACATETGATTCIT TCTTATGTGGTTGAACCTCGATCAATCGGATATAETC
ACAGGATGAGGAAGACAACCTCACCAAGACCCTGTTGCCTCCATACATGTTTTCCARACTTG
GAGATATGEGATTACTCCGACCCGCCTGAAAGTTCATGTAATTTCGGATTITCCGGAGGARGAT
CATGCCCTTTGGTCATGGTCTTACTGA ' '

SEC ID N° 51 Secuencia de aminoacidos traducida de Lotco_Hox16 de Lotus corniculatus
MAGGRVFSGGSAAPANVSDTSLLLONQPPDSSLFLSTSASFLGSREMVSFADNKLGQTRSFR
SAFDLDENGDEVMDEYFHQSEKKRRLSVDOQVQFLEKSFEVDN. KLEPDRKTKIAKDLGLQPRQ
VAIWFQNRRARWKTKQLEKDYDSLHSSFESLKSNYDNLLKEKDMLKAEVASLTEKVLARENL
KQVESETKGLVEPPORPLLDSVSEGEESKVSVGACKHEDISSARSESLDSDSPRYRDGYGVN
SAVLETCDSSYVVEPDQSDMSQDEEDNLTKTLLPPYMFSKLGDMDY SDPPESSCNFGFPEED
HALWSWSY )
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