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DESCRIPCION

Plantas transformadas con el polipéptido SYT que tienen el rendimiento aumentado en estrés abidtico y
procedimiento de produccion de las mismas

El continuo aumento de la poblacién mundial y la disminuciéon de suministro de tierra cultivable disponible para la
agricultura incentivan la investigacion hacia el aumento de la eficiencia de la agricultura. Los medios convencionales
para mejoras de cultivo y horticolas utilizan técnicas de siembra selectiva para identificar plantas que tienen
caracteristicas deseables. Sin embargo, dichas técnicas de siembra selectiva tienen diversos inconvenientes, en
concreto, que estas técnicas son tipicamente laboriosas y producen plantas que a menudo contienen componentes
genéticos heterogéneos que no siempre producen el rasgo deseable que se transmite desde las plantas
progenitoras. Los avances en biologia molecular han permitido a la humanidad modificar el plasma germinal de
animales y plantas. La ingenieria genética de las plantas conlleva el aislamiento y la manipulacion de material
genético (tipicamente en forma de ADN o ARN) y la introduccion posterior de ese material genético en una planta.
Dicha tecnologia tiene la capacidad de producir cultivos o plantas que tienen diversos rasgos economicos,
agrondémicos u horticolas mejorados.

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

El rendimiento de las semillas es un rasgo particularmente importante, ya que las semillas de muchas plantas son
importantes para la nutricion humana y animal. Cultivos tales como maiz, arroz, trigo, canola y soja representan mas
de la mitad de la ingesta cal6rica humana total, bien a través del consumo directo de las propias semillas o a través
del consumo de productos carnicos generados sobre semillas procesadas. También son una fuente de azlcares,
aceites y muchos tipos de metabolitos utilizados en los procesos industriales. Las semillas contienen un embrién (la
fuente de nuevos brotes y raices) y un endospermo (la fuente de nutrientes para el crecimiento del embrién durante
la germinacion y durante el crecimiento temprano de las plantulas). El desarrollo de una semilla implica muchos
genes y requiere la transferencia de metabolitos desde las raices, hojas y tallos al interior de la semilla en
crecimiento. El endospermo, en particular, asimila los precursores metabodlicos de los carbohidratos, aceites y
proteinas y los sintetiza en macromoléculas de almacenamiento para llenar el grano.

Otro rasgo importante para muchos cultivos es el vigor temprano. Mejorar el vigor temprano es un objetivo
importante de los programas de siembra de arroz modernos en variedades de cultivo de arroz tanto de clima
templado como tropical. Las raices largas son importantes para el anclaje adecuado al suelo en arroz sembrado en
agua. Cuando el arroz se siembra directamente en campos inundados, y cuando las plantas deben emerger
rapidamente a través del agua, los brotes mas alargados se asocian con el vigor. Cuando se practica siembra con
perforacion, para la buena emergencia de las plantulas son importantes mesocétilos y coledptilos mas alargados. La
capacidad de modificar genéticamente el vigor temprano en plantas seria de gran importancia en la agricultura. Por
ejemplo, un vigor temprano pobre ha sido una limitacién para la introduccion de hibridos de maiz (Zea mays L.) a
base de plasma germinal del Cinturon de Maiz en el Atlantico Europeo.

Un rasgo importante adicional es el de tolerancia al estrés abiotico mejorada. El estrés abidtico es la causa principal
de pérdidas de cultivo en todo el mundo, reduciendo en mas de un 50 % los rendimientos promedio para la mayoria
de las plantas de cultivo principales (Wang y col. (2003) Planta 218: 1-14). El estrés abidtico puede producirse por
sequia, salinidad, temperaturas extremas, toxicidad quimica y estrés oxidativo. La capacidad de mejorar la tolerancia
de la planta al estrés abidtico seria de gran ventaja econémica para los granjeros de todo el mundo y permitiria la
cosecha de cultivos durante condiciones adversas y en territorios cuando la cosecha de cultivos no pueda ser
posible de otra forma.

Por lo tanto el rendimiento del cultivo puede aumentarse optimizando uno de los factores mencionados
anteriormente.

Dependiendo del uso final, la modificacion de determinados rasgos de rendimiento puede estar favorecida sobre
otros. Por ejemplo, para aplicaciones tales como forraje o produccion de madera, o fuente de biocombustible, puede
ser deseable un aumento en las partes vegetativas de una planta, y para aplicaciones tales como produccion de
harina, almidén o aceite, el aumento en los parametros de semilla puede ser particularmente deseable. Incluso entre
los parametros de semilla, algunos pueden estar favorecidos sobre otros, dependiendo de la aplicacién. Diversos
mecanismos pueden contribuir a aumentar el rendimiento de las semillas, ya sea que esté en la forma de tamario de
semilla aumentado o nimero de semilla aumentado.

Los estreses abidticos tales como estrés por sequia, estrés por salinidad, estrés por calor y estrés por frio, o una
combinacién de uno o mas de estos, son importantes factores limitantes del crecimiento y la productividad de la
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planta (Boyer (1982) Science 218: 443-448). Estos estreses tienen como tema en comun, importante para el
crecimiento de la planta, la disponibilidad de agua. Dado que el alto contenido de sales en algunos suelos da como
resultado menos agua disponible para la entrada en la célula, su efecto es semejante a aquellos observados en
condiciones de sequia. Adicionalmente, en temperaturas de congelacion, las células de la planta pierden agua como
resultado de la formacién de hielo que comienza a partir del apoplasto y extrae agua del simplasto (McKersie y
Leshem (1994) Stress and stress coping in cultivated plants, Kluwer Academic Publishers). Durante el estrés por
calor, esta afectada la apertura de los estomas para regular la refrigeraciéon mediante evapotranspiracion, afectando
por lo tanto el contenido de agua de la planta. Normalmente, los mecanismos de una respuesta molecular de la
planta a cada una de estas condiciones de estrés son semejantes.

Durante todo su ciclo de vida las plantas estan expuestas a condiciones de contenido reducido de agua ambiental.
La mayoria de las plantas han desarrollado estrategias para protegerse contra estas condiciones. Sin embargo, si la
severidad y duraciéon de las condiciones de estrés son demasiado grandes, los efectos sobre el desarrollo,
crecimiento y rendimiento de la planta, de la mayoria de las plantas de cultivo, son profundos. La exposicion
continua a la disponibilidad reducida de agua ambiental provoca alteraciones importantes en el metabolismo de la
planta. Estos grandes cambios en el metabolismo finalmente conducen a la muerte celular y, de forma consecuente,
a pérdidas en el rendimiento. Las pérdidas de cultivos y las pérdidas de rendimiento de cultivo de cultivos
importantes tales como arroz, maiz (cereal), y trigo, que provocan estos estreses, representan un factor econémico y
politico significativo, y contribuyen a la escasez de alimentos en muchas partes del mundo.

Otro ejemplo de estrés ambiental abidtico, es la disponibilidad reducida de uno o mas de los nutrientes que las
plantas necesitan asimilar para el crecimiento y desarrollo. Se vierte una enorme cantidad de fertilizantes en los
campos para optimizar el crecimiento de la planta y la calidad, debido a la fuerte influencia de la eficacia en la
utilizacion de la nutricion en el rendimiento de la planta y la calidad del producto. La productividad de las plantas
normalmente se limita por tres nutrientes principales: fésforo, potasio y nitrdgeno, que son usualmente los elementos
limitantes de la tasa en el crecimiento de la planta. El principal elemento nutricional necesario para el crecimiento de
la planta es el nitrégeno (N). Es el constituyente de numerosos compuestos importantes encontrados en las células
vivas, incluyendo aminoacidos, proteinas, (enzimas), acidos nucleicos, y clorofila. Entre el 1,5 % y el 2 % de la
materia seca vegetal es nitrégeno, y es aproximadamente el 16 % de la proteina total de la planta. Por lo tanto, la
disponibilidad de nitrégeno es un factor limitante principal del crecimiento y la produccién de plantas de cultivo (Frink
y col. (1999) Proc Natl Acad Sci USA 96(4): 1175-1180), y tiene un impacto principal en la acumulacion de proteina y
en la composicion de aminoacidos. Por lo tanto, son de gran interés las plantas de cultivo con un rendimiento
aumentado cuando crecen en condiciones limitantes de nitrégeno.

La biomasa de plantas es la produccién para cultivos de forraje como alfalfa, maiz de ensilaje y heno. Se han
utilizado muchas estrategias para el rendimiento en cultivos de grano. Entre estas, destacan las estimaciones del
tamano de la planta. El tamaio de la planta puede medirse de muchos modos dependiendo de la especie y de la
etapa del desarrollo, pero incluye el peso seco total de la planta, el peso seco de la parte aérea, el peso fresco de la
parte aérea, el area foliar, el volumen del tallo, la altura de la planta, el diametro de roseta, la longitud foliar, la
longitud de la planta, la masa radicular, el nimero de brotes y el nimero de hojas. Muchas especies mantienen una
proporcién conservativa entre el tamafio de diferentes partes de la planta en una etapa dada del desarrollo. Estas
relaciones alométricas se usan para extrapolar desde una de estas mediciones de tamafio a otra (por ejemplo,
Tittonell y col. (2005) Agric Ecosys & Environ 105: 213). De forma tipica, el tamafio de la planta en una etapa
temprana del desarrollo correlacionara con el tamafo de la planta mas tarde durante el desarrollo. De forma tipica,
una planta mas grande con un area foliar mayor puede absorber mas luz y diéxido de carbono que una planta mas
pequefia y, por lo tanto, probablemente ganara un peso mayor durante el mismo periodo (Fasoula & Tollenaar
(2005) Maydica 50:39). Esto se suma a la continuacion potencial de la ventaja microambiental o genética que la
planta tenia inicialmente para conseguir el mayor tamafo. Hay un fuerte componente genético para el tamafio de la
planta y la tasa de crecimiento (por ejemplo, ter Steege y col. (2005) Plant Physiology 139:1078), y asi, para una
serie de genotipos diversos, el tamario de la planta en una condicién ambiental correlaciona probablemente con el
tamafio en otra (Hittalmani y col. (2003) Theoretical Applied Genetics 107:679). De este modo, se usa un entorno
estandar como una aproximacion para los entornos diversos y dinamicos que encuentran los cultivos en diferentes
emplazamientos y tiempos en el campo.

El desarrollo de plantas tolerantes al estrés es una estrategia que tiene el potencial de solucionar o mediar al menos
algunos aspectos de la pérdida de rendimiento (McKersie y Leshem (1994) Stress and stress coping in cultivated
plants, Kluwer Academic Publishers). Sin embargo, las estrategias tradicionales de reproduccién para desarrollar
lineas nuevas de plantas que muestren resistencia (tolerancia) a estos tipos de estreses son relativamente lentas y
necesitan lineas resistentes especificas para el cruzamiento con la linea deseada. Las limitadas fuentes de
germoplasma para la tolerancia al estrés y la incompatibilidad en los cruzamientos entre especies vegetales
relacionadas de forma distante, representan problemas significantes encontrados en la reproducciéon convencional.
Adicionalmente, tales técnicas de reproduccion son tipicamente laboriosas y producen plantas que a menudo
contienen componentes genéticos heterogéneos que no siempre producen el rasgo deseable que se transmite
desde las plantas progenitoras. Los avances en biologia molecular han permitido a la humanidad modificar el plasma
germinal de animales y plantas. La ingenieria genética de las plantas conlleva el aislamiento y la manipulaciéon de
material genético (tipicamente en forma de ADN o ARN) y la introduccién posterior de ese material genético en una
planta. Dicha tecnologia tiene la capacidad de producir cultivos o plantas que tienen diversos rasgos econémicos,
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agrondémicos u horticolas mejorados.

SYT es un coactivador transcripcional que, en plantas, forma un complejo funcional con activadores de la
transcripcion de la familia de proteinas GRF (acréonimo del inglés growth-regulating factor: factor de regulacion del
crecimiento) (Kim HJ, Kende H (2004) Proc Nat Acad Sc 101: 13374-9). En este articulo, SYT es llamado GIF
(acronimo del inglés GRF-interacting factor. factor de interaccion con GRF), y AN3 por angustifolia3 en Horiguchi y
col. (2005) Plant J 43: 68-78. Los activadores de la transcripcion GRF comparten dominios estructurales (en la
region N-terminal) con las proteinas SWI/SNF de los complejos remodeladores de la cromatina en levadura (van der
Knaap E y col., (2000) Plant Phys 122: 695-704). Se ha propuesto que los coactivadores transcripcionales de estos
complejos estan implicados en la incorporacion de complejos SWI/SNF en regiones potenciadoras y promotoras
para efectuar remodelado local de la cromatina (revision Naar AM y col., (2001) Annu Rev Biochem 70: 475-501). La
alteraciéon en la estructura local de la cromatina modula la activacién transcripcional. De forma mas precisa, se
propone que SYT interactia con el complejo SWI/SNF de planta para afectar la activacion transcripcional del gen (o
genes) diana GRF (Kim HJ, Kende H (2004) Proc Nat Acad Sc 101: 13374-9).

SYT pertenece a una familia de genes de tres miembros en Arabidopsis. El polipéptido SYT comparte homologia
con SYT de ser humano. Se ha demostrado que el polipéptido SYT de ser humano es un coactivador transcripcional
(Thaete y col. (1999) Hum Molec Genet 8: 585-591). Tres dominios caracterizan al polipéptido SYT de mamifero:

(i) el dominio N-terminal HNS (homologia N-terminal de SYT), conservado en mamiferos, plantas, nematodos y
peces;

(ii) el dominio C-terminal rico en QPGY, compuesto de forma predominante por glicina, prolina, glutamina y
tirosina, que se produce a intervalos variables.

(iii) un dominio rico en metionina (rico en Met) localizado entre los dos dominios previos.

El dominio HNS esta bien conservado en los polipéptidos SYT de planta. EI dominio C-terminal es rico en glicina y
glutamina, pero no en prolina y tirosina. Por lo tanto, ha sido llamado el dominio rico en QG en contraste con el
dominio QPGY de mamiferos. Al igual que con SYT de mamifero, se puede identificar un dominio rico en Met en el
extremo N del dominio QG. El dominio rico en QG puede tomarse de forma sustancial como el resto C-terminal del
polipéptido (sin el dominio SHN); el dominio rico en Met esta comprendido de forma tipica dentro de la primera mitad
del rico en QG (del extremo N al extremo C). En los polipéptidos SYT de planta, un segundo dominio rico en Met
puede preceder al dominio HNS (véase Fig. 1).

Se informé que un mutante de pérdida de funcion de SYT y plantas transgénicas con expresion reducida de SYT,
desarrollan hojas y pétalos pequefios y estrechos, lo cuales tienen menos células (Kim HJ, Kende H (2004) Proc Nat
Acad Sc 101: 13374-9).

La sobreexpresion de AN3 en Arabidopsis thaliana dio como resultado plantas con hojas que eran el 20-30 % mas
grandes que aquellas del tipo silvestre (Horiguchi y col. (2005) Plant J 43: 68-78).

En la solicitud de patente Japonesa 2004-350553, se describe un procedimiento para controlar el tamafio de hojas
en la direccion horizontal, mediante el control de la expresion del gen AN3.

El documento W02006/079655 desvela el uso de polipéptidos SYT para aumentar ciertos rasgos relacionados con
rendimiento en plantas.

De forma sorprendente, ahora se ha descubierto que la modulacién de la expresiéon en una planta de una secuencia
de acido nucleico que codifica un polipéptido SYT, proporciona plantas que tienen el rendimiento aumentado en
estrés por disponibilidad reducida de nutrientes, con respecto a las plantas de control.

La invencién se refiere, por lo tanto, a un procedimiento para aumentar el rendimiento de la planta en estrés por
disponibilidad reducida de nutrientes, con respecto a las plantas de control, en el que dicho rendimiento de la planta
es uno cualquiera o mas de rendimiento total de semilla, nimero de semillas llenas, tasa de llenado de semillas,
PMG e indice de cosecha, siendo dicho indice de cosecha la proporcion del rendimiento de semilla dividido entre la
biomasa total, en el que dicho procedimiento comprende la modulaciéon de la expresidon en una planta de una
secuencia de acido nucleico que codifica un polipéptido de translocacion del sarcoma sinovial (SYT), y de forma
opcional, seleccionar plantas que tengan el rendimiento aumentado, en las que dicha expresion modulada se
efectlia mediante la introduccion y expresion en una planta, parte de planta o célula de planta, de una secuencia de
acido nucleico que codifica un polipéptido SYT, en las que dicho polipéptido SYT comprende del N-terminal al C-
terminal: (i) un dominio HNS que tiene al menos el 65 % de identidad de secuencia con el dominio HNS de SEC ID
N°: 58; y (ii) un dominio rico en Met; y (iii) un dominio rico en QG.

Definiciones

Polipéptido(s)/proteina(s)

Los términos “polipéptido” y “proteina” se usan indistintamente en el presente documento y se refieren a
aminoacidos en una forma polimérica de cualquier longitud, unidos entre si por enlaces peptidicos.
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Polinucledtido(s)/Acido(s) nucleico(s)/Secuencia(s) de acidos nucleicos/secuencias de nucledtidos

» oo« n oo«

En el presente documento, los términos “polinucledtido(s)’, “secuencia(s) de acidos nucleicos”, “secuencia(s) de
nucledtidos”, “acido(s) nucleico(s)” y “molécula de acido nucleico” se usan indistintamente y se refieren a
nucleétidos, ya sean ribonucleétidos o desoxirribonucleétidos o una combinacién de ambos, en una forma polimérica
no ramificada de cualquier longitud.

Planta(s) de control

La eleccion de plantas de control adecuadas es una parte rutinaria de un montaje experimental y puede incluir
plantas de tipo silvestre correspondientes o plantas correspondientes sin el gen de interés. La planta de control es
tipicamente de la misma especie de planta o incluso de la misma variedad de planta 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. Los nulicigotos son
individuos que perdieron el transgén por segregacion. Una “planta de control” 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.

Homdlogo(s)

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

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

Una insercién se refiere a uno o mas restos de aminoacido que se introducen en un sitio predeterminado en una
proteina. Las inserciones pueden comprender fusiones de N y/o C terminal, asi como inserciones intra-secuencia de
un solo aminoacido o multiples aminoacidos. Generalmente, las inserciones en la secuencia de aminoacidos seran
mas pequefas que las fusiones de N o C terminal, del orden de aproximadamente 1 a 10 restos. Los ejemplos de
proteinas de fusion de N o C terminal o péptidos incluyen el dominio de unién o dominio de activacion de un
activador transcripcional como se usa en el sistema de doble hibrido de levadura, proteinas de cubierta de fago,
etiqueta de (histidina)-6, etiqueta 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, epitopo VSV.

Una sustitucion se refiere a un reemplazo de aminoacidos de la proteina con otros aminoacidos que tienen
propiedades semejantes (tales como hidrofobicidad, hidrofilicidad, antigenicidad, propensidad para formar o romper
estructuras a-helicoidales o  laminares semejantes). Las sustituciones de aminoacidos son tipicamente de restos
Unicos, pero pueden agruparse dependiendo de las limitaciones funcionales puestas al polipéptido y variar desde 1 a
10 aminoacidos; las inserciones normalmente seran del orden de aproximadamente 1 a 10 restos de aminoacido.
Las sustituciones de aminoacidos son preferentemente sustituciones de aminoacidos conservativas. En la técnica se
conocen bien las tablas de sustitucion conservativa (véase, por ejemplo, Creighton (1984) Proteins. W. H. Freeman
and Company (Eds) y la Tabla 1 a continuacion).

Tabla 1: Ejemplos de sustituciones de aminoacidos conservativas

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

Derivados

Los “derivados” incluyen péptidos, oligopéptidos, polipéptidos que pueden, en comparaciéon con la secuencia de
aminoacidos de forma natural de la proteina, tal como la proteina de interés, comprender sustituciones de
aminoacidos con restos de aminoacido de origen no natural, o adiciones de restos de aminoacido de origen no
natural. Los “derivados” de una proteina también incluyen péptidos, oligopéptidos, polipéptidos, que comprenden
restos de aminoacido modificados de origen natural (glucosilado, acilado, prenilado, fosforilado, miristoilado,
sulfatado, etc.) o modificados de origen no natural en comparacion con la secuencia de aminoacidos de forma no
natural del polipéptido. Un derivado también puede comprender uno o mas sustituyentes o adiciones que no son de
aminoacido en comparacion con la secuencia de aminoacidos de la que procede, por ejemplo una molécula
indicadora u oftro ligando, unido covalente o no covalentemente a la secuencia de aminoacidos, tal como una
molécula indicadora que se une para facilitar su deteccion, y restos de aminoacido que no son de origen natural con
respecto a la secuencia de aminoacidos de una proteina de origen natural. Ademas, los “derivados” también
incluyen fusiones de la forma de origen natural de la proteina con péptidos etiquetadores, tales como FLAG, HIS6 o
tiorredoxina (para una revision de péptidos etiquetadores, véase Terpe, Appl. Microbiol. Biotechnol. 60, 523-533,
2003).

Ortélogo(s)/Paralogo(s)

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

Dominio

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

Motivo/Secuencia consenso/Firma

Las expresiones “motivo” o “secuencia consenso” o “firma” se refieren a una regidon conservada corta en la
secuencia de las proteinas evolutivamente relacionadas. Los motivos son partes de dominios frecuentemente muy
conservadas, pero también pueden incluir solo parte del dominio, o localizarse fuera del dominio conservado (si
todos los aminoacidos del motivo se encuentran fuera de un dominio definido).

Hibridacion

El término “hibridaciéon”, como se define en el presente documento, es un proceso en el que secuencias de
nucledtidos complementarias, sustancialmente homélogas, se hibridan entre si. El proceso de hibridacion puede
producirse completamente en solucion, es decir, ambos acidos nucleicos complementarios estan en solucién. El
proceso de hibridaciéon también puede producirse con uno de los acidos nucleicos complementarios inmovilizado en
una matriz, tal como perlas magnéticas, perlas de Sefarosa o cualquier otra resina. El proceso de hibridacion puede
producirse adicionalmente con uno de los acidos nucleicos complementario inmovilizado en un soporte sélido, tal
como una membrana de nitrocelulosa o de nailon, o inmovilizado, por ejemplo, mediante fotolitografia a, por ejemplo,
un soporte vitreo siliceo (el ultimo conocido como matrices o micromatrices de acido nucleico o como microplacas de
acido nucleico). Para permitir que se produzca la hibridacién, las moléculas de acido nucleico estan, generalmente,
térmica o quimicamente desnaturalizadas para fundir una doble cadena en dos cadenas Unicas y/o retirar horquillas
u otras estructuras secundarias de acidos nucleicos monocatenarios.

El término “rigurosidad” se refiere a las condiciones en las que se realiza la hibridacion. La rigurosidad de la
hibridacion esta influenciada por condiciones tales como temperatura, concentracion salina, fuerza idnica y
composicion del tampon de hibridacion. Generalmente, se seleccionan condiciones de baja rigurosidad por ser
aproximadamente 30 °C menores que el punto de fusion térmico (T;) para la secuencia especifica a una fuerza
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i6nica definida y pH. Las condiciones de rigurosidad media son cuando la temperatura es 20 °C por debajo de la Ty, y
las condiciones de rigurosidad alta son cuando la temperatura es 10 °C por debajo de la T:. Las condiciones de
hibridacion de rigurosidad alta se usan tipicamente para aislar secuencias de hibridacion que tiene alta similitud de
secuencia con la secuencia de acidos nucleicos diana. Sin embargo, los acidos nucleicos pueden desviarse en
cuanto a la secuencia y aun codificar un polipéptido sustancialmente idéntico, debido a la generacion del cédigo
genético. Por lo tanto, en ocasiones, pueden necesitarse condiciones de hibridacién de rigurosidad media para
identificar tales moléculas de acidos nucleicos.

La Tf es la temperatura bajo fuerza iénica definida y pH, en la que el 50 % de la secuencia diana se 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 mas altas. La tasa
maxima de hibridacién se obtiene de aproximadamente 16 °C hasta 32 °C por debajo de la Tr. La presencia de
cationes monovalentes en la solucion de hibridacién reduce la repulsion electrostatica entre las dos cadenas de
acido nucleico por lo cual se promueve la formacion del hibrido; este efecto es visible para concentraciones de sodio
de hasta 0,4 M (para mayores concentraciones, este efecto puede ignorarse). La formamida reduce la temperatura
de fusion de duplex de ADN-ADN y ADN-ARN con 0,6 a 0,7 °C para cada porcentaje de formamida, y la adicion de
formamida al 50 % permite que se realice la hibridacién de 30 a 40 °C, aunque la tasa de hibridacién disminuira. Los
emparejamientos erroneos de los pares de bases reducen la tasa de hibridacion y la estabilidad térmica de los
duplex. Por término medio y para sondas grandes, la Tf disminuye aproximadamente 1 °C por % de emparejamiento
erroneo de bases. La Tf 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):

Tt = 81,5 °C + 16,6xl0g10[(Na’]® + 0,41x%[G/C"] — 500x[L" - 0,61x% formamida
2) hibridos de ADN-ARN o ARN-ARN:

Tr=79,8 + 18,5 (logio[(Na'T?) + 0,58 (%G/C®) + 11,8 (%G/C®)? - 820/L°
3) hibridos de oligo-ADN u oligo-ARN®:

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

@ o para otro cation monovalente, pero solo exacto en el intervalo de 0,01-0,4 M.

® solo exacto para % GC en el intervalo de 30 % a 75 %.

° L = longitud del duplex en los pares de bases.

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

La unién no especifica puede controlarse usando una cualquiera de las numerosas técnicas conocidas, tales como,
por ejemplo, bloqueo de la membrana con soluciones que contienen la proteina, adiciones del ARN heterélogo, ADN
y SDS al tampdn de hibridacion y tratamiento con ARNasa. Para sondas no homologas, puede realizarse una serie
de hibridaciones al variar uno de (i) disminuir progresivamente la temperatura de hibridacion (por ejemplo de 68 °C a
42 °C) o (ii) disminuir progresivamente la concentracion de formamida (por ejemplo del 50 % al 0 %). El experto en la
técnica es consciente de que durante la hibridacion pueden alterarse diversos parametros y que se mantendran o
cambiaran las condiciones de rigurosidad.

Ademas de las condiciones de hibridacién, la especificidad de hibridacién también depende tipicamente de la
funcion de los lavados post-hibridacion. Para retirar el fondo resultante de la hibridacién no especifica, las muestras
se lavan con soluciones salinas diluidas. Los factores criticos de dichos lavados incluyen la fuerza ionica y la
temperatura de la solucién de lavado final: a menor concentracion salina y mayor temperatura de lavado, mayor
rigurosidad de lavado. Las condiciones de lavado se realizan tipicamente a, o por debajo de, la rigurosidad de
hibridacion. Una hibridacion positiva da lugar a una sefial que es al menos dos veces la del fondo. Generalmente, las
condiciones de rigurosidad adecuadas para los ensayos de hibridacion de acidos nucleicos o los procedimientos de
deteccion de amplificacion de genes son como se expusieron anteriormente. También pueden seleccionarse
condiciones mas o menos rigurosas. El experto en la técnica es consciente de que, durante el lavado, pueden
alterarse diversos parametros y que mantendran o cambiaran las condiciones de rigurosidad.

Por ejemplo, las condiciones de hibridacion tipicas de alta rigurosidad para hibridos de ADN mayores de 50
nucleotidos incluyen una hibridacion a 65 °C en 1x SSC o a 42 °C en 1x SSC y formamida al 50 %, seguido de
lavado a 65 °C en 0,3x SSC. Los ejemplos de condiciones de hibridacién de rigurosidad media para hibridos de ADN
mas largos de 50 nucledtidos incluyen una hibridacion a 50 °C en 4x SSC o a 40 °C en 6x SSC y formamida al 50 %,
seguido de lavado a 50 °C en 2x SSC. La longitud del hibrido es la longitud prevista para la hibridacion del acido
nucleico. Cuando los acidos nucleicos de secuencia conocida se hibridan, la longitud del hibrido puede determinarse
alineando las secuencias e identificando las regiones conservadas descritas en el presente documento. 1x SSC es
NaCl 0,15 M y citrato sédico 15 mM, la solucién de hibridacion y las soluciones de lavado pueden incluir
adicionalmente reactivo de Denhardt 5x, SDS al 0,5-1,0 %, 100 ug/ml de ADN de esperma de salmon fragmentado,
desnaturalizado 100 pg/ml, pirofosfato sodico al 0,5 %.
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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 y actualizaciones anuales).

Variante de corte y empalme

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

Variante alélica

Los alelos o variantes alélicas son formas alternativas de un gen determinado, localizado en la misma posicion
cromosomica. Las variantes alélicas incluyen Polimorfismos Mononucleotidicos (SNP, por las siglas Single
Nucleotide Polymorphisms), asi como Polimorfismos Pequefios de Insercion/Delecion (INDELs, por las siglas Small
Insertion/Deletion Polymorphisms). El tamafio de los INDELs es normalmente menor de 100 pb. Los SNP y los
INDELs forman la serie de variantes de secuencia mas grande en las cepas polimoérficas de origen natural de la
mayoria de los organismos.

Combinacion de genes/Evolucioén dirigida

La combinacién de genes o evolucion dirigida consiste en repeticiones de combinacion de ADN seguido de
exploraciéon y/o seleccion apropiada para generar variantes de acidos nucleicos o partes de las mismas que
codifican proteinas que tienen una actividad biolégica modificada (Castle y col., (2004) Science 304(5674): 1151-4;
Patentes de Estados Unidos 5.811.238 y 6.395.547).

Elemento regulador/Secuencia de control/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 una secuencia de acidos nucleicos
reguladora capaz de efectuar la expresion de las secuencias a las que se unen. El término “promotor” se refiere
tipicamente a una secuencia de control de acido nucleico localizada cadena arriba del inicio transcripcional de un
gen y que esta implicado en el reconocimiento y union de la ARN polimerasa y otras proteinas, dirigiendo asi la
transcripcion de un acido nucleico unido operativamente. 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 transcripcion 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
expresion de una molécula de acido nucleico en una célula, tejido u érgano.

Un “promotor de planta” comprende elementos reguladores, que median la expresion de un segmento de secuencia
codificante en células de plantas. Por consiguiente, un promotor de planta no tiene que ser de origen vegetal, sino
que puede originarse de virus o microorganismos, por ejemplo de virus que atacan a las células de planta. El
“promotor de planta” también puede originarse de una célula de planta, por ejemplo, de la planta que se transforma
con la secuencia de acidos nucleicos a expresar en el proceso de la invencion y descrito en el presente documento.
Esto también se aplica a las otras sefiales reguladoras de “planta”, tales como terminadores de “planta”. Los
promotores cadena arriba de la secuencias de nucleétidos utiles en los procedimientos de la presente invencion
pueden modificarse mediante una o mas sustituciones, inserciones y/o deleciones de nucledtido sin interferir con la
funcionalidad o actividad de cualquiera de los promotores, la fase de lectura abierta (ORF, Open Reading Frame) o
la region reguladora 3’ tal como terminadores u otras regiones reguladoras 3’ que se localizan fuera de la ORF.
Ademas es posible que la actividad de los promotores aumente por la modificacion de su secuencia o que se
reemplacen completamente mediante mas promotores activos, incluso promotores de organismos heterélogos. Para
la expresion en plantas, la molécula de acido nucleico debe, como se ha descrito anteriormente, estar unida
operativamente a, o comprender, un promotor adecuado que exprese el gen de manera adecuada, en tiempo y con
el patrén de expresién espacial requerido.

Para la identificacion de promotores funcionalmente equivalentes, la fuerza del promotor y/o el patron de expresion
de un promotor candidato pueden analizarse, por ejemplo, uniendo operativamente el promotor a un gen indicador y
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 la beta-galactosidasa. La actividad del
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promotor se evaltua 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 conocidos 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 expresidon de una secuencia codificante a
un nivel bajo. Por “nivel bajo” se entiende niveles de aproximadamente 1/10.000 transcriptos a aproximadamente
1/100.000 transcriptos, a aproximadamente 1/5000000 transcriptos por célula. Por el contrario, un “promotor fuerte”
dirige la expresion de una secuencia codificante a alto nivel, o a aproximadamente 1/10 transcriptos a
aproximadamente 1/100 transcriptos a aproximadamente 1/1000 transcriptos por célula.

Unido operativamente

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.

Promotor constitutivo

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

Tabla 2a: Ejemplos de promotores constitutivos

Fuente del gen Referencia

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

HMGP WO 2004/070039

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
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

Actinan 2 Any col, Plant J. 10(1); 107-121, 1996

34S FMV Sanger y col., Plant. Mol. Biol., 14, 1990: 433-443
Subunidad pequefia Rubisco|US 4,962,028

0oCs 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

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

Promotor regulado evolutivamente

Un promotor regulado evolutivamente es activo durante determinadas etapas del desarrollo o en partes de la planta
que experimentan cambios evolutivos.

Promotor inducible

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

Promotor especifico de érgano/especifico de tejido

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

Un promotor especifico de semilla es transcripcionalmente activo predominantemente en tejidos de semilla, pero no
necesariamente exclusivamente en tejidos de semilla (en casos de expresion parcial). El promotor especifico de
semilla puede ser activo durante el desarrollo y/o durante la germinacion de la semilla. El promotor especifico de
semilla puede ser especifico de endospermo/aleurona/embrion Se muestran ejemplos de promotores especificos de
semilla en las Tablas 2b a 2e a continuacion. Ejemplos adicionales de promotores especificos de semilla se
proporcionan en Qing Qu y Takaiwa (Plant Biotechnol. J. 2, 113-125, 2004).

Tabla 2b: Ejemplos de promotores especificos de semilla

Fuente del gen

Referencia

genes especificos de semilla

Simon y col., Plant Mol. Biol. 5: 191, 1985;

Scofield y col., J. Biol. Chem. 262: 12202, 1987;

Baszczynski y col., Plant Mol. Biol. 14: 633, 1990.

albumina de Nuez del Brasil

Pearson y col., Plant Mol. Biol. 18: 235-245, 1992.

legumina

Ellis y col., Plant Mol. Biol. 10: 203-214, 1988.

Glutelina (arroz)

Takaiwa y col., Mol. Gen. Genet. 208: 15-22, 1986;

Takaiwa y col., FEBS Letts. 221: 43-47, 1987.

zeina

Matzke y col Plant Mol Biol, 14(3):323-32 1990

napA

Stalberg y col, Planta 199: 515-519, 1996.

gluteina-1 de BPM y APM de trigo

Mol Gen Genet 216:81-90, 1989; NAR 17:461-2, 1989

SPA de trigo

Albani y col, Plant Cell, 9: 171-184, 1997

o, By y gliadinas de trigo

EMBO J. 3:1409-15, 1984

promotor Itr1 de cebada

Diaz y col. (1995) Mol Gen Genet 248(5):592-8

hordeina B1, C, D de cebada

Theor Appl Gen 98:1253-62, 1999; Plant J 4:343-55, 1993; Mol Gen Genet

250:750-60, 1996

DOF de cebada

Mena y col, The Plant Journal, 116(1): 53-62, 1998

blz2

EP99106056.7

promotor sintético

Vicente-Carbajosa y col., Plant J. 13: 629-640, 1998.

prolamina NRP33 de arroz

Wu y col, Plant Cell Physiology 39(8) 885-889, 1998

a-globulina Glb-1 de arroz

Wu y col, Plant Cell Physiology 39(8) 885-889, 1998

OSH1 de arroz

Sato y col, Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 93: 8117-8122, 1996

o-globulina REB/OHP-1 de arroz

Nakase y col. Plant Mol. Biol. 33: 513-522, 1997
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(continuacion)

Fuente del gen

Referencia

ADP-glucosa pirofosforilasa de
arroz

Trans Res 6:157-68, 1997

familia del gen ESR de maiz

Plant J 12:235-46, 1997

o-kafirina de sorgo

DeRose y col., Plant Mol. Biol 32:1029-35, 1996

KNOX

Postma-Haarsma y col, Plant Mol. Biol. 39:257-71, 1999

Oleosina de arroz

Wu 'y col, J. Biochem. 123:386, 1998

Oleosina de girasol

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

PROO0117, supuesta proteina
ribosomal 40S de arroz

WO 2004/070039

PRO0136, alanina
aminotransferasa de arroz

no publicado

PRO0147, inhibidor de tripsina
ITR1 (cebada)

no publicado

PRO0151, WSI18 de arroz WO 2004/070039
PRO0175, RAB21 de arroz WO 2004/070039
PRO005 WO 2004/070039
PRO0095 WO 2004/070039

o-amilasa (Amy32b)

Lanahan y col, Plant Cell 4: 203-211, 1992; Skriver y col, Proc Natl Acad Sci
USA 88:7266-7270, 1991

gen similar a la 3 catepsina

Cejudo y col, Plant Mol Biol 20: 849-856, 1992

Ltp2 de cebada

Kalla y col., Plant J. 6: 849-60, 1994

Chi26

Leah y col., Plant J. 4: 579-89, 1994

B-Peru de maiz

Selinger y col., Genetics 149; 1125-38, 1998

Tabla 2c: ejemplos de promotores especificos de endospermo

Fuente del gen

Referencia

glutelina (arroz)

Takaiwa y col. (1986) Mol Gen Genet 208:15-22; Takaiwa y col. (1987)
FEBS Letts. 221:43-47

zeina

Matzke y col., (1990) Plant Mol Biol 14(3): 323-32

gluteina-1 de BPM y APM de trigo

Colot y col. (1989) Mol Gen Genet 216:81-90, Anderson y col. (1989) NAR
17:461-2

SPA de trigo

Albani y col. (1997) Plant Cell 9:171-184

gliadinas de trigo

Rafalski y col. (1984) EMBO 3:1409-15

promotor Itr1 de cebada

Diaz y col. (1995) Mol Gen Genet 248(5):592-8

hordeina B1, C, D de cebada

Cho y col. (1999) Theor Appl Genet 98:1253-62; Muller y col. (1993) Plant J
4:343-55; Sorenson y col. (1996) Mol Gen Genet 250:750-60

DOF de cebada

Mena y col, (1998) Plant J 116(1): 53-62

blz2

Onate y col. (1999) J Biol Chem 274(14):9175-82

promotor sintético

Vicente-Carbajosa y col. (1998) Plant J 13:629-640

11




10

15

20

ES 2558 133 T3

(continuacion)

Fuente del gen Referencia

prolamina NRP33 de arroz Wu y col, (1998) Plant Cell Physiol 39(8) 885-889

globulina Glb-1 de arroz Wu y col. (1998) Plant Cell Physiol 39(8) 885-889

globulina REB/OHP-1 de arroz Nakase y col. (1997) Plant Molec Biol 33: 513-522

ADP-glucosa pirofosforilasa de arroz |Russell y col. (1997) Trans Res 6:157-68

familia del gen ESR de maiz Opsahl-Ferstad y col. (1997) Plant J 12: 235-46

Kafirina de sorgo DeRose y col. (1996) Plant Mol Biol 32: 1029-35

Tabla 2d: Ejemplos de promotores especificos de embrion:

Fuente del gen|Referencia

OSH1 de arroz |Sato y col, Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 93: 8117-8122, 1996
KNOX Postma-Haarsma y col, Plant Mol. Biol. 39: 257-71, 1999
PRO0151 WO 2004/070039

PRO0175 WO 2004/070039

PRO005 WO 2004/070039

PRO0095 WO 2004/070039

Tabla 2e: Ejemplos de promotores especificos de aleurona:

Fuente del gen Referencia

Lanahan y col, Plant Cell 4:203-211, 1992; Skriver y col, Proc Natl Acad Sci USA

a-amilasa (Amy32b) | gg.7966.7270. 1991

gen similar a B catepsina|Cejudo y col, Plant Mol Biol 20:849-856, 1992
Kalla y col., Plant J. 6:849-60, 1994

Leah y col., Plant J. 4:579-89, 1994

Selinger y col., Genetics 149;1125-38,1998

Ltp2 de cebada
Chi26

B-Peru de maiz

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

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

Terminador

El término “terminador” incluye una secuencia de control que es una secuencia de ADN en el extremo de una unidad
transcripcional que sefializa el procesamiento y la poliadenilacion en direccion 3’ de un transcripto primario y la
terminacion de la transcripcion. El terminador puede proceder del gen natural, de una variedad de otros genes de
planta, o de ADN T. El terminador a afadir puede proceder, por ejemplo, de genes de nopalina sintasa u octopina
sintasa, o como alternativa, de otro gen de planta, o menos preferentemente, de cualquier otro gen eucariota.
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Modulacién

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

Expresién

El término “expresiéon” o “expresion génica” significa la transcripcion de un gen especifico o genes especificos o
construccion genética especifica. El término “expresion” o “expresion génica” significa en particular la transcripcion
de un gen o genes o construccion genética en ARN estructural (ARNr, ARNt) o ARNm con o sin traduccion posterior
del ultimo en una proteina. El proceso incluye la transcripcion de ADN vy el procesamiento del producto de ARNm
resultante.

Expresién aumentada/sobreexpresion

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

En la técnica se documentan bien procedimientos para aumentar la expresion de genes o productos génicos e
incluyen, por ejemplo, la sobreexpresién conducida por promotores apropiados, el uso de potenciadores de la
transcripcién o potenciadores de la traduccién. Los acidos nucleicos aislados que sirven como promotores o
elementos potenciadores pueden introducirse en una posicidon apropiada (tipicamente cadena arriba) de una forma
no heteréloga de un polinucledtido para regular positivamente la expresion de un acido nucleico que codifica el
polipéptido de interés. Por ejemplo, pueden alterarse promotores enddgenos in vivo por mutacion, delecion y/o
sustitucion (véase, Kmiec, US 5.565.350; Zarling y col., W09322443) o pueden introducirse promotores aislados en
una célula de planta en la orientacion y distancia apropiada de un gen como se desvela en el presente documento
para controlar la expresion del gen.

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

También puede afiadirse una secuencia intronica a la regidon 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 inclusién 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 expresion génica es tipicamente mayor
cuando se pone cerca del extremo 5’ de la unidad de transcripciéon. En la técnica se conoce el uso de los intrones de
maiz, el intrén Adh1-S, 1, 2 y 6, el intron Bronze-1. Para una informaciéon general véase: The Maize Handbook,
Capitulo 116, Freeling y Walbot, Eds., Springer, N. Y. (1994).

Gen enddgeno

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

Expresién disminuida

En el presente documento la referencia a “expresion disminuida” o “reduccion o eliminacién sustancial” de expresion
significa una disminucion en la expresion del gen endégeno y/o los niveles de polipéptido y/o actividad de polipéptido
con respecto a las plantas de control. La reduccién o eliminacion sustancial esta en orden creciente de preferencia al
menos 10 %, 20 %, 30 %, 40 % o 50 %, 60 %, 70 %, 80 %, 85 %, 90 % o0 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 % o mas
reducido en comparacion con el de las plantas de control.

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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

De acuerdo con un aspecto adicional, la secuencia de acidos nucleicos antisentido es una secuencia de acidos
nucleicos a-anomérica. Una secuencia de acidos nucleicos a-anomérica forma hibridos bicatenarios especificos con
ARN de complementariedad en el que, contrario a las unidades 3 normales, las cadenas corren paralelas entre si
(Gaultier y col. (1987) Nucl Ac Res 15: 6625-6641). La secuencia de acidos nucleicos antisentido también pueden
comprender un 2’-o-metilrribonucleétido (Inoue y col. (1987) Nucl Ac Res 15, 6131-6148) o un analogo de ARN-ADN
quimeérico (Inoue y col. (1987) FEBS Lett. 215, 327-330).

La reduccion o eliminacion sustancial de la expresion del gen endégeno también puede realizarse usando ribozimas.
Las ribozimas son moléculas de ARN cataliticas con actividad de ribonucleasa que pueden escindir una secuencia
de acidos nucleicos monocatenaria, tal como ARNm, con el que tienen una regién complementaria. Por tanto, las
ribozimas (por ejemplo, ribozimas de cabeza de martillo (descritas en Haselhoff y Gerlach (1988) Nature 334, 585-
591) pueden usarse para escindir cataliticamente los transcriptos de ARNm que codifican un polipéptido, reduciendo
por tanto sustancialmente el nimero de transcriptos de ARNm que van a traducirse en un polipéptido. Puede
disefiarse una ribozima que tenga especificidad por una secuencia de acidos nucleicos (véase, por ejemplo: Cech y
col. Patentes de Estados Unidos N° 4.987.071; y Cech y col. Patente de Estados Unidos N° 5.116.742). Como
alternativa, pueden usarse transcriptos de ARNm correspondientes a una secuencia de acidos nucleicos para
seleccionar un ARN catalitico que tenga una actividad de ribonucleasa especifica de un conjunto de moléculas de
ARN (Bartel y Szostak (1993) Science 261, 1411-1418). El uso de ribozimas para el silenciamiento génico en plantas
es conocido en la técnica (por ejemplo Atkins y col. (1994) documento WO 94/00012; Lenne y col. (1995) documento
WO 95/03404; Lutziger y col. (2000) documento WO 00/00619; Prinsen y col. (1997) documento WO 97/13865 y
Scott y col. (1997) documento WO 97/38116).
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El silenciamiento génico también puede producirse por mutagénesis de insercion (por ejemplo, inserciéon de ADN T o
insercion de transposén) o mediante estrategias como las descritas, entre otros, por Angell y Baulcombe ((1999)
Plant J 20(3): 357-62), (Amplicon VIGS documento WO 98/36083), o Baulcombe (documento WO 99/15682).

El silenciamiento génico también puede producirse si hay una mutacién en un gen endégeno y/o una mutacién en un
gen aislado/acido nucleico posteriormente introducido en una planta. La reduccién de eliminacién sustancial puede
estar provocada por un polipéptido no funcional. Por ejemplo, el polipéptido puede unirse a diversas proteinas que
interaccionan; por lo tanto pueden proporcionarse una o mas mutaciones y/o truncamientos para un polipéptido que
sea aun capaz de unir las proteinas que interaccionan (tal como proteinas receptoras) pero que no pueden mostrar
su funcién normal (tal como ligando de sefalizacion).

Una estrategia adicional para silenciamiento génico es dirigir la secuencia de acidos nucleicos complementaria a la
region reguladora del gen (por ejemplo, el promotor y/o los potenciadores) para formar estructuras helicoidales
triples que impiden la transcripcion del gen en células diana. Véase Helene, C., Anticancer Drug Res. 6, 569-84,
1991; Helene y col., Ann. N. Y. Acad. Sci. 660, 27-36 1992; y Maher, L. J. Bioassays 14, 807-15, 1992.

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

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

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

Los microARN artificiales (amiARN), que tienen tipicamente 21 nucledtidos de longitud, pueden modificarse por
ingenieria genética especificamente para regular negativamente la expresion génica de un solo gen o de multiples
genes de interés. En la técnica se conocen bien los determinantes de la seleccion diana de microARN de planta. Se
han definido los parametros empiricos para el reconocimiento diana y pueden usarse para ayudar a disefiar los
amiARN especificos, (Schwab y col., Dev. Cell 8, 517-527, 2005). Herramientas convenientes para el disefio y
generacion de los amiARN y sus precursores también estan disponibles para el publico (Schwab y col., Plant Cell
18, 1121-1133, 2006).

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

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

Marcador de seleccién (gen)/Gen indicador

n o«

Un “marcador de seleccién”, “gen marcador de seleccion” o “gen indicador” incluye cualquier gen que confiere un
fenotipo a una célula en la que se expresa para facilitar la identificacion y/o seleccion de células que se transfectan o
transforman con una construcciéon de acido nucleico. 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,
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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 formacién de color (por ejemplo B-
glucuronidasa, GUS o B-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, delecién 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 invencién o usarse en los
procedimientos de la invencién, o incluso en un vector distinto. Las células que se han transfectado de manera
estable con el acido nucleico introducido pueden identificarse, por ejemplo, por seleccion (por ejemplo, células que
tienen integrado el marcador de seleccion sobreviven mientras que las otras mueren).

Dado que los genes marcadores, particularmente genes para resistencia a antibiéticos y herbicidas, ya no se
requieren o no se desean en la célula huésped transgénica una vez que se han introducido satisfactoriamente los
acidos nucleicos, el proceso de acuerdo con la invenciéon 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 cotransformacion. El procedimiento de cotransformacion emplea dos vectores
simultaneamente para la transformacion, un vector que lleva el acido nucleico como se desvela en el presente
documento 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
transformacion con Agrobacteria, los transformantes normalmente solo reciben una parte del vector, es decir, la
secuencia flanqueada por el ADN-T, que normalmente representa el casete de expresion. Posteriormente los genes
marcadores pueden retirarse de la planta transformada realizando cruzamientos. En otro procedimiento, se usan
genes marcadores integrados en un transposén para la transformaciéon 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 expresién 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 transformacién satisfactoriamente y se pierde. En una serie de casos
adicionales, el transposon salta a una localizacion 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 eliminacién 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). 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.

Transgénico/Transgén/Recombinante

Para los fines de la invencion, “transgénico”, “transgén” o “recombinante” significa con respecto a, por ejemplo, una
secuencia de acidos nucleicos, un casete de expresion, una construccion génica o un vector que comprende la
secuencia de acidos nucleicos o un organismo transformado con las secuencias de acidos nucleicos, casetes o
vectores de expresion como se desvela en el presente documento, todas estas construcciones realizadas por
procedimientos recombinantes en los que

(a) las secuencias de acidos nucleicos que codifican las proteinas Uutiles en los procedimientos de la invencion o
(b) la secuencia (o secuencias) de control genético que se une operativamente con la secuencia de acidos
nucleicos como se desvela en el presente documento, por ejemplo un promotor, o

(c)a)yb)
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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, adicion, delecion, inversion o insercion de
uno o mas restos de nucledtido. Se entiende que, ambiente genético natural, significa el locus gendmico 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 al menos 500 pb, en especial preferentemente al menos 1000 pb, mas preferentemente 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 mutagénico. Se describen procedimientos adecuados,
por ejemplo, en los documentos US 5.565.350 o WO 00/15815.

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

Transformacion

El término “introduccion” o “transformacion” como se denomina en el presente documento, incluye la transferencia
de un polinucledtido exdégeno en una célula huésped, independientemente del procedimiento usado para la
transferencia. El tejido de planta capaz de propagacion clonal posterior, mediante organogénesis o embriogénesis,
puede transformarse con una construccidon genética como se desvela y, a partir del mismo, 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 cotileddn y meristemo de hipocotiledon). El polinucleétido 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 transferencia de genes externos dentro del genoma de una planta se denomina transformacion. 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 procedimientos descritos para la transformacion y regeneracion de plantas de tejidos de plantas o
células de plantas pueden utilizarse para la transformaciéon transitoria o estable. Los procedimientos de
transformacion incluyen el uso de liposomas, electroporacién, productos quimicos que aumentan la captacion de
ADN libre, inyeccion del ADN directamente en la planta, pistola de bombardeo de particulas, transformacion 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) infeccién con virus (no integrantes) y
similares. Las plantas transgénicas, incluyendo plantas de cultivo transgénicas, se producen preferentemente
mediante transformacion mediada por Agrobacterium. Un procedimiento de transformacion ventajoso es la
transformacion en la planta. Para esta finalidad, es posible, por ejemplo, permitir que la agrobacterias actuen en las
semillas de la planta o inocular las agrobacterias en el meristemo de la planta. Se ha demostrado de un modo
particularmente conveniente permitir que una suspension de agrobacterias transformadas actue en la planta intacta
o al menos en los primordios florales. Posteriormente la planta crece hasta que se obtienen las semillas de la planta
tratada (Clough y Bent, Plant J. (1998) 16, 735-743). Los procedimientos para la transformacién de arroz mediada
por Agrobacterium incluyen procedimientos bien conocidos para la transformacién de arroz, tales como los descritos
en cualquiera de las siguientes referencias bibliograficas: solicitud de patente Europea EP 1198985 A1, Aldemita y
Hodges (Planta 199: 612-617, 1996); Chan y col. (Plant Mol Biol 22 (3): 491-506, 1993), Hiei y col. (Plant J 6 (2):
271-282, 1994). En el caso de la transformacion de 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). Dichos
procedimientos se describen adicionalmente, a modo de ejemplo, en B. Jenes y col., Techniques for Gene Transfer,
en: Transgenic Plants, Vol. 1, Engineering and Utilization, eds. S. D. Kung y R. Wu, Academic Press (1993) 128-143
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y en Potrykus Annu. Rev. Plant Physiol. Plant Molec. Biol. 42 (1991) 205-225). Los acidos nucleicos o la
construccion a expresar se clona preferentemente en un vector, que es adecuado para transformar Agrobacterium
tumefaciens, por ejemplo, pBin19 (Bevan y col., Nucl. Acids Res. 12 (1984) 8711). Las agrobacterias transformadas
por dicho vector pueden después usarse de una manera conocida para la transformacién de plantas, tales como
plantas usadas como un modelo, como Arabidopsis (Arabidopsis thaliana que se encuentra dentro del ambito de la
presente invencién no se considera como una planta de cultivo) o plantas de cultivo tales como, a modo de ejemplo,
plantas de tabaco, por ejemplo, sumergiendo hojas laceradas o picadas en una solucion agrobacteriana y después
cultivarlas en un medio adecuado. La transformacion de plantas mediante Agrobacterium tumefaciens la describen,
por ejemplo, Hofgen y Willmitzer en Nucl. Acid Res. (1988) 16, 9877 o se conoce, entre otros, de F. F. White,
Vectors for Gene Transfer in Higher Plants; in Transgenic Plants, Vol. 1, Engineering and Utilization, eds. S. D. Kung
y R. Wu, Academic Press, 1993, pags. 15-38.

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

El etiquetado en activacion de ADN T

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

TILLING

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

Recombinacion homdéloga

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

Rendimiento

El término “rendimiento” en general significa un producto medible de valor econémico, tipicamente relacionado con
un cultivo, un area y un periodo de tiempo especificos. Las partes de planta individuales contribuyen directamente al
rendimiento en base de su numero, tamafno y/o peso, o el rendimiento real es el rendimiento por metro cuadrado de
un cultivo y afio, que se determina dividiendo la produccion total (incluyendo la produccion tanto cosechada como
valorada) por metro cuadrado plantado. El término “rendimiento” de una planta puede estar relacionado con biomasa
vegetativa (biomasa de raiz y/o brote), con érganos reproductores y/o con propagulos (tal como semillas) de esta
planta.

Vigor temprano

“Vigor temprano” se refiere a un crecimiento bien equilibrado saludable activo especialmente durante las etapas
tempranas del crecimiento de la planta, y puede ser el resultado del aumento de la eficacia biolégica de la planta
debido a, por ejemplo, plantas que estan mejor adaptadas a su ambiente (es decir, optimizando el uso de fuentes de
energia y repartiendo entre brotes y raices). Las plantas que tienen vigor temprano también muestran supervivencia
aumentada de plantula y un mejor establecimiento del cultivo, que a menudo produce campos muy uniformes
(creciendo el cultivo de una manera uniforme, es decir, alcanzando la mayoria de las plantas las diversas etapas de
desarrollo a sustancialmente el mismo tiempo) y a menudo mejor y mayor rendimiento. Por lo tanto, el vigor
temprano puede determinarse midiendo diversos factores, tales como, peso de mil granos, porcentaje de
germinacion, porcentaje de emergencia, crecimiento de plantula, altura de plantula, longitud de raiz, biomasa de
brote y raiz y muchos mas.

Aumento/Mejora/Potenciacion

n o«

Los términos “aumento”, “mejora” o “potenciacion” son intercambiables y significan en el sentido de la solicitud al
menos 3 %, 4 %, 5 %, 6 %, 7 %, 8 %, 9 % o 10 %, preferentemente al menos 15 % o 20 %, mas preferentemente 25
%, 30 %, 35 % o0 40 % mas rendimiento y/o crecimiento en comparacién con plantas de control como se define en el
presente documento.

Rendimiento de semilla

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

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

indice de verdor
El “indice de verdor” como se usa en el presente documento se calcula a partir de imagenes digitales de plantas.

Para cada pixel que pertenece al objeto de la planta sobre la imagen, se calcula la proporcién del valor verde frente
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al valor rojo (en el modelo RGB por el que se codifica el color). El indice de verdor se expresa como el porcentaje de
pixeles por el que la proporcion con verde con respecto a rojo supera un umbral determinado. En condiciones de
crecimiento normales, en condiciones de crecimiento de estrés salino y en condiciones de crecimiento de
disponibilidad de nutrientes reducido, el indice de verdor de las plantas se mide en la ultima imagen antes de la
floraciéon. Por otro lado, en condiciones de crecimiento de estrés por sequia, el indice de verdor de las plantas se
mide en la primera imagen después de la sequia.

Planta

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

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

Descripcion detallada de la invenciéon

Descripcion detallada para el polipéptido SYT

Sorprendentemente, ahora se ha descubierto que la modulacién de la expresién de una secuencia de acido nucleico
que codifica un polipéptido SYT aumenta el rendimiento de la planta y/o el vigor temprano en estrés abiético con
respecto a las plantas de control.

Por lo tanto, la invencion se refiere a un procedimiento para aumentar del rendimiento de la planta en estrés por
disponibilidad reducida de nutrientes con respecto a las plantas de control, en el que dicho rendimiento de la planta
es uno cualquiera o mas de rendimiento total de semilla, nimero de semillas llenas, tasa de llenado de semillas,
PMG e indice de cosecha, siendo dicho indice de cosecha la proporcién del rendimiento de semilla dividido entre la
biomasa total, en el que dicho procedimiento comprende la modulaciéon de la expresion en una planta de una
secuencia de acido nucleico que codifica un polipéptido de translocacion del sarcoma sinovial (SYT), y de forma
opcional seleccionar plantas que tengan rendimiento aumentado, en las que dicha expresion modulada se efectua
mediante la introduccién y expresion en una planta, parte de planta o célula de planta, de una secuencia de acido
nucleico que codifica un polipéptido SYT y en las que dicho polipéptido SYT comprende, de N-terminal a C-terminal:
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(i) un dominio HNS que tiene al menos el 65 % de identidad de secuencia con el dominio HNS de SEC ID N°: 58; y
(i) un dominio rico en Met; y (iii) un dominio rico en QG.

La referencia en el presente documento a "plantas de control", se entiende que se refiere a cualquier planta o
plantas de control adecuadas.

» o«

Las expresiones “referencia”, “de control”, o “de tipo salvaje” se usan en el presente documento indistintamente y es
de forma preferente un objeto, por ejemplo un organulo, una célula, un tejido, una planta, que sea tan semejante
como sea posible al objeto de la invencion. La referencia, control o tipo silvestre es en su genoma, transcriptoma,
proteoma o metaboloma tan similar como sea posible al objeto de la presente invencion. Preferentemente, la
expresion organulo, célula, tejido o planta “de referencia”, “de control” o “de tipo silvestre”, se refiere a una organulo,
célula, tejido o planta, que es casi idéntico genéticamente al organulo, célula, tejido o planta, o a una parte de los
mismos, que tenga en orden creciente de preferencia el 95 %, 98 %, 99,00 %, 99,10 %, 99,30 %, 99,50 %, 99,70 %,
99,90 %, 99,99 %, 99,999 %, o mas, de identidad genética con el organulo, célula, tejido o planta de la divulgacion.
Muy preferible la “referencia”, “de control”, o “de tipo silvestre” es preferentemente un objeto, por ejemplo un
organulo, una célula, un tejido, una planta, que es idéntico genéticamente a una planta, tejido, célula, organulo
utilizado de acuerdo al procedimiento de la invencién, excepto que las secuencias de acido nucleico o el producto

del gen en cuestion se cambie, module o modifique de acuerdo con el procedimiento de la invencion.

Preferentemente, cualquier comparacién entre las plantas de control y las plantas producidas mediante el
procedimiento de la invencion, se realiza en condiciones analogas. La expresion “condiciones analogas” significa
que todas las condiciones tales como condiciones de cultivo o crecimiento, condiciones de ensayo (tal como
composicion del tampon, temperatura, sustratos, cepa de patégeno, concentraciones y similares) se mantienen
idénticas entre los experimentos a comparar.

En lo sucesivo, cualquier referencia en el presente documento a “proteina util en los procedimientos de la invencién”
se considera que significa un polipéptido SYT como se define en el presente documento. En lo sucesivo, cualquier
referencia en el presente documento a un “acido nucleico util en los procedimientos de la invencién” se considera
que significa un acido nucleico capaz de codificar tal polipéptido SYT. El acido nucleico que se introducira en una
planta (y por lo tanto util en la realizacién de los procedimientos de la invencién) es cualquier acido nucleico que
codifique el tipo de proteina que sera descrita ahora, en lo sucesivo también llamado “acido nucleico de SYT” o “gen
de SYT".

El término “secuencia” se refiere a polinucledtidos, acidos nucleicos, moléculas de acido nucleico, péptidos,
polipéptidos y proteinas, dependiendo del contexto en el que se use el término “secuencia”’. Una “secuencia
codificante” es una secuencia de acido nucleico, que es trascrita en ARNm y/o traducida a un polipéptido cuando se
coloca bajo el control de secuencias regulatorias apropiadas. Los limites de la secuencia codificante se determinan
mediante un codon de iniciacion de la produccion en el extremo 5’ y un codén de finalizacién de la traduccion en el
extremo 3’. Una secuencia codificante pude incluir, pero sin limitacion, ARNm, ADNc, secuencias de acido nucleico
recombinantes o ADN genémico, mientras que los intrones pueden estar presentes también en determinadas
circunstancias. La expresion “expresion” o “expresidon génica” es como se define anteriormente. El término
“modulacion” se define anteriormente, y significa un aumento en la expresién en relacion con la expresion o
expresion del gen.

La expresion “polipéptido SYT”, como se define en el presente documento, se refiere a un polipéptido que
comprende del N-terminal al C-terminal: (i) un dominio HNS que tiene en orden creciente de preferencia al menos el
20 %, 25 %, 30 %, 35 %, 40 %, 45 %, 50 %, 55 %, 60 %, 65 %, 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 91 %, 92 %, 93 %,
94 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 % de identidad de secuencia con el dominio HNS del SEC ID N°: 58; y (ii) un
dominio rico en Met; y (iii) un dominio rico en QG. Preferentemente, el dominio HNS comprende los restos mostrados
en negro en la Figura 2. De forma adicional, preferentemente, el dominio HNS es como se representa en SEC ID N°:
57.

Adicionalmente, el polipéptido SYT puede comprender uno o mas de los siguientes: (a) SEC ID N°: 146; (b) SEC ID
N°: 147; y (c) un dominio rico en Met en el N-terminal precediendo al dominio HNS.

Una secuencia de acido nucleico de SYT codifica un polipéptido SYT. Por lo tanto, la expresion “secuencia de acido
nucleico de SYT”, como se define en el presente documento, es cualquier secuencia de acido nucleico que codifica
un polipéptido SYT como se define anteriormente en el presente documento.

Los términos “dominio” y “motivo” se definen en la seccion de “Definiciones” del presente documento. Existen bases
de datos especializadas para la identificacion de dominios, 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), InterPro (Mulder y col., (2003)
Nucl. Acids. Res. 31, 315-318), Prosite (Bucher y Bairoch (1994), A generalized profile syntax for biomolecular
SECuences motifs and its function in automatic SECuence 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., paginas 53-61, AAAI Press, Menlo Park; Hulo y col., Nucl. Acids. Res. 32:D134-D137, (2004)), o
Pfam (Bateman y col., Nucleic Acids Research 30(1): 276-280 (2002)). En el servidor de proteomics ExPASy (Swiss
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Institute of Bioinformatics (Gasteiger y col., ExPASy: the proteomics server for in-depth protein knowledge and
analysis, Nucleic Acids Res. 31: 3784-3788(2003)) se encuentra disponible un conjunto de herramientas para
realizar andlisis informatizados de secuencias de proteinas. Los dominios o los motivos también pueden identificarse
usando técnicas rutinarias, tales como mediante alineamiento de secuencias.

Los polipéptidos SYT pueden identificarse facilmente utilizando técnicas de rutina bien conocidas en la técnica, tales
como por alineamiento de secuencia. Los procedimientos para el alineamiento de las secuencias para comparacion
son bien conocidos en la técnica, dichos procedimientos incluyen GAP, BESTFIT, BLAST, FASTA y TFASTA. GAP
utiliza el algoritmo de Needleman y Wunsch ((1970) J Mol Biol 48: 443-453) para encontrar el alineamiento de dos
secuencias completas que maximizan el nimero de emparejamientos y minimiza el ndmero de espacios. El
algoritmo BLAST (acronimo de Basic Local Alignment Search Tool; Altschul y col. (1990) J Mol Biol 215: 403-10)
calcula la de identidad de secuencia porcentual (%) y realiza un analisis estadistico de la similitud entre las dos
secuencias (valor E). La identidad porcentual se refiere al nimero de nucleétidos idénticos (o aminoacidos) entre las
dos secuencias de acido nucleico (o de polipéptido) en una longitud particular. Cuanto mayor sea la similitud entre
dos secuencias, menor es el valor E (o, dicho de otro modo, menor es la posibilidad de que la coincidencia se
encuentre por coincidencia). El calculo del valor E se conoce bien en la técnica. El programa informatico para
realizar el analisis BLAST esta disponible de forma publica a través del National Centre for Biotechnology
Information. Los polipéptidos SYT que comprenden un dominio HNS, que tengan en orden creciente de preferencia
al menos el 20 %, 25 %, 30 %, 35 %, 40 %, 45 %, 50 %, 55 %, 60 %, 65 %, 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 91 %,
92 %, 93 %, 94 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 % de identidad de secuencia con el dominio HNS de SEC ID N°: 58,
pueden identificarse de este modo. Alternativamente, los polipéptidos SYT utiles en los procedimientos de la
presente invencion tienen, en orden creciente de preferencia, al menos el 30 %, 35 %, 40 %, 45 %, 50 %, 55 %,
60 %, 65 %, 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 % o 99 % de identidad de secuencia con el
polipéptido de SEC ID N° 60. Para optimizar el alineamiento entre motivos conservados se puede realizar
modificacion manual menor, como seria evidente para un experto en la materia. En algunos casos, los parametros
predeterminados se pueden ajustar para modificar la rigurosidad de la busqueda. Por ejemplo, utilizando BLAST, el
umbral de significacion estadistica (llamado valor “esperado”) para informar emparejamientos contra las secuencias
de la base de datos, puede aumentarse para mostrar menos emparejamientos rigurosos. De este modo, se pueden
identificar emparejamientos cortos casi exactos. De este modo, se puede identificar la presencia de SEC ID N°: 146
y de SEC ID N°: 147, ambas comprendidas en los polipéptidos SYT utiles en los procedimientos de la invencion.

Ademas, puede identificarse faciimente la presencia de un dominio rico en Met o de un dominio rico en QG. Como
se muestra en la Figura 3, el dominio rico en Met y el dominio rico en QG estan a continuacion del dominio HNS. El
dominio rico en QG puede tomarse de forma sustancial como el resto del C-terminal del polipéptido (menos el
dominio SHN); el dominio rico en Met esta comprendido de forma tipica dentro de la primera mitad del rico en QG
(del N-terminal al C-terminal). La composicién de aminoacidos principal (en %) para determinar si un dominio de
polipéptido es rico en aminoacidos especificos, se puede calcular utilizando programas informaticos del servidor
ExPASy (Gasteiger E y col. (2003) ExPASy: the proteomics server for in-depth protein knowledge and analysis.
Nucleic Acids Res 31:3784-3788), en particular la herramienta ProtParam. Después se puede comparar la
composicion del polipéptido de interés con la composicién de aminoacidos promedio (en %) en el banco de datos
Swiss-Prot Protein Sequence (Tabla 3). Dentro de este banco de datos, el contenido promedio de Met (M) es del
2,37 %, el contenido promedio de GIn (Q) es del 3.93 % y el contenido promedio de Gly (G) es del 6.93 % (Tabla 3).
Como se define en el presente documento, un dominio rico en Met o un dominio rico en QG tiene el contenido de
Met (en %) o un contenido de GIny Gly (en %) por encima de la composicion de aminoacidos promedio (en %) en
el banco de datos Swiss-Prot Protein Sequence. Por ejemplo, en SEC ID N°: 60 el dominio rico en Met en el N-
terminal que precede al dominio HNS (de las posiciones de aminoacido 1 a 24), tiene un contenido de Met del
20,8 % y un dominio rico en QG (de las posiciones de aminoacido 71 a 200) tiene un contenido de Gin (Q) del
18,6 % y un contenido de Gly (G) del 21,4 %. Preferentemente, el dominio Met, como se define en el presente
documento, tiene un contenido de Met (en %) que es de al menos el 1,25, 1,5, 1,75, 2,0, 2,25, 2,5, 2,75, 3,0, 3,25,
3,5, 3,75, 4,0, 4,25, 4,5, 4,75, 5,0, 5,25, 5,0, 5,75, 6,0, 6,25, 6,5, 6,75, 7,0, 7,25, 7,5, 7,75, 8,0, 8,25, 8,5, 8,75, 9,0,
9,25, 9,5, 9,75, 10 o mas como composicion de aminoacidos promedio (en %) de dicho tipo de secuencias de
proteinas, que estan incluidas en el banco de datos Swiss-Prot Protein Sequence. Preferentemente, el dominio rico
en QG como se define en el presente documento tiene un contenido de GIn (Q) y/o un contenido de Gly (G) que es
al menos del 1,25, 1,5, 1,75, 2,0, 2,25, 2,5, 2,75, 3,0, 3,25, 3,5, 3,75, 4,0, 4,25, 4,5, 4,75, 5,0, 5,25, 5,0, 5,75, 6,0,
6,25, 6,5, 6,75,7,0,7,25,7,5,7,75, 8,0, 8,25, 8,5, 8,75, 9,0, 9,25, 9,5, 9,75, 10 o mas, tanto como la composicion de
aminoacido promedio (en %) de dicho tipo de secuencias de proteina, que estan incluidas en el banco de datos
Swiss-Prot Protein Sequence.

Tabla 3: Composicion de aminoacidos media (%) de proteinas en el banco de datos SWISS PROT Protein
Sequence (Julio de 2004):

Resto % Resto %

A= Ala 7,80 M = Met 2,37
C=Cys 1,57 N = Asn 4,22
D =Asp 5,30 P =Pro 4,85
E =Glu 6,59 Q=GlIn 3,93
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(continuacion)

Resto % Resto %

F = Phe 4,02 R = Arg 5,29
G =Gly 6,93 S =Ser 6,89
H = His 2,27 T=Thr 5,46
I=lle 5,91 V =Val 6,69
K=Lys 5,93 W ="Trp 1,16
L=Leu 9,62 Y =Tyr 3,09

Los ejemplos de polipéptidos SYT incluyen (codificados por la secuencia de polinucleétido de nimero de acceso en
paréntesis; véase también la Tabla 4, y mencionados en el protocolo de secuencia): Arabidopsis thaliana
Arath_SYT1 (AY102639.1) SEC ID N° 60, Arabidopsis thaliana Arath_SYT2 (AY102640.1) SEC ID N° 62,
Arabidopsis thaliana Arath_SYT3 (AY102641.1) SEC ID N°: 64, Aspergillus officinalis Aspof_SYT (CV287542) SEC
ID N°: 66, Brassica napus Brana_SYT (CD823592) SEC ID N°: 68, Citrus sinensis Citsi_SYT (CB290588) SEC ID N°:
70, Gossypium arboreum Gosar_SYT (BM359324) SEC ID N°: 72, Medicago trunculata Medtr_SYT (CA858507.1)
SEC ID N°: 74, Oryza sativa Orysa_SYT1 (AK058575) SEC ID N°: 76, Oryza sativa Orysa_SYT2 (AK105366) SEC
ID N°: 78, Oryza sativa Orysa_SYT3 (BP185008) SEC ID N°: 80, Solanum tuberosum Soltu_SYT (BG590990) SEC
ID N°: 82, Zea mays Zeama_SYT1 (BG874129.1, CA409022.1) SEC ID N°: 84, Zea mays Zeama_SYT2 (AY106697)
SEC ID N°: 86, Homo sapiens Homsa_SYT (CAG46900) SEC ID N°: 88, Allium cepa Allce_SYT2 (CF437485) SEC
ID N° 90, Aquilegia formosa x Aquilegia pubescens Aqufo_SYT1 (DT758802) SEC ID N° 92, Brachypodium
distachyon Bradi_SYT3 (DV480064) SEC ID N°: 94, Brassica napus Brana_SYT2 (CN732814) SEC ID N°: 96, Citrus
sinensis Citsi_SYT2 (CV717501) SEC ID N°: 98, Euphorbia esula Eupes_SYT2 (DV144834) SEC ID N°: 100, Glycine
max Glyma_SYT2 (BQ612648) SEC ID N°: 102, Glycine soya Glyso_SYT2 (CA799921) SEC ID N°: 104, Gossypium
hirsutum Goshi_SYT1 (DT558852) SEC ID N°: 106, Gossypium hirsutum Goshi_SYT2 (DT563805) SEC ID N°: 108,
Hordeum vulgare Horvu_SYT2 (CA032350) SEC ID N°: 110, Lactuca serriola Lacse_SYT2 (DW110765) SEC ID N°:
112, Lycopersicon esculentum Lyces_SYT1 (AW934450, BP893155) SEC ID N°: 114, Malus domestica Maldo_SYT2
(CVv084230, DR997566) SEC ID N°: 116, Medicago trunculata Medtr_SYT2 (CA858743, BI310799, AL382135) SEC
ID N°: 118, Panicum virgatum Panvi_SYT3 (DN152517) SEC ID N°: 120, Picea sitchensis Picsi_SYT1 (DR484100,
DR478464) SEC ID N°: 122, Pinus taeda Pinta_SYT1 (DT625916) SEC ID N°: 124, Populus tremula Poptr_SYT1
(DT476906) SEC ID N°: 126, Saccharum officinarum Sacof _SYT1 (CA078249, CA078630, CA082679, CA234526,
CA239244, CA083312) SEC ID N°: 128, Saccharum officinarum. Sacof SYT2 (CA110367) SEC ID N°: 130,
Saccharum officinarum Sacof_SYT3 (CA161933, CA265085) SEC ID N°: 132, Solanum tuberosum Soltu_SYT1
(CK265597) SEC ID N°: 134, Sorghum bicolor Sorbi_SYT3 (CX611128) SEC ID N° 136, Triticum aestivum
Triae_SYT2 (CD901951) SEC ID N°: 138, Triticum aestivum Triae_SYT3 (BJ246754, BJ252709) SEC ID N°: 140,
Vitis vinifera Vitvi_SYT1 (DV219834) SEC ID N° 142, Zea mays Zeama_SYT3 (CO468901) SEC ID N°: 144,
Brassica napus Brana_SYT SEC ID N°: 151, Glycine max Glyma_SYT SEC ID N°: 153.

Tabla 4: Ejemplos de secuencias de acido nucleico que codifican polipéptidos SYT

Nombre Numero de acceso | SEC ID N° SEC ID N° Fuente
de nucleétidos NCBI de la secuencia del polipéptido
de acido nucleico traducido

Arath_ SYT1 AY102639.1 59 60 Arabidopsis
thaliana

Arath_ SYT2 AY102640.1 61 62 Arabidopsis
thaliana

Arath_ SYT3 AY102641.1 63 64 Arabidopsis
thaliana

Aspof SYT1 CVv287542 65 66 Aspergillus
officinalis

Brana_SYT1 | CD823592 67 68 Brassica
napus

Citsi SYT1 CB290588 69 70 Citrus sinensis

Gosar_SYT1 BM359324 71 72 Gossypium
arboreum

Medtr_SYT1 CA858507.1 73 74 Medicago
trunculata

Orysa_SYT1 AK058575 75 76 Oryza sativa

Orysa_SYT2 AK105366 77 78 Oryza sativa

Orysa_SYT3 BP185008 79 80 Oryza sativa

Soltu_SYT2 BG590990 81 82 Solanum
tuberosum
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(continuacion)

Nombre Numero de acceso | SEC ID N° SEC ID N° Fuente
de nucleétidos NCBI de la secuencia del polipéptido
de acido nucleico traducido
Zeama_SYT1 | BG874129.1 83 84 Zea mays
CA409022.1*
Zeama_SYT2 | AY106697 85 86 Zea mays
Homsa SYT CR542103 87 88 Homo sapiens
Alice_SYT2 CF437485 89 90 Allium cepa
Aqufo_SYT1 DT758802.1 91 92 Aquilegia
formosa X
Aquilegia
pubescens
Bradi_SYT3 DVv480064.1 93 94 Brachypodium
distachyon
Brana_SYT2 CN732814 95 96 Brassica napa
Citsi SYT2 CV717501 97 98 Citrus sinensis
Eupes_SYT2 DV144834 99 100 Euphorbia
esula
Glyma_SYT2 | BQ612648 101 102 Glycine max
Glyso_SYT2 CA799921 103 104 Glycine soya
Goshi_SYT1 DT558852 105 106 Gossypium
hirsutum
Goshi_SYT2 DT563805 107 108 Gossypium
hirsutum
Horvu_SYT2 CA032350 109 110 Hordeum
vulgare
Lacse SYT2 DW110765 111 112 Lactuca
serriola
Lyces_SYT1 AW934450.1 113 114 Lycopersicon
esculentum
BP893155.1*
Maldo_SYT2 CVv084230 115 116 Malus
domestica
DR997566*
Medtr_SYT2 CA858743 117 118 Medicago
trunculata
B1310799.1
AL382135.1*
Panvi_SYT3 DN152517 119 120 Panicum
virgatum
Picsi_SYT1 DR484100 121 122 Picea
DR478464.1 sitchensis
Pinta_ SYT1 DT625916 123 124 Pinus faeda
Poptr_SYT1 DT476906 125 126 Populus
tremula
Sacof SYT1 CAQ078249.1 127 128 Saccharum
officinarum
CA078630
CA082679
CA234526
CA239244
CA083312*
Sacof SYT2 CA110367 129 130 Saccharum
officinarum
Sacof SYT3 CA161933.1 131 132 Saccharum
officinarum
CA265085*
Soltu_SYT1 CK265597 133 134 Solanum
tuberosum
Sorbi_SYT3 CX611128 135 136 Sorghum
bicolor
Triae_SYT2 CD901951 137 138 Triticum
aestivum
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(continuacion)

Nombre Numero de acceso | SEC ID N° SEC ID N° Fuente
de nucleétidos NCBI de la secuencia del polipéptido
de acido nucleico traducido
Triae_SYT3 BJ246754 139 140 Triticum
aestivum
BJ252709*
Vitvi_SYT 1 DV219834 141 142 Vitis vinifera
Zeama_SYT3 | C0O468901 143 144 Zea mays
Brana_SYT ND 150 151 Brassica
napus
Glyma_SYT ND 152 153 Glycine max
*Recopilado de los accesos citados
ND: no disponible (patentado)

En la Tabla 4 mas arriba, se proporcionan ejemplos de acidos nucleicos que codifican polipéptidos SYT. Dichos
acidos nucleicos son Utiles para realizar los procedimientos de la invencién. Las secuencias de aminoacidos
proporcionadas anteriormente en la Tabla 4 son secuencias ejemplo de ortélogos y paralogos del polipéptido SYT
representado por la SEC ID N°: 58, siendo los términos “ortélogos” y “paralogos” como se define en el presente
documento. Adicionalmente, los ortdlogos y paralogos pueden identificarse faciimente realizando una busqueda
BLAST denominada reciproca. Tipicamente, esto implica un primer BLAST que implica una secuencia de consulta
BLASTing (por ejemplo usando cualquiera de las secuencias indicadas anteriormente en la Tabla 4) contra cualquier
base de datos de secuencia, tal como la base de datos NCBI publicamente disponible. BLASTN o TBLASTX
(utilizando valores predeterminados convencionales) pueden usarse cuando se parte de una secuencia de
nucledtidos y BLASTP o TBLASTN (usando valores predeterminados convencionales) pueden usarse cuando se
parte de una secuencia de proteina. Los resultados BLAST pueden filtrarse opcionalmente. Las secuencias de
longitud completa de los resultados filtrados o no filtrados vuelven después a buscarse con BLAST (segundo
BLAST) contra las secuencias del organismo del cual procede la secuencia de consulta (donde la secuencia de
consulta es la SEC ID N° 59 o SEC ID N°: 60, por lo que el segundo BLAST se realizaria contra las secuencias de
Arabidopsis). Después se comparan los resultados del primer y segundo BLAST. Se identifican un paralogo si un
acierto de alta clasificacion del primer BLAST es de la misma especie de la que procede la secuencia de consulta,
después, un BLAST posterior da como resultado idealmente la secuencia de consulta entre los mayores aciertos; un
ortélogo se identifica si un acierto de alta clasificacion en el primer BLAST no es de la misma especie de la que
procede la secuencia de consulta, y preferentemente los resultados basados en un BLAST posterior en la secuencia
de consulta se encuentran entre los mayores aciertos.

Los aciertos de alta clasificaciéon son aquellos que tienen un valor E bajo. Cuanto menor es el valor E, mas
significativa la clasificacion (o en otras palabras menor es la probabilidad de que se encuentre el acierto
casualmente). El calculo del valor E es bien conocido en la técnica. Ademas de los valores E, las comparaciones
también se clasifican mediante el porcentaje de identidad. El porcentaje de identidad se refiere al nimero de
nucledtidos (o aminoacidos) idénticos entre las dos secuencias de acidos nucleicos (o polipéptido) sobre una
longitud particular. En el caso de grandes familias, puede usarse ClustalW, seguido de la generacién de un arbol de
union del vecino mas proximo para ayudar a visualizar el agrupamiento de los genes relacionados y para identificar
los ortdlogos y paralogos.

Se debe entender que las secuencias que caen en la definicion de un “polipéptido SYT” no se limitan a los
polipéptidos proporcionados en la Tabla 4 (y mencionadas en el protocolo de secuencias), sino que cualquier
polipéptido que comprenda del N-terminal a C-terminal: (i) un dominio HNS que tiene al menos el 65 %, 70 %, 75 %,
80 %, 85 %, 90 %, 91 %, 92 %, 93 %, 94 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 % de identidad de secuencia con el
dominio HNS de SEC ID N°: 58; y (ii) a un dominio rico en Met; y (iii) un dominio rico en QG, puede ser adecuado en
la realizacién de los procedimientos de la invencion. Preferentemente, el dominio HNS comprende los restos
mostrados en negro en la Figura 2. De forma adicional, el polipéptido SYT puede comprender uno o mas de los
siguientes: a) SEC ID N° 146; (b) SEC ID N° 147; y (c) un dominio rico en Met en el extremo N precediendo al
dominio HNS. Muy preferentemente, el polipéptido SYT es como se representa en SEC ID N°: 60, SEC ID N°: 151 o
SEC ID N°: 153.

Un polipéptido SYT interactua de forma tipica con polipéptidos GRF (acrénimo del inglés growth-regulating factor:
factor de regulacion del crecimiento) en sistemas de doble hibrido de levadura. Los ensayos de interaccion de doble
hibrido de levadura se conocen bien en la técnica (véase Field y col. (1989) Nature 340(6230): 245-246). Por
ejemplo, el polipéptido SYT como se representa en SEC ID N° 4 es capaz de interactuar con AtGRF5 y con
AtGRF9.

En una realizacién adicional, la divulgacion proporciona una secuencia de acido nucleico aislada que comprende
una secuencia de acido nucleico seleccionada del grupo que consiste de:

26



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

ES 2558 133 T3

(a) una secuencia de acido nucleico aislada como se ilustra en SEC ID N°: 150 y SEC ID N°: 152;

(b) una secuencia de acido nucleico aislada que codifica el polipéptido como se ilustra en SEC ID N° 151 y

SEC ID N°: 153;

(c) una secuencia de acido nucleico aislada cuya secuencia se puede deducir a partir de un polipéptido como se

ilustra en SEC ID N°: 151 y SEC ID N°: 153 como un resultado de la degeneracion del codigo genético;

(d) una secuencia de acido nucleico aislada que codifica un polipéptido que tiene al menos el 70 % de identidad

con el polipéptido codificado en la secuencia de acido nucleico de (a) a (c);

(e) una secuencia de acido nucleico aislada que codifica un homologo, derivado o fragmento activo del

polipéptido como se ilustra en SEC ID N°: 151 y SEC ID N°: 153, cuyo homdlogo, derivado o fragmentoes  de
origen vegetal y comprende de forma ventajosa, del extremo N-terminal al extremo C-terminal:

(i) un dominio HNS que tiene en orden creciente de preferencia al menos el 20 %, 25 %, 30 %, 35 %, 40 %,
45 %, 50 %, 55 %, 60 %, 65 %, 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 91 %, 92 %, 93 %, 94 %, 95 %, 96 %, 97 %,
98 %, 99 % de identidad de secuencia con el dominio HNS de SEC ID N°: 58;

(i) un dominio rico en Met;

(iii) un dominio rico en QG;

(f) una secuencia de acido nucleico aislada capaz de hibridar con un acido nucleico de (a) a (c) anteriores, o su
complementaria, en la que la secuencia que hibrida, o la complementaria de la misma, codifica la proteina de
planta de (a) a (e);

con lo que la expresién modificada de la secuencia de acido nucleico aumenta el rendimiento y/o el vigor temprano
en plantas en estrés abibtico, en comparacion con las plantas de control.

Las secuencias de acido nucleico que codifican polipéptidos SYT, como se proporciona en la Tabla 4, u ortélogos o
paralogos de cualquiera de las SEC ID N° anteriormente mencionadas, no precisan ser secuencias de acido nucleico
de longitud completa, dado que la realizacion de los procedimientos de la invencion no depende del uso de
secuencias de acido nucleico de longitud completa.

Las variantes de acido nucleico de SYT pueden ser también adecuadas en la practica de los procedimientos de la
invencion. De forma tipica, las secuencias de acido nucleico de SYT variantes son aquellas que tienen la misma
funcién que una secuencia de acido nucleico de SYT de origen natural, lo que puede ser la misma funcién bioldgica,
o la funcién de aumento de rendimiento y/o del vigor temprano, cuando la expresién de la secuencia de acido
nucleico se modula en una planta en estrés abiotico con respecto a las plantas de control. Dichas variantes incluyen
porciones de una secuencia de acido nucleico de SYT, variantes de corte y empalme de una secuencia de acido
nucleico de SYT, variantes alélicas de una secuencia de acido nucleico de SYT, variantes de una secuencia de
acido nucleico de SYT obtenidas por combinacién de genes y/o secuencias de acido nucleico capaces de hibridar
con una secuencia de acido nucleico de SYT como se define a continuacién. Preferentemente, la variante de acido
nucleico es una variante de una secuencia de acido nucleico, es como se representa en SEC ID N°: 59, SEC ID Ne°:
150 o SEC ID N°: 152. Las expresiones secuencia que hibrida, variante de corte y empalme, variante alélica y
combinacién de genes, son como se describe en el presente documento.

Los acidos nucleicos que codifican polipéptidos PRP SYT no tienen por qué ser acidos nucleicos de longitud
completa, dado que la realizacién de los procedimientos de la invencidon no se basa en el uso de secuencias de
acidos nucleicos completas. De acuerdo con la presente invencién, se proporciona un procedimiento para potenciar
el rendimiento y/o el vigor temprano en plantas en estrés abittico, que comprende introducir y expresar en una
planta una porciéon de una cualquiera de las secuencias de acidos nucleicos proporcionadas en la Tabla 4, o una
porcién de un acido nucleico que codifica un ortélogo, paralogo y homoélogo de cualquiera de las secuencias de
aminoacidos proporcionadas en la Tabla 4.

El término porciéon como se usa en el presente documento se refiere a un trozo de ADN que codifica un polipéptido
que comprende del N-terminal al C-terminal: (i) un dominio HNS que tiene en orden creciente de preferencia al
menos el 20 %, 25 %, 30 %, 35 %, 40 %, 45 %, 50 %, 55 %, 60 %, 65 %, 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 91 %,
92 %, 93 %, 94 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 % de identidad de secuencia con el dominio HNS de SEC ID N°: 58 y
(i) un dominio rico en Met; y (iii) un dominio rico en QG. Se puede preparar una porcion, por ejemplo, haciendo una
o0 mas deleciones a una secuencia de acido nucleico de SYT. Se pueden usar las porciones de forma aislada, o
pueden fusionarse a otras secuencias codificantes (o no codificantes) para, por ejemplo, producir un polipéptido que
combine varias actividades. Cuando esta fusionado con otras secuencias codificantes, el polipéptido resultante
producido en la traduccion puede ser mas grande que el predicho para el fragmento SYT. Preferentemente, la
porcién es una porcion de una secuencia de acido nucleico como se representa por una cualquiera de las
proporcionadas en la Tabla 4, u ortélogos o paralogos de cualquiera de las SEC ID N° anteriormente mencionadas.
Muy preferentemente, la porcion es una porcién de una secuencia de acido nucleico como se representa en SEC ID
N°: 59, SEC ID N°: 150 o SEC ID N°: 152.

Otra variante de variante de una secuencia de acido nucleico SYT es una secuencia de acido nucleico capaz de

hibridar en condiciones de rigurosidad reducida, preferentemente en condiciones rigurosas, con una secuencia de
acido nucleico de SYT como se define anteriormente en el presente documento, cuya secuencia que hibrida codifica
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un polipéptido SYT o una porcién como se define anteriormente en el presente documento.

De acuerdo con la presente invencion, se proporciona un procedimiento para potenciar el rendimiento y/o el vigor
temprano en plantas en estrés abiotico, que comprende introducir y expresar en una planta un acido nucleico capaz
de hibridar con uno cualquiera de los acidos nucleicos dados en la Tabla 4, o que comprende introducir y expresar
en una planta un acido nucleico capaz de hibridar con un acido nucleico que codifica un ortélogo, paralogo u
homologo de cualquiera de las secuencias de acidos nucleicos dadas en la Tabla 4.

Las secuencias de hibridacion utiles en los procedimientos de la invenciéon codifican un polipéptido SYT que
comprende del N-terminal al C-terminal : (i) un dominio HNS que tiene en orden creciente de preferencia al menos el
20 %, 25 %, 30 %, 35 %, 40 %, 45 %, 50 %, 55 %, 60 %, 65 %, 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 91 %, 92 %, 93 %,
94 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 % de identidad de secuencia con el dominio HNS de SEC ID N°: 58 y (ii) un
dominio rico en Met; y (iii) un dominio rico en QG. Preferentemente, la secuencia de hibridacién es una que es capaz
de hibridar con una secuencia de acido nucleico como se proporciona en la Tabla 4, u ortélogos o paralogos de
cualquiera de las SEC ID N° mencionados anteriormente, o con una porciéon de cualquiera de las secuencias
mencionadas anteriormente como se define anteriormente en el presente documento. Muy preferentemente, la
secuencia de hibridacion es una que es capaz de hibridar con una secuencia de acido nucleico, es como se
representa en SEC ID N° 59, SEC ID N° 150, SEC ID N° 152, o a porciones (o sondas) de las mismas. Los
procedimientos para el disefio de sondas son bien conocidos en la técnica. Las sondas en general son de menos de
1.000 pb de longitud, preferentemente de menos de 500 pb de longitud. Normalmente, las longitudes de las sondas
para las hibridaciones ADN-ADN, tales como transferencia de Southern, varian entre 100 y 500 pb, mientras que la
region de hibridacion en sondas para hibridaciones ADN-ADN, tales como en amplificacion por PCR, en general son
mas cortas de 50 pero mas largas de 10 nucleétidos. La secuencia de hibridacion es, de forma tipica, al menos de
100, 125, 150, 175, 200 o 225 nucledtidos de longitud, preferentemente al menos de 250, 275, 300, 325, 350, 375,
400, 425, 450 o 475 nucledtidos de longitud, de forma adicional preferentemente al menos de 500, 525, 550, 575,
600, 625, 650, 675, 700 o 725 nucleotidos de longitud, o tan larga como un ADNc de SYT de longitud completa.

Otra variante de acido nucleico util en los procedimientos de la invencién es una variante de corte y empalme que
codifica un polipéptido, SYT como se define anteriormente en el presente documento. Las variantes de corte y
empalme preferentes son variantes de corte y empalme de las secuencias de acido nucleico de SYT, como se
proporciona en la Tabla 4, u ortélogos o paralogos de cualquiera de las SEC ID N° mencionadas anteriormente. Muy
preferente es una variante de corte y empalme de una secuencia de acido nucleico de SYT como se representa en
SEC ID N°: 59, SEC ID N°: 150 o SEC ID N°: 152.

De acuerdo con la presente invencion, se proporciona un procedimiento para potenciar el rendimiento y/o el vigor
temprano en plantas en estrés abidtico, que comprende introducir y expresar en una planta una variante de corte y
empalme de una cualquiera de las secuencias de acidos nucleicos proporcionadas en la Tabla 4, o una variante de
corte y empalme de un acido nucleico que codifica un ortdlogo, paralogo u homdlogo de cualquiera de las
secuencias de aminoacidos dadas en la Tabla 4.

Otra variante de acido nucleico util en la realizacion de los procedimientos de la invencion, es una variante alélica de
un acido nucleico que codifica un polipéptido SYT como se define anteriormente en el presente documento. Las
variantes alélicas existen en la naturaleza, y los procedimientos de la presente invencion abarcan el uso de estos
alelos naturales. Las variantes alélicas preferidas son variantes alélicas de las secuencias de acido nucleico de SYT,
como se proporciona en la Tabla 4, u ortélogos o paralogos de cualquiera de las SEC ID N° anteriormente
mencionadas. Muy preferente es una variante de corte y empalme de una secuencia de acido nucleico de SYT como
se representa en SEC ID N°: 59.

De acuerdo con la presente invencion, se proporciona un procedimiento para potenciar el rendimiento y/o el vigor
temprano en plantas en estrés abiotico, que comprende introducir y expresar en una planta una variante alélica de
uno cualquiera de los acidos nucleicos dados en la Tabla 4, o que comprende introducir y expresar en una planta
una variante alélica de un acido nucleico que codifica un ortélogo, paralogo u homoélogo de cualquiera de las
secuencias de aminoacidos dadas en la Tabla 4.

Una variante de acido nucleico adicional, util en los procedimientos de la invencién, es una variante de acido
nucleico que codifica un polipéptido SYT obtenido mediante combinacion de genes (o evolucién dirigida).

Otra variante de acido nucleico util en los procedimientos de la invencién es una variante de acido nucleico que
codifica un polipéptido SYT obtenido mediante mutagénesis dirigida. La mutagénesis dirigida puede usarse para
generar variantes de secuencias de acido nucleico de SYT. Estan disponibles varios procedimientos para lograr la
mutagénesis dirigida, siendo los mas comunes los procedimientos basados en PCR (Current Protocols in Molecular
Biology. Wiley Eds).

De acuerdo con la presente invencion, se proporciona un procedimiento para potenciar el rendimiento y/o el vigor
temprano en plantas en estrés abidtico, que comprende introducir y expresar en una planta una variante de una
cualquiera de las secuencias de acido nucleico proporcionadas en la Tabla 4, o que comprende introducir y expresar
en una planta una variante de un acido nucleico que codifica un ortélogo, paralogo u homadlogo de cualquiera de las
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secuencias de acido nucleico proporcionadas en la Tabla 4, cuyo acido nucleico variante se obtiene mediante
combinacién de genes o mutagénesis dirigida.

Las siguientes variantes de acido nucleico de SYT son ejemplos de variantes adecuadas en la practica de los
procedimientos de la invencion:

(i) una porcion de una secuencia de acido nucleico de SYT;

(i) una secuencia de acido nucleico capaz de hibridar con una secuencia de acido nucleico de SYT;
(iii) una variante de corte y empalme de una secuencia de acido nucleico de SYT;

(iv) una variante alélica de una secuencia de acido nucleico de SYT;

(v) una secuencia de acido nucleico de SYT obtenida mediante combinacion de genes;

(vi) una secuencia de acido nucleico de SYT obtenida mediante mutagénesis dirigida.

Son también utiles en los procedimientos de la invencion, acidos nucleicos que codifican homologos de polipéptidos
SYT como los proporcionados en la Tabla 4, u ortélogos o paralogos de cualquiera de las SEC ID N° mencionadas
anteriormente.

Son también utiles en los procedimientos de la invencion, acidos nucleicos que codifican derivados de una
cualquiera de las secuencias de acido nucleico de SYT, como las proporcionadas en la Tabla 4, u ortélogos o
paralogos de cualquiera de las SEC ID N° mencionadas anteriormente. Los derivados de ortélogos o paralogos de
cualquiera de las SEC ID N° mencionadas anteriormente, son ejemplos adicionales que pueden ser adecuados para
su uso en los procedimientos de la invencion.

Las secuencias de acido nucleico de SYT se pueden obtener de cualquier fuente artificial o fuente natural, tal como
plantas, algas, hongos o animales. Se puede modificar la composicion y/o entorno gendémico de la secuencia de
acido nucleico a partir de su forma natural a través de manipulacién deliberada del ser humano. Preferentemente, la
secuencia de acido nucleico que codifica un polipéptido SYT es de origen vegetal. La secuencia de acido nucleico se
puede aislar de especies dicotiledéneas, preferentemente de la familia Brassicaceae, de forma adicional
preferentemente de Arabidopsis thaliana o de Brassica napus. Alternativamente, la secuencia de acido nucleico
puede aislarse de la familia Fabaceae, preferentemente de Glycine max. Mas preferentemente, la secuencia de
acido nucleico de SYT aislada de:

(a) Arabidopsis thaliana es como se representa en SEC ID N°: 59 y el polipéptido SYT como se representa en
SEC ID Ne: 60;

(b) Brassica napus es como se representa en SEC ID N°: 150 y el polipéptido SYT como se representa en SEC
ID N°: 151;

(c) Glycine max es como se representa en SEC ID N°: 152 y el polipéptido SYT como se representa en SEC ID
N°: 153.

"o«

Las expresiones “rendimiento”, “rendimiento de semilla” y “vigor temprano” son como se definen anteriormente. Los
términos “aumentado”, “mejorado”, “potenciado”, “amplificado”, “extendido”, o “elevado” son indistintos, y se definen
anteriormente en el presente documento. Tomando al maiz como ejemplo, un aumento en el rendimiento puede
manifestarse como uno o mas de los siguientes: el aumento del nimero de plantas por metro cuadrado, un aumento
en el numero de mazorcas por planta, un aumento en el numero de hileras, el nUmero de granos por hilera, el peso
del grano, el peso de mil granos, el longitud/diametro de la mazorca, el aumento de la tasa de llenado de semilla
(que es el numero de semillas llenas dividido entre el nimero total de semillas y multiplicado por 100), entre otros.
Tomando el arroz como ejemplo, un aumento del rendimiento puede manifestarse como un aumento en uno o mas
de los siguientes: el numero de plantas por metro cuadrado, el nimero de paniculas por planta, el nimero de
espigas por panicula, el numero de flores (floretes) por panicula (que se expresa como una proporcion del nimero
de semillas llenas sobre el numero de paniculas principales), el aumento en la tasa de llenado de semilla (que es el
numero de semillas llenas dividido entre el numero total de semillas y multiplicado por 100), el aumento en el peso
de mil granos, entre otros.

Un aumento en el rendimiento puede dar como resultado una arquitectura modificada, o puede producirse como
resultado de la arquitectura modificada.

De acuerdo con una caracteristica preferente, la realizacion de los procedimientos de la invenciéon da como resultado
plantas que tienen biomasa aumentada, rendimiento de semilla y/o vigor temprano aumentados en estrés abiético,
con respecto a las plantas de control. Por lo tanto, de acuerdo con la presente invencidén, se proporciona un
procedimiento para aumentar la biomasa, el rendimiento de semilla y/o el vigor temprano en una planta en estrés
abidtico, con respecto a las plantas de control, cuyo procedimiento comprende modular la expresidon en una planta
de una secuencia de acido nucleico que codifica un polipéptido SYT. Preferentemente, en el presente documento,
por biomasa aumentada se entiende que se refiere a la parte aérea (o biomasa foliar) durante el desarrollo de la
planta y en la madurez. Preferentemente, en el presente documento por rendimiento de semilla aumentado se
entiende que se refiere a uno cualquiera de los siguientes: rendimiento de semilla total, niumero de semillas llenas,
tasa de llenado de semilla, PMG e indice de cosecha.
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Dado que las plantas transgénicas, de acuerdo con la presente divulgacion, tienen el rendimiento aumentado en
estrés abidtico, es probable que estas plantas presenten en estrés abiodtico una tasa de crecimiento aumentada
(durante al menos parte de su ciclo de vida, por ejemplo en la etapa de plantula para el vigor temprano) con respecto
a la tasa de crecimiento de plantas de control en la etapa correspondiente de su ciclo de vida. La tasa de crecimiento
aumentada puede ser especifica a una o mas partes de una planta (incluyendo semillas), o puede ser
sustancialmente en toda la planta. El aumento en la tasa de crecimiento puede tener lugar en una o mas etapas en
el ciclo de vida de una planta o durante sustancialmente el ciclo de vida completo de una planta. Una tasa de
crecimiento aumentada durante las etapas tempranas en el ciclo de vida de una planta puede reflejar vigor
potenciado. El aumento en la tasa de crecimiento puede alterar el ciclo de la cosecha de una planta lo que permite
que las plantas se siembren mas tarde y/o se cosechen mas pronto de lo que de otra manera seria posible. Si la
tasa de crecimiento aumenta de forma suficiente, puede permitir la siembra adicional de semillas de la misma
especie de la planta (por ejemplo el plantado y la cosecha de plantas de arroz seguido de siembra y cosecha de
plantas de arroz adicionales todas dentro de un periodo de crecimiento convencional). De manera similar, si la tasa
de crecimiento se aumenta suficientemente, puede permitir la siembra adicional de semillas de diferentes especies
de plantas (por ejemplo, la siembra y cosecha de plantas de maiz seguido de, por ejemplo, la siembra y cosecha
opcional de plantas de soja, patata o cualquier otra planta adecuada). Los tiempos de cosecha adicionales del
mismo rizoma en el caso de algunas plantas de cultivo también pueden ser posibles. Alterar el ciclo de cosecha de
una planta puede conducir a un aumento en produccion de biomasa anual por metro cuadrado (debido a un aumento
en el numero de tiempos (dicho en un afio) que se puede cultivar y cosechar cualquier planta particular). Un
aumento en la tasa de crecimiento también puede permitir el cultivo de plantas transgénicas en un area geografica
mas amplia que sus homaologos de tipo silvestre, debido a que las limitaciones territoriales para cosechar un cultivo a
menudo se determinan por condiciones ambientales adversas bien en el momento de plantar (estacién temprana) o
bien en el momento de cosechar (estacion tardia). Dichas condiciones adversas pueden evitarse si se acorta el ciclo
de la cosecha. La tasa de crecimiento puede determinarse derivando diversos parametros de curvas de crecimiento,
dichos parametros pueden ser: 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. La tasa de
crecimiento de las plantas se mide en estrés abidtico, tal como estrés salino, estrés hidrico (sequia o exceso de
agua); estrés por disponibilidad reducida de nutrientes; estreses por temperatura, provocados por temperaturas
calientes o frias/de congelacion atipicas; estrés oxidativo; estrés metalico; estrés por toxicidad quimica; o una
combinacién de los mismos.

La realizaciéon de los procedimientos de la invencién proporciona plantas que tienen en estrés abiético una tasa de
crecimiento aumentada, con respecto a las plantas de control. Por lo tanto, de acuerdo con la presente invencion, se
proporciona un procedimiento para aumentar la tasa de crecimiento en plantas en estrés abiotico con respecto a las
plantas de control, cuyo procedimiento comprende modular la expresiéon en una planta de una secuencia de acido
nucleico que codifica un polipéptido SYT.

Tipicamente, las plantas responden a exposicién frente al estrés creciendo mas lentamente. En condiciones de
estrés intenso, la planta puede incluso detener por completo el crecimiento. El estrés leve conduce a una reduccién
en el crecimiento de la planta estresada de menos de 40 %, 35 % o 30 %, preferentemente menos del 25 %, 20 % o
15 %, mas preferentemente menos de 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, tratamientos
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 indeseable para
la agricultura. Los estreses leves son los estreses tipicos a los que puede estar expuesta una planta. Estos estreses
pueden ser los estreses bidticos y/o abidticos (ambientales) comunes a los que esta expuesta una planta. Los
estreses biodticos son tipicamente aquellos estreses provocados por patdégenos, tales como bacterias, virus, hongos,
nematodos e insectos. Los estreses abidticos 0 ambientales tipicos comprenden uno cualquiera o mas de: estrés
salino, estrés hidrico (sequia o a exceso de agua), disponibilidad reducida de nutrientes, estreses térmicos
provocados por temperaturas altas o frias/de congelacion, estrés oxidativo, estrés metalico o estrés por toxicidad
quimica.

La realizaciéon de los procedimientos de acuerdo con la presente invenciéon produce plantas que tienen en estrés
abiotico el rendimiento y/o el vigor temprano aumentados, con respecto a las plantas de control. Como se informa en
Wang y col., (Planta (2003) 218: 1-14), el estrés abidtico conduce a una serie de cambios morfoldgicos, fisioldgicos,
bioquimicos y moleculares que afectan de forma adversa el crecimiento y la productividad de la planta. La sequia, la
salinidad, las temperaturas extremas y el estrés oxidativo, a menudo estan interconectados y pueden inducir dafio
en el crecimiento y dafio celular a través de mecanismos similares. Por ejemplo, la sequia y/o salinizacion se
manifiestan principalmente como estrés osmatico, dando como resultado la alteracion de la homeostasis y de la
distribucion ionica en la célula. El estrés oxidativo, que de forma frecuente acompafia a alta o baja temperatura,
salinidad o estrés por sequia, puede provocar la desnaturalizacion de proteinas funcionales y estructurales. La
disponibilidad reducida de nutrientes, en particular la disponibilidad reducida de nitrogeno, es un factor limitante
principal del crecimiento de la planta, por ejemplo a través de la disponibilidad reducida de aminoacidos para la
sintesis de proteinas. En consecuencia, estos diversos estreses medioambientales a menudo activan rutas de
sefializacion celulares y respuestas celulares semejantes, tales como la produccion de proteinas de estrés, la
regulacion positiva de antioxidantes, la acumulacion de solutos compatibles y la detencién del crecimiento.
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Dado que diversos estreses ambientales activan rutas semejantes, la ejemplificacion con el estrés salino no deberia
verse como una limitacion al estrés salino, sino mas bien como una seleccién para indicar la implicacién de los
polipéptidos SYT en los estreses abiodticos en general. Una revision en TRENDS in Plant Science (Jian-Kang Zhu,
Vol. 6, N.° 2, Feb. 2001) confirma que las plantas transgénicas que funcionan mejor en estrés salino, a menudo
también funcionan mejor en otros estreses incluyendo enfriamiento, congelacion, calor y sequia. Se ha informado
sobre un particularmente alto grado de “comunicacion” entre el estrés por sequia y el estrés por alta salinidad
(Rabbani y col., Plant Physiology, Diciembre 2003, Vol. 133, pag. 1755-1767). Por lo tanto, seria obvio que un
polipéptido SYT (como se define en el presente documento) junto con su utilidad en el aumento del rendimiento y/o
el vigor temprano en plantas en estrés salino, también encontraria uso en el aumento del rendimiento y/o del vigor
temprano de la planta en otros diversos estreses abioticos.

La expresion "estrés abiotico" como se define en el presente documento, se entiende que se refiere a uno cualquiera
o0 mas de: estrés salino, estrés hidrico (sequia o exceso de agua), estrés por disponibilidad reducida de nutrientes,
estreses térmicos provocados por temperaturas elevadas o frias/de congelacion atipicas, estrés oxidativo, estrés
metalico o estrés por toxicidad quimica. La expresion estrés salino no se restringe a la sal comun (NaCl), sino que
puede ser una cualquiera o mas de: NaCl, KCI, LiCl, MgCl,, CaCls, entre otras.

La realizacion de los procedimientos de la invencion proporciona plantas que tienen el rendimiento aumentado en
condiciones de estrés por disponibilidad reducida de nutrientes con respecto a las plantas de control.

Los procedimientos de la invencion son aplicables de forma ventajosa a cualquier planta. Las plantas que son
particularmente utiles en los procedimientos de la invencién incluyen a todas las plantas que pertenecen a la
superfamilia Viridiplantae, en particular plantas monocotiledoneas y dicotiledoneas incluyendo forraje o leguminosas
forrajeras, plantas ornamentales, cultivos alimentarios, arboles o arbustos. De acuerdo con una realizacion
preferente de la presente invencion, la planta es una planta de cultivo. Los ejemplos de plantas de cultivo incluyen
soja, girasol, canola, alfalfa, colza, algodén, tomate, patata y tabaco. Adicionalmente de modo preferente, la planta
es una planta monocotiledonea. Ejemplos de plantas monocotiledéneas incluyen cafa de azucar. Mas
preferentemente la planta es un cereal. Ejemplos de cereales incluyen arroz, maiz, trigo, cebada, mijo, centeno,
triticale, sorgo escanda, espelta, secale, carradn, tef, milo y avena.

Un procedimiento preferente para la introducciéon de una modificacion genética es introducir y expresar en una planta
una secuencia de acido nucleico que codifica un polipéptido SYT. Un polipéptido SYT se define como un polipéptido
que comprende del extremo N-terminal al extremo C-terminal: (i) un dominio HNS que tiene en orden creciente de
preferencia al menos el 20 %, 25 %, 30 %, 35 %, 40 %, 45 %, 50 %, 55 %, 60 %, 65 %, 70 %, 75 %, 80 %, 85 %,
90 %, 91 %, 92 %, 93 %, 94 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 % de identidad de secuencia con el dominio HNS de
SEC ID N° 58; y (ii) un dominio rico en Met; y (iii) un dominio rico en QG. Preferentemente, el dominio HNS
comprende los restos mostrados en negro en la Figura 2. De forma adicional, preferentemente el dominio HNS esta
representado en SEC ID N° 57.

De acuerdo con un aspecto preferente de la presente invencion, la expresiéon modulada de una secuencia de acido
nucleico de SYT, es expresion aumentada. El aumento en la expresién puede conducir a niveles elevados de ARNm
o de polipéptido SYT, lo que podria equipararse a la actividad elevada del polipéptido SYT; o la actividad podria
elevarse cuando no hay cambios en los niveles de polipéptido, o incluso cuando hay una reduccion en los niveles de
polipéptido. Esto puede producirse cuando las propiedades intrinsecas del polipéptido SYT estan alteradas
mediante, por ejemplo, la preparacion de versiones mutantes que sean mas activas que el polipéptido de tipo
silvestre. Se conocen en la técnica los procedimientos para aumentar o reducir la expresion de genes o de productos
de genes.

La divulgacion también proporciona construcciones genéticas y vectores para facilitar la introduccién y/o expresion
de las secuencias de nucleétidos utiles en los procedimientos de acuerdo con la invencién.

Por lo tanto, se proporciona una construccion genética que comprende:

(i) Una secuencia de acido nucleico que codifica un polipéptido SYT, como se define anteriormente en el
presente documento, o una secuencia de acido nucleico como se representa en SEC ID N° 150 o SEC ID N°:
152;

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

(iii) Una secuencia de terminacion de la transcripcion.

Una construccién preferente es una donde la secuencia de control es un promotor obtenido de una planta,
preferentemente de una planta monocotiledénea si se va a transformar una monocotiledénea.

Las construcciones utiles en los procedimientos, de acuerdo con la presente invencion, se pueden construir
utilizando tecnologia del ADN recombinante que conocen bien los expertos en la materia. Las construcciones
genéticas se pueden insertar en vectores, que pueden estar disponibles de forma comercial, adecuados para
transformar plantas y adecuados para la expresion del gen de interés en las células transformadas.
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Las plantas estan transformadas con un vector que comprende la secuencia de interés (es decir, la secuencia de
acido nucleico que codifica un polipéptido SYT). La secuencia de interés esta unida operativamente a una o mas
secuencias de control (al menos a un promotor).

De forma ventajosa, para dirigir la expresion de la secuencia de acido nucleico puede usarse cualquier tipo de
promotor.

Los promotores utiles son promotores constitutivos (Benfey y col., EMBO J. 8 (1989) 2195-2202), tales como
aquellos que se originan de virus de planta, tales como 35S CAMV (Franck y col., Cell 21 (1980) 285-294), 19S
CaMV (véanse también los documentos US 5352605 y WO 84/02913), 34S FMV (Sanger y col., Plant. Mol. Biol., 14,
1990: 433-443), el promotor de ubiquitina de perejil, o promotores de planta tales como el promotor de la subunidad
pequenia del Rubisco, descrito en el documento US 4.962.028, o los promotores de planta PRP1 [Ward y col., Plant.
Mol. Biol. 22 (1993)], SSU, PGEL1, OCS [Leisner (1988) Proc Natl Acad Sci USA 85(5): 2553-2557], lib4, usp, mas
[Comai (1990) Plant Mol Biol 15 (3):373-381], STLS1, ScBV (Schenk (1999) Plant Mol Biol 39(6): 1221-1230), B33,
SAD1 o SAD2 (promotores de lino, Jain y col., Crop Science, 39 (6), 1999: 1696-1701) o nos [Shaw y col. (1984)
Nucleic Acids Res. 12(20):7831-7846]. Los promotores de la V-ATPase de la remolacha azucarera son ejemplos
adicionales de promotores constitutivos de plantas (documento WO 01/14572). El Super promotor (documento WO
95/14098) y los promotores obtenidos de cajas G (documento WO 94/12015), son ejemplos de promotores
constitutivos sintéticos. Si es apropiado, ademas pueden utilizarse también promotores inducibles quimicos,
comparense los documentos EP-A 388186, EP-A 335528, WO 97/06268. De acuerdo con la divulgacion, puede ser
ventajosa la expresion constitutiva estable de los polipéptidos en una planta. Sin embargo, la expresién inducible del
polipéptido de la divulgacion es ventajosa, si es de ventaja una expresion tardia antes de la cosecha, dado que la
manipulacion metabdlica puede conducir al retraso del crecimiento de la planta.

También se puede facilitar la expresion de genes de planta a través de un promotor inducible quimico (para una
revision, véase Gatz 1997, Annu. Rev. Plant Physiol. Plant Mol. Biol., 48:89-108). Los promotores inducibles de
forma quimica son particularmente adecuados cuando se desea expresar el gen de una manera especifica de
tiempo. Los ejemplos de tales promotores son un promotor inducible por acido salicilico (documento WO 95/19443),
y el promotor inducible por acido abscisico (documento EP 335 528), un promotor inducible por tetraciclina (Gatz y
col. (1992) Plant J. 2, 397-404), un promotor inducible por ciclohexanol o etanol (documento WO 93/21334) u otros
como se describe en el presente documento.

Otros promotores adecuados son aquellos que reaccionan al estrés bidtico o abidtico, por ejemplo, el promotor del
gen PRP1 inducido por patégeno (Ward y col., Plant. Mol. Biol. 22 (1993) 361-366), el promotor hsp80 inducible por
calor del tomate (documento US 5.187.267), el promotor de alfa-amilasa inducible por enfriamiento de la patata
(documento WO 96/12814) o el promotor pinll inducible por dafio (documento EP-A-0 375 091), u otros como se
describe en el presente documento.

Los promotores preferentes son en particular aquellos que llevan la expresion del gen en tejidos y érganos, en
células de semillas, tales como células de endospermo y células del embridon en desarrollo. Los promotores
adecuados son el promotor del gen de napina de la colza de semillas oleaginosas (documento US 5.608.152), el
promotor USP de Vicia faba (Baeumlein y col., Mol Gen Genet, 1991,225 (3): 459-67), el promotor de oleosina de
Arabidopsis (documento WO 98/45461), el promotor de faseolina de Phaseolus vulgaris (documento US 5.504.200)
el promotor Bce4 de Brassica (documento WO 91/13980), el promotor arc5 de judia, el promotor DcG3 de zanahoria,
o el promotor de B4 Legumina (LeB4; Baeumlein y col., 1992, Plant Journal, 2 (2): 233-9), y promotores que
ocasionan la expresion especifica en semillas en plantas monocotiledéneas tales como maiz, cebada, trigo, centeno,
arroz y similares. Los promotores especificos de semilla ventajosos, son el promotor de la proteina de union a
sacarosa (documento WO 00/26388), el promotor de faseolina y el promotor de napina. Los promotores adecuados
que deben considerarse son el promotor de los genes Ipt2 o Ipt1 de cebada (documentos WO 95/15389 y WO
95/23230), y los promotores descritos en el documento WO 99/16890 (promotores del gen de hordeina de cebada,
el gen de glutelina de arroz, el gen de orizina de arroz, el gen de prolamina de arroz, el gen de gliadina de trigo, el
gen de glutelina de trigo, el gen de zeina de maiz, el gen de glutelina de avena, el gen de casirina de sorgo y el gen
de secalina de centeno). Promotores adecuados adicionales son Amy32b, Amy 6-6 y Aleuraina [documento US
5.677.474], Bce4d (colza de semillas oleaginosas) [documento US 5.530.149], glicinina (soja) [documento EP 571
741], carboxilasa fosfoenolpiruvato (soja) [documento JP 06/62870], ADR12-2 (soja) [documento WO 98/08962],
isocitrato liasa (colza de semillas oleaginosas) [documento US 5.689.040] o a-amilasa (cebada) [documento EP 781
849]. Otros promotores que estan disponibles para la expresion de genes en plantas son promotores especificos de
hoja, tales como aquellos descritos en el documento DE-A 19644478, o promotores regulados por luz tales como,
por ejemplo, el promotor petE de guisante.

Promotores de planta adecuados adicionales son el promotor de FBPasa citosélica o el promotor ST-LSI de patata
(Stockhaus y col., EMBO J. 8, 1989, 2445), el promotor de fosforribosilpirofosfato amidotransferasa de Glycine max
(N.° de Acceso GenBank N.°: U87999) o el promotor especifico de nédulo descrito en el documento EP-A-0 249 676.

En una realizacion, la secuencia de acido nucleico de SYT esta unida operativamente a un promotor constitutivo. Un
promotor constitutivo esta transcripcionalmente activo durante la mayoria, pero no necesariamente durante todas,
las fases de su crecimiento y desarrollo, y se expresa substancialmente de forma ubicua. Preferentemente, el
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promotor deriva de una planta, mas preferentemente, el promotor es de una planta monocotiledénea si se va a
transformar una planta monocotiledénea. Adicionalmente, de forma preferente, el promotor constitutivo es un
promotor GOS2, representado por una secuencia de acido nucleico sustancialmente semejante a SEC ID N°: 145 o
SEC ID N°: 56. Mas preferentemente el promotor GOS2 es como representa en SEC ID N°: 56 o SEC ID N°: 145.
Debe quedar claro que la aplicabilidad de la presente invencién no se limita a la secuencia de acido nucleico de SYT
representada en SEC ID N°: 59, ni la aplicabilidad de la invencion esta restringida a la expresion de una secuencia
de acido nucleico de SYT cuando la dirige un promotor GOS2. En la seccion de "Definiciones" se muestran ejemplos
de otros promotores constitutivos, que también pueden usarse para dirigir la expresion de una secuencia de acido
nucleico de SYT.

De forma opcional, en la construccién introducida en la planta se pueden usar una o mas secuencias terminadoras.
Los elementos reguladores adicionales pueden incluir potenciadores transcripcionales asi como traduccionales. Los
expertos en la técnica seran conscientes de que pueden ser adecuadas sustancias terminadoras y potenciadoras
para su uso en la realizacion de la invencion. También puede afiadirse una secuencia intronica en la regién no
traducida (UTR) 5’ o en la secuencia codificante para aumentar la cantidad del mensaje maduro que se acumula en
el citosol, como se describe en la seccion de "Definiciones". Otras secuencias de control (ademas de las secuencias
promotoras, potenciadoras, silenciadoras, intronicas, regiones UTR3 y/o UTRY5’) pueden ser elementos
estabilizadores de proteina y/o ARN. Un experto en la materia conoceria dichas secuencias o podria obtenerlas
facilmente.

Las construcciones genéticas pueden incluir adicionalmente un origen de secuencia de replicacién 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 cdsmido). Como origenes de replicacion preferidos se incluyen, pero sin limitacion f1-ori y colE1.

Para la detecciéon 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. Los marcadores de seleccion se describen con mas detalle en la
seccion “Definiciones” del presente documento. Los genes marcadores pueden retirarse o escindirse de la célula
transgénica una vez que ya no se necesitan. Las técnicas para retirar marcadores son conocidas en la materia, en la
seccion de "Definiciones" anterior se describen técnicas utiles.

La divulgacion también abarca plantas obtenibles mediante los procedimientos de acuerdo con la presente
invencion. Por lo tanto, la divulgacion proporciona plantas, partes de planta y células de planta obtenibles mediante
los procedimientos de acuerdo con la presente invencion, cuyas plantas tienen introducidas en ellas una secuencia
de acido nucleico de SYT y cuyas plantas, partes de planta y células de planta son, preferentemente, de una planta
de cultivo, de forma adicional preferentemente de una planta monocotiledénea.

La invencion también proporciona un procedimiento para la produccidon de plantas transgénicas que tienen
rendimiento y/o vigor temprano aumentado en estrés abidtico, que comprende la introduccion y expresion en una
planta de una secuencia de acido nucleico de SYT.

Mas especificamente, la presente invencién proporciona un procedimiento para la produccion de plantas
transgénicas, preferentemente plantas monocotiledéneas, que tienen uno cualquiera o mas de rendimiento total de
semilla aumentado, nimero de semillas llenas aumentado, tasa de llenado de semilla aumentado, PMG aumentado
e indice de cosecha aumentado, siendo dicho indice de cosecha la proporcién del rendimiento de semilla dividido
entre la biomasa total, en comparacién con las plantas de tipo silvestre correspondientes en estrés por disponibilidad
reducida de nutrientes, cuyo procedimiento comprende:

(i) introducir y expresar en una planta, o célula de planta, una secuencia de acido nucleico que codifica un
polipéptido SYT como se define en cualquiera de las reivindicaciones 1-2, 4,5y 7;y
(ii) cultivar la célula de planta en condiciones que promueven el crecimiento y desarrollo de la planta.

El acido nucleico de (i) puede ser cualquiera de los acidos nucleicos capaces de codificar un polipéptido SYT, como
se define en cualquiera de las reivindicaciones 1-2, 4, 5 y 7, tal como la secuencia de acido nucleico como se
representa en SEC ID N°: 150 o SEC ID N°: 152.

Las generaciones subsecuentes de las plantas obtenidas de la etapa de cultivo (ii) se pueden propagar mediante
una diversidad de medios, tales como propagacion clonal o técnicas de reproduccion clasicas. Por ejemplo, una
planta transformada de primera generacion (o T1) puede reproducirse asexualmente para proporcionar
transformantes de segunda generacion (o T2) homocigotas, y las plantas T2 pueden adicionalmente propagarse a
través de técnicas de reproduccion clasicas.

La secuencia de acido nucleico se puede introducir directamente en una célula de planta o en la propia planta
(incluyendo introduccién en un tejido, 6rgano o cualquier parte de una planta). De acuerdo con una caracteristica
preferente del procedimiento de la presente invencién, la secuencia de acido nucleico se introduce en una planta
mediante transformacion.
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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
cotransferidos con el gen de interés, después de lo cual el material transformado se regenera en una planta
completa. Para seleccionar plantas transformadas, el material de planta obtenido en la transformacién, como norma,
se somete a condiciones selectivas de tal manera que las plantas transformadas pueden diferenciarse de las plantas
no transformadas. Por ejemplo, las sefiales obtenidas de la manera descrita anteriormente pueden plantarse vy,
después de un periodo de crecimiento inicial, someterse a una selecciéon adecuada por pulverizacion. Una
posibilidad adicional consiste en cultivar las semillas, si fuera apropiado, después de esterilizacion, en placas de
agar usando un agente de seleccion adecuado de tal manera que solamente las semillas transformadas puedan
desarrollarse en plantas. Como alternativa, las plantas transformadas se exploran para determinar la presencia de
un marcador de seleccion tal como el descrito anteriormente.

Después de la transferencia y regeneracion de ADN, las plantas supuestamente transformadas pueden evaluarse
utilizando, por ejemplo, analisis de Southern, para determinar la presencia del gen de interés, nimero de copias y/u
organizacion gendmica. Como alternativa o adicionalmente, los niveles de expresion del ADN recién introducido
pueden supervisarse usando analisis de Northern y/o Western, ambas 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 planta
transformada puede reproducirse asexualmente para proporcionar transformantes de segunda generacioén (o T2), y
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 de la divulgacion descritos en el presente documento, y a todas las partes de la planta y
propagulos de la misma. La presente divulgacion se amplia adicionalmente para incluir la progenie de una célula,
tejido u 6rgano primario transformado o transfectado o la planta completa que se ha producido mediante cualquiera
de los procedimientos anteriormente mencionados, siendo el Unico requisito que la progenie presente las mismas
caracteristicas, o caracteristicas, genotipicas y/o fenotipicas que las producidas por el precursor en los
procedimientos de acuerdo con la invencion. La divulgacion también incluye células hospedadoras que contienen
una secuencia de acido nucleico de SYT aislada. Las células hospedadoras preferentes, de acuerdo con la
divulgacion, son células de planta. La divulgacion también se amplia a las partes cosechables de una planta tales
como, pero sin limitacion, semillas, hojas, frutos, flores, cultivos germinales, raices, rizomas, tubérculos y bulbos. La
divulgacion adicionalmente se refiere a productos derivados, preferentemente derivados de forma directa, de una
parte cosechable de tal planta, tal como granulos o polvos desecados, harina, aceite, grasas y acidos grasos,
almidén o proteinas.

De acuerdo con una caracteristica preferente del procedimiento de la invencion, la expresién modulada es expresion
aumentada. Los procedimientos para aumentar la expresion de acidos nucleicos o de genes, o de productos
génicos, estan bien documentados en la técnica, y se proporcionan ejemplos en la seccion de Definiciones.

Alternativamente, la expresién de una secuencia de acido nucleico que codifica a un polipéptido SYT se puede
modular mediante la introduccién de una modificacion genética, por ejemplo, mediante una cualquiera (0 mas) de las
siguientes técnicas: activacion por ADN-T, TILLING, recombinacién homoéloga, o mediante la introduccion y
expresion en una planta de una secuencia de acido nucleico que codifica un polipéptido SYT. Después de la
introduccion de la modificacion genética, sigue una etapa de seleccion por expresion modulada de una secuencia de
acido nucleico que codifica un polipéptido SYT, cuya expresion modulada proporciona plantas que tienen
rendimiento y/o vigor temprano aumentados en estrés abidtico.

Una de tales técnicas es el etiquetado en activacion de ADN-T. El promotor a introducir 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, preferentes de tejido, preferentes de tipo celular e inducibles, son adecuados todos para su
uso en la activacion de ADN-T. Los efectos de la invencion pueden reproducirse también utilizando la técnica de
TILLING (Abreviatura de Targeted Induced Local Lesions In Genomes: Induccion Dirigida de Lesiones Locales en el
Genoma). Los efectos de la invencion también se pueden reproducir utilizando recombinacién homéloga.

La presente invencion también abarca el uso de la secuencia de acido nucleico de SYT, o el uso de un polipéptido
SYT como se define en cualquiera de las reivindicaciones 1-2, 4, 5y 7, en la mejora del rendimiento en estrés por
disponibilidad reducida de nutrientes, con respecto a las plantas de control y/o en el que dicho rendimiento
aumentado es uno o mas de los siguientes: rendimiento total de semilla, nimero de semillas llenas, tasa de llenado
de semilla, PMG e indice de cosecha, en el que el indice de cosecha es la proporcion del rendimiento de semilla
dividido entre la biomasa total.
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Las secuencias de acido nucleico de SYT, o los polipéptidos SYT, pueden tener uso en programas de cruzamiento
en los que se identifica un marcador de ADN que puede estar ligado genéticamente a un SYT. Las secuencias de
acido nucleico de SYT, o los polipéptidos SYT, pueden usarse para definir un marcador molecular. Este marcador de
ADN o de polipéptido puede entonces usarse en programas cruzamiento para seleccionar plantas que tengan el
rendimiento aumentado. Por ejemplo, el gen SYT puede ser una secuencia de acido nucleico como se representa en
una cualquiera de las secuencias de acido nucleico de SYT como se proporciona en la Tabla 4, u ortélogos o
paralogos de cualquiera de las SEC ID N° mencionadas anteriormente.

Las variantes alélicas de una secuencia de acido nucleico de SYT también 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 seleccidon de variantes alélicas superiores de la secuencia en cuestién y que dara un
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, variantes alélicas
diferentes de una cualquiera de las secuencias de acido nucleico de SYT, como se proporciona en la Tabla 4, u
ortélogos o paralogos de cualquiera de las SEC ID N° mencionadas anteriormente. El rendimiento de crecimiento
puede supervisarse en un invernadero o en el campo. Etapas opcionales adicionales incluyen cruzamiento de
plantas, en el que se identificé la variante alélica superior con otra planta. Esto podria usarse, por ejemplo, para
realizar una combinacion de caracteristicas fenotipicas interesantes.

Las secuencias de acidos nucleicos de SYT 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 las
secuencias de acidos nucleicos de SYT requiere solo una secuencia de acidos nucleicos de al menos 15 nucledtidos
de longitud. Las secuencias de acidos nucleicos de SYT pueden usarse como marcadores de polimorfismos de
longitud de fragmentos de restriccion (PLFR). Con las secuencias de acidos nucleicos de SYT pueden explorarse
transferencias de Southern (Sambrook J, Fritsch EF y Maniatis T (1989) Molecular Cloning, A Laboratory Manual) de
ADN genodmico 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, las secuencias de acidos nucleicos pueden usarse para
explorar transferencias de Southern que contienen ADN gendmicos tratados con endonucleasas de restriccion de un
conjunto de individuos que representan a los padres y a la progenie de un cruce genético definido. La segregacion
de polimorfismos de ADN se observa y se usa para calcular la posicion de la secuencia de acido nucleico de SYT en
el mapa genético previamente obtenido usando esta poblacion (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
Bermatzky 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 acidos nucleicos también pueden usarse para mapeo fisico (es decir, colocacion de secuencias en
mapas fisicos; véase Hoheisel y col. en: Non-mammalian Genomic Analysis: A Practical Guide, Academic press
1996, paginas 319-346, y referencias citadas en su interior).

En otra realizacion, 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 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 las secuencias de acidos nucleicos pueden realizarse diversos procedimientos basados en amplificacion 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 nucleétidos (Sokolov (1990) Nucleic Acid Res. 18: 3671), el Mapeo Hibrido
por Radiacién (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 acido nucleico para disefiar
y producir pares de cebadores para su uso en la reaccion de amplificacién 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 acidos nucleicos instantanea. Sin
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embargo, generalmente esto no es necesario para procedimientos de mapeo.

Los procedimientos de acuerdo con la presente invencion dan como resultado plantas que tienen el rendimiento
aumentado en estrés abiotico, como se ha descrito anteriormente en el presente documento. Estos rasgos de
aumento del rendimiento también pueden combinarse con otros rasgos econémicamente ventajosos, tales como
rasgos que potencian adicionalmente el rendimiento, la tolerancia a diversos estreses, rasgos que modifican
diversas caracteristicas arquitectonicas y/o caracteristicas bioquimicas y/o fisioldgicas.

Descripcion de las figuras

La Figura 1 muestra la tipica estructura de dominio de los polipéptidos SYT de plantas y mamiferos. El dominio
conservado HNS se localiza en el extremo N-terminal del polipéptido. El C-terminal restante del polipéptido, en
polipéptidos SYT de planta consiste en un dominio rico en QG, y de un dominio rico en QPGY en polipéptidos
SYT de mamiferos. Un dominio rico en Met esta comprendido tipicamente dentro de la primera mitad del dominio
rico en QG (del extremo N-terminal al extremo C-terminal) en plantas, o del rico en QPGY en mamiferos. Un
segundo dominio rico en Met puede preceder al dominio HNS en polipéptidos SYT en planta.

La Figura 2 muestra un alineamiento multiple del extremo N-terminal de varios polipéptidos SYT, utilizando el
programa de alineamiento multiple VNTI AlignX, en base de un algoritmo ClustalWW modificado (InforMax,
Bethesda, MD, http://www.informaxinc.com), con parametros predeterminados para la penalizacién de apertura
de hueco de 10 y una extension de hueco de 0,05. El dominio HNS esta recuadrado a través de los polipéptidos
SYT de planta y de ser humano. La ultima linea en el alineamiento consiste en una secuencia consenso obtenida
de las secuencias alineadas.

La Figura 3 muestra un alineamiento multiple de varios polipéptidos SYT de planta, utilizando el programa de
alineamiento multiple VNTI AlignX, en base de un algoritmo ClustalW modificado (InforMax, Bethesda, MD,
http://www.informaxinc.com), con parametros predeterminados para la penalizacion de apertura de hueco de 10y
una extension de hueco de 0,05. Los dos dominios principales, del N-terminal al C-terminal, estan recuadrados e
identificados como dominio HNS y el dominio rico en Met/rico en QG. De forma adicional, el dominio rico en Met
N-terminal esta también recuadrado, y las posiciones de SEC ID N° 90 Y SEC ID N° 91 estan subrayadas en
negrita.

La Figura 4 muestra un arbol Neighbour joining, resultante del alineamiento de multiples polipéptidos SYT
utilizando CLUSTALW 1.83 (http://align.genome.jp/sit-bin/clustalw). Los clados SYT1 y SYT2/SYT3 estan
identificados con llaves.

La Figura 5 muestra un vector binario p0523, para la expresion en Oryza sativa de un AtSYT1 de Arabidopsis
thaliana bajo el control de un promotor GOS2 (referencia interna PR00129).

La Figura 6 detalla ejemplos de secuencias. Las SEC ID N°: 56 a 153 se refieren a las secuencias de SYT. Las
secuencias de acido nucleico de SYT se presentan desde el principio al fin. La mayoria de estas secuencias se
obtienen a partir de secuenciacion EST, que es de calidad inferior. Por lo tanto, pueden encontrarse sustituciones
de acido nucleico.

Ejemplos

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

Manipulacion de ADN: a menos que se indique otra cosa, se realizaran técnicas de ADN recombinante de acuerdo
con los protocolos convencionales descritos en (Sambrook (2001) Molecular Cloning: a laboratory manual, 32 Edicion
Cold Spring Harbor Laboratory Press, CSH, Nueva York) o en los Volimenes 1y 2 de Ausubel y col. (1994), Current
Protocols in Molecular Biology, Current Protocols. Materiales y procedimientos convencionales de trabajos
moleculares en plantas se describen en Plant Molecular Biology Labfax (1993) por R.D.D. Croy, publicado por BIOS
Scientific Publications Ltd (RU) y Blackwell Scientific Publications (RU).

Ejemplo 1: Clonado del Gen de AtSYT1

Se amplificé el gen de AtSYT1 de Arabidopsis thaliana mediante PCR utilizando como molde una biblioteca de
ADNCc de plantula de Arabidopsis thaliana (Invitrogen, Paisley, RU). Después de la transcripcion inversa del ARN
extraido de plantulas, se clonaron los ADNc en pCMV Sport 6.0. El tamafio promedio del inserto en el banco fue de
1,5 kb, y el numero original de clones fue del orden de 1,59 x 107 ufc. Después de la primera amplificacion de 6x10""
ufc/ml, se determiné que el titulo original era de 9,6 x 10° ufc/ml. Después de la extraccion de plasmido, se utilizaron
200 ng de molde en una mezcla de PCR de 50 pl. Para la amplificacion por PCR se utilizaron los cebadores
prm06681 (SEC ID N° 148; en sentido, coddén de inicio en negrita, sitio AttB1 en cursiva:
5-GGGGACAAGTTTGTACAAAAAAGCAGGCTTAAACAATGCAACAGCACCTGATG-3") y prm06682 (SEC ID N°:
149; inverso, complementario, sitio AttB2 en cursiva
5-GGGGACCACTTTGTACAAGAAAGCTGGGTCATCATTAAGATTCCTTGTGC-3"), que incluyen los sitios AttB para
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la recombinacién Gateway. La PCR se realizd utilizando la polimerasa de ADN Hifi Taq en las condiciones
habituales. Se amplificé y purific6 un fragmento de PCR de 727 pb (incluyendo sitios attB) utilizando también
procedimientos habituales. Después se realizé la primera etapa del procedimiento Gateway, la reaccion PB, durante
la que el fragmento de PCR recombina in vivo con el plasmido pDONR201 para producir, de acuerdo con la
terminologia Gateway, un "clon de entrada", p07466. El plasmido pDONR201 se adquirié en Invitrogen, como parte
de la tecnologia Gateway®.

Ejemplo 2: Construccion del Vector

El clon de entrada p07466 se us6 posteriormente en una reaccion LR con p00640, un vector destinatario utilizado
para transformacion de planta (Oryza sativa). Este vector contiene, como elementos funcionales dentro de los limites
del ADN T: un marcador de seleccion de plantas; un casete de expresion marcador detectable y un casete Gateway
disefiado para recombinacion LR in vivo con la secuencia de interés ya clonada en el clon de entrada. Un promotor
GOS2 de arroz (SEC ID N°: 145) para expresion constitutiva (PRO0129) se localizaba cadena arriba de este casete
Gateway.

Se han descrito muchos sistemas de vector binario (y super binario) diferentes para la transformacion de plantas
(por ejemplo An, G. en Agrobacterium Protocols. Methods in Molecular Biology vol 44, pag. 47-62, Gartland KMA y
MR Davey eds. Humana Press, Totowa, Nueva Jersey). Muchos son a base del vector pBIN19, descrito por Bevan
(Nucleic Acid Research. 1984. 12:8711-8721), que incluye un casete de expresion génica en planta flanqueado por
las secuencias del borde izquierdo y derecho del plasmido Ti de Agrobacterium tumefaciens. Un casete de expresion
génica en planta consiste en al menos dos genes - un gen marcador de seleccion y un promotor de planta regulando
la transcripcion del ADNc o del ADN gendmico del gen del rasgo. Se pueden utilizar diversos genes marcadores de
seleccion, incluyendo el gen Arabidopsis que codifica una enzima acido acetohidroxi sintasa (AAHS) mutada
(Patentes de los Estados Unidos 57673666 y 6225105). De forma semejante, se pueden utilizar diversos promotores
para regular el gen del rasgo para proporcionar regulacion constitutiva, del desarrollo, tisular o ambiental, de la
transcripcion del gen.

Después de la etapa de recombinacidon LR, el vector de expresion resultante pGOS2::AtSYT1 (Figura 5) se
transformé en la cepa de Agrobacterium LBA4044, utilizando protocolos de choque térmico o de electroporacion. Se
crecieron las colonias transformadas en medio YEP, y se seleccionaron mediante los antibiéticos respectivos,
durante dos dias a 28 °C. Estos cultivos de Agrobacterium se utilizaron para la transformacion de plantas.

Para la transformaciéon de plantas se pueden utilizar otras cepas de Agrobacterium tumefaciens que son bien
conocidas en la técnica. Ejemplos de tales cepas son C58C1 o EHA105.

Ejemplo 3: Transformacién de plantas
Transformacién de arroz

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

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

Se generaron aproximadamente 35 transformantes de arroz TO independientes para una construccion. Los
transformantes primarios se transfirieron desde una camara de cultivo tisular a un invernadero. Después de un
analisis de PCR cuantitativa para verificar el nimero de copias del inserto de ADN-T, solo una Unica copia de
plantas transgénicas que presentaban tolerancia al agente de seleccién, se guardaron para la cosecha de la semilla
T1. Después, las semillas se cosecharon de tres a cinco meses después del trasplante. El procedimiento produjo
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transformantes de locus Unico a una tasa de aproximadamente 50 % (Aldemita y Hodges 1996, Chan y col. 1993,
Hiei y col. 1994).

Transformacién de maiz

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

Transformacion de trigo

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

Transformacion de soja

La soja se transform6 de acuerdo con una modificacion del procedimiento descrito en el Texas A y M patente de
Estados Unidos 5.164.310. Diversas variedades comerciales de soja son susceptibles a transformacion mediante
este procedimiento. La variedad de cultivo Jack (disponible en la fundacion lllinois Seed) se utiliza normalmente para
la transformacion. Se esterilizaron semillas de soja para la siembra in vitro. El hipocotiledéneo, el radiculo y un
cotiledén se extirparon de plantulas jovenes de siete dias de vida. El epicétilo y el cotileddn restantes se cultivaron
adicionalmente para desarrollar nodos axilares. Estos nodos axilares se extirparon y se incubaron con
Agrobacterium tumefaciens que contenia el vector de expresion. Después del tratamiento de cocultivo, los explantes
se lavaron y se transfirieron a medios de seleccion. Los brotes regenerados se extirparon y se colocaron en un
medio de elongacion de brote. Los brotes no mayores de 1 cm se colocaron en medio de enraizamiento hasta que
se desarrollaron las raices. Los brotes enraizados se trasplantaron al suelo en el invernadero. Se produjeron
semillas T1 de plantas que presentaban tolerancia al agente de seleccion y que contenian una sola copia del inserto
de ADN-T.

Transformacién de colza/canola

Peciolos cotiledonarios e hipocadtilos de plantulas jévenes de 5-6 dias de vida se utilizaron como explantes para el
cultivo tisular y se transformaron 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 transformacioén, pero también
pueden usarse otras variedades. Se esterilizaron semillas de canola en la superficie para la siembre in vitro.
Explantes de peciolos cotiledonarios con el cotiledén unido se extirparon de las plantulas in vitro y se inocularon con
Agrobacterium (que contenia el vector de expresion) sumergiendo el extremo cortado del explante del peciolo en la
suspension bacteriana. Después, los explantes se cultivaron durante 2 dias en medio MSBAP-3 que contenia BAP 3
mg/l, sacarosa al 3 %, Fitagar al 0,7 % a 23 °C, 16 h de luz. Después de dos dias de cocultivo con Agrobacterium,
los explantes de peciolos se transfirieron a medio MSBAP-3 que contenia BAP 3 mg/l, cefotaxima, carbenicilina o
timentina (300 mg/l) durante 7 dias y después se cultivaron en medio MSBAP-3 con cefotaxima, carbenicilina o
timentina y agente de seleccion hasta la regeneracion del brote. Cuando los brotes tenia una longitud de 5 - 10 mm,
se cortaron y se transfirieron al medio de elongacion de brote (MSBAP-0,5 que contenia BAP 0,5 mg/l). Los brotes
de aproximadamente 2 cm de longitud se transfirieron al medio de enraizamiento (MSO0) para la induccién de raices.
Los brotes enraizados trasplantaron al suelo en el invernadero. Se produjeron semillas T1 de plantas que
presentaban tolerancia al agente de seleccion y que contenian una sola copia del inserto de ADN-T.
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Transformacion de alfalfa

Utilizando el procedimiento de (McKersie y col., 1999 Plant Physiol 119: 839-847) se transform6 un clon de
regeneracion de alfalfa (Medicago sativa). La regeneracion y transformacion de la alfalfa es dependiente del
genotipo y por lo tanto se requiere una planta regenerada. Se han descrito procedimientos para obtener plantas
regeneradas. Por ejemplo, estas pueden seleccionarse de variedades de cultivo Rangelander (Agriculture Canada) o
de cualquier otra variedad comercial de alfalfa como describen Brown DCW y A Atanassov (1985. Plant Cell Tissue
Organ Culture 4: 111-112). Como alternativa, 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). Explantes de peciolos se cocultivaron durante una
noche con un cultivo de Agrobacterium tumefaciens C58C1 pMP90 (McKersie y col., 1999 Plant Physiol 119: 839-
847) o LBA4404 que contenia el vector de expresion. Los explantes se cocultivaron durante 3 dias en la oscuridad
en un medio de inducciéon SH que contenia Pro 288 mgl/l, tioprolina 53 mg/l, K2S0O4 4,35 g/l y acetosiringinona 100
um. Los explantes se lavaron en medio Murashige-Skoog de fuerza media (Murashige y Skoog, 1962) y se
sembraron en placas en el mismo medio de induccion SH con acetosiringinona pero con un agente de seleccion
adecuado y un antibidtico adecuado para inhibir el crecimiento de Agrobacterium. Después de varias semanas, los
embriones somaticos se transfirieron al medio de desarrollo BOi2Y que no contenia reguladores de crecimiento, sin
antibioticos, y sacarosa 50 g/l. Posteriormente, los embriones somaticos germinaron en medio Murashige-Skoog de
fuerza media. Las plantulas enraizadas se trasplantaron en macetas y se cultivaron en un invernadero. Se
produjeron semillas T1 de plantas que presentaban tolerancia al agente de seleccién y que contenian una sola copia
del inserto de ADN-T.

Ejemplo 4: Configuracion de la evaluacién de las plantas de arroz transgénicas de AtSYT1 en estrés abiético

Se conservaron cuatro acontecimientos, de los cuales la progenie T1 segregé 3:1 para la presencia/ausencia del
transgén. Para cada uno de estos acontecimientos, se seleccionan aproximadamente 15 plantulas T1 que contenian
el transgén (hetero y homocigotos) y aproximadamente 15 plantulas T1 que carecian del transgén (nulicigotos)
supervisando la expresion con marcador visual. Las plantas transgénicas y los correspondientes nulicigotos se
cultivaron a cada lado en posiciones aleatorias. Las condiciones en el invernadero eran dias cortos (12 horas de
luz), con temperaturas promedio de 28 °C con luz y de 22 °C en oscuridad, y humedad relativa promedio del 70 %.

Deteccion de estrés salino

Las plantas se crecieron en un sustrato hecho de fibras de coco y argex (proporcion 3 a 1). Durante las dos primeras
semanas después del trasplante de los plantones en el invernadero se usd una soluciéon de nutrientes normal.
Después de las dos primeras semanas, se afiadio a la solucion de nutrientes sal 25 mM (NaCl) hasta que las plantas
se cosecharon. Después se midieron los parametros relacionados con la semilla.

Deteccion de sequia

Se cultivan las plantas en suelo de maceta en condiciones normales hasta que alcanzan la etapa de
encabezamiento. Después se transfieren a una seccion “seca” en la que se mantiene el riego. Se insertan sondas de
humedad en macetas seleccionadas al azar para supervisar el contenido hidrico del suelo (CHS). Cuando el CHS
esta por debajo de determinados umbrales, las plantas vuelven a regarse automaticamente de manera continua
hasta que de nuevo alcanzan un nivel normal. Después las plantas se vuelven a transferir a condiciones normales.
El resto del cultivo (maduracion de planta, cosecha de semilla) es igual que para las plantas que no se cultivaron en
condiciones de estrés abidtico. Después se miden los parametros relacionados con la semilla.

Un procedimiento alternativo para imponer estrés hidrico en las plantas trangénicas, es mediante el tratamiento con
agua que contenga un osmolito como polietilenglicol (PEG) al potencial de agua hidrico especifico. Dado que el PEG
puede ser toxico, se somete a las plantas solo a un tiempo de exposicion breve, y luego se retoma un riego normal.

Deteccion de la disponibilidad reducida de nutrientes (nitrégeno)

Se crecieron las plantas de arroz en suelo de recipientes en condiciones normales excepto para la solucion de
nutrientes. Los recipientes se regaron desde el trasplantado hasta la maduraciéon con una solucién de nutrientes
especifica, conteniendo contenido reducido de nitrégeno (N), habitualmente entre 7 y 8 veces menos. El resto del
cultivo (maduracion de la planta, cosecha de semilla) es el mismo que el de las plantas no crecidas en estrés
abidtico. Después se midieron los parametros relacionados con la semilla.

Anadlisis estadistico: ensayo F

Se utilizé un ANOVA (analisis de varianza) de dos factores como un modelo estadistico para la evaluacién global de
las caracteristicas fenotipicas de la planta. Se realiz6 un ensayo F en todos los parametros medidos de todas las
plantas de todos los acontecimientos transformados con el gen como se expone en el procedimiento de la invencion.
El ensayo F se realiz6 para verificar un efecto del gen sobre todos los acontecimientos de transformacion y un efecto
global del gen, también conocido efecto génico global. El umbral de significado de un efecto génico global verdadero
se establece a un nivel de probabilidad de 5 % para el ensayo F. Un valor significativo del ensayo F para un efecto
génico, significa que no solo la presencia o la posicion del gen ocasionan las diferencias en el fenotipo.
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Medicion de parametros relacionados con biomasa

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

El area aérea de la planta (o biomasa foliar) se determiné contando el nimero total de pixeles en las imagenes
digitales de las partes aéreas de la planta discriminadas del fondo. Este valor se promedié para las imagenes
tomadas en el mismo momento de los diferentes angulos y se convirtié a un valor de superficie fisica expresado en
mm cuadrados por calibracion. Los experimentos mostraron que el area aérea de la planta medida de este modo se
correlacionaba con la biomasa de las partes de la planta por encima de la superficie. El area de la parte aérea es el
momento en el que la planta ha alcanzado su maxima biomasa foliar. El vigor temprano es el area aérea de la planta
(plantula) tres semanas después de la germinacion.

Mediciones de parametros relacionados con la semilla

Las paniculas primarias maduras se cosecharon, se contaron, se metieron en bolsas, se etiquetaron con cédigo de
barras y después se secaron durante tres dias en un horno a 37° C. Después, las paniculas se trillaron y todas las
semillas se recogieron y se contaron. Las vainas llenas se separaron de las vacias utilizando un dispositivo de
soplado de aire. Las vainas vacias se desecharon y la fracciéon restante volvio a contarse. Las vainas llenas se
pesaron en una balanza analitica. El niumero de semillas llenas se determind contando el nimero de vainas llenas
que quedaron después de la etapa de separacion. El rendimiento total de la semilla se midié pesando todas las
vainas llenas cosechadas de una planta. El nimero total de semillas por planta se midié contando el nimero de
vainas cosechadas de una planta. El peso de mil granos (PMG) se extrapolé del nimero de semillas llenas contadas
y de su peso total. El indice de cosecha (IC) en la presente invencion se define como la relacion entre el rendimiento
de semilla total y el area por encima de la superficie (mmz), multiplicado por un factor de 10°. El numero total de
flores por panicula como se define en la presente invencién es la relacion entre el nimero total de semillas y el
numero de paniculas primarias maduras. La tasa de llenado de semilla, como se define en la presente invencion, es
la proporcion (expresada en %) del nimero de semillas llenas sobre el nimero total de semillas (o floretes).

Ejemplo 5: Resultados de la evaluacion de las plantas de arroz transgénicas de AtSYT1 en estrés abibtico
(estrés salino).

Los resultados de la evaluacion de las plantas de arroz transgénicas de AtSYT1 sometidas a estrés salino se
presentan en la Tabla A. También se muestra la diferencia porcentual entre los transgénicos y los nulicigotos
correspondientes, con un valor P del test F por debajo de 0,05.

La biomasa aérea, el vigor temprano, el rendimiento total de semilla, el nUmero de semillas llenas, la tasa de llenado
de semilla, el PMG y el indice de cosecha, estaban aumentados de forma significativa en las plantas transgénicas de
ATSYT1, en comparacion con las plantas de control (en este caso, los nulicigotos), en estrés abidtico.

Tabla A: Resultados de la evaluacion de las plantas de arroz transgénicas de AtSYT1 en estrés abidtico

Rasgo Diferencia %
Biomasa aérea 19
Vigor temprano 18
Rendimiento total de semilla 30
Numero de semillas llenas 18
Tasa de llenado 15
PMG 10
Indice de cosecha 16

LISTADO DE SECUENCIAS
<110> CropDesign N.V.
<120> Plantas que tienen el rendimiento aumentado y un procedimiento de produccién de las mismas
<130> PF58401-prio

<160> 153
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<170> Patentln version 3.3
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<210>1

<211> 2151

<212> ADN

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 1
atgtgctgtg gatcagaccyg attaaaccag atcgtgtcat caagatcttc gttgecaatt 60
tctetecgagg aagataacaa tcettgttacce aacacagaca tgaatcactt aacagtcgaa 120
acagaggata cgtttgegag cttgettgag cttgcagcecta acaacgatgt tgaaggtgta iso
aggctatcta tcgagagaga cccttctigt gtagacgaag ctggtcetctg gtacggtegt 240
caaaaaggtt ctaaagctat ggtcaacgat tacaggactc cgttgatggt tgctgctact 300
tacggaagca ttgatgtgat caagcttatt gtttctttga ctgatgcetga cgtgaaccgt 360
gcttgcggga atgatcagac cactgcgtta cactgcgectg cttctggagg agctgtgaat 420
gctatccaag ttgttaaget gcttcttgeoca gectggagetg atttgaatcet gttggatgcet 480
gaaggtcaac gagctggtga tgttattgtt gttectocta agecttgaagg cgtgaagetg 540
atgcttcagg agcttctttce tgctgatgga tcatctactg cggagceggaa tctacgggtt 600
gtgacaaatg ttccgaatag aagctecatct cegtgtcatt ctectactgg agagaatggt 660
ggatcagggt ctggttcacc gctoggoctcoct ccocttttaage tgaaatctac tgaattcaay 720
aaagagtate c¢ggttgatee gtetttgeca gatatcaaga acagtatcta cgcogactgat 780
gagtttagaa tgtattcctt caaggtccgg ccttgctcocte gtgcttatte acatgattgg 8490
actgagtgte cttttgttca cccgggtgaa aacgcgagga ggagagaccc dgaggaagttco 800
cattacagect gegttecttyg cccggatttt aggaaaggag cttgtaggag aggagatatg 960
tgtgagtatg cgcacggtgt gtttgaatge tggecttcatc cggctcagta caggacccegt 1020
ctttgcaaag atggaacagg ctgtgctcgg cgggtttgtt tcotttgegca tacacccgag 1080
gagcttcogac ctttgtacge atcaactggt tcageggtte cttegeoctag atcgaatget 1140
gattatgcag ctgctttgag tctcecttoct ggttctoccat caggagtctc tgtcatgtcc 1200
cegettteee ¢atcagecage ggggaacgga atgtctcatt cgaatatggce ttggeocacaa 1260
ccaaatgtcc ctgcgttgca cttaccagga agcaatctac agtcaagcag gctaaggtct 1320
tetectecaatg caagggatat cocgacggat gagttcaata tgttagcgga ttacgagceag 1380
cagcaactce tcaacgagta ttccaatget ctgagccgtt ctggteggat gaaatcaatg 1440
ccteocttecga atcttgaaga tcetttctca gcagaaggct cttcatctcce ccggttcact 1500
gattcogctt tagcttcocge ggtgttcteg cctacacaca agtcagcetgt cttcaaccag 1560
ttccaacaac agcaacagca gcecagcagagce atgttgtcte caatcaacac aagcttttet 1620
tcaccaaaga gegttgacca ctcattgttt tcaggtggag gaagaatgte tcctecggaat 1680
gttgttgaac caatatcacce catgagtget cgggtttceca tgttggctca gtgogtgaag 1740
caacaacaac agcaacagca gcagcagcag cagcaacatc agttcoccgtag ccttagctcce 1800
agagagetca gaacaaacte tagcccaatce gttggttcac cggtaaacaa caacacatgyg 1860
tcatcaaaat ggggatcttc aaatggtcaa ccggattggyg gaatgagctc agaagcactt 1820
ggtaagttga gatcttcgte ategtttgat ggtgatgagc ctgatgtgtc atgggtccag 13980
tcactggtga aggagactcc agcagaagcc aaagagaaag cagcaacabe ttectcaggy 2040
gaacacgtga tgaagcagoec aaatceggtt gaaccggtaa tggatcatge tgggctagaa 2100
gcttggattg agcaaatgca gctcgatcag cttgtggete agcagaattg a 2151

<210>2

<211>716

<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 2
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Axrg
350
Tyxr
Tyr
Val
Ser
Gly
430
hsp

Gln

Arg
15

Asn
Ser
Ser
Gly
Leu
95

Val
Thr
Gln
Asp
Len
175
Ser
Arg
Gly
Phe
Ser
2585
Pro
Hisg

Ser

Ala
335
Axg
Ala
Ala
Met
Asn
415
Ser

Ile

Leu

Ser
Thr
Leu
Ile
80

Met
Ser
Thr
val
Ala
160
Glu
Ser
Ser
Ser
Lys

240
Ile

Cys
Pro
Cys
Met
320
Gln
val
Ser
Ala
Ser
400
Met
Asn

Pro

Leu



10

15

20

25

Asn
465
Pro
Pro
His
Gln
vVal
545
Val
Gln
His
Pro
Gly
625
Gly
Ser
Lys

Pro

Gln
705

<210> 3
<211> 13
<212> PRT

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> motivo

<220>

450
Glu

Pro
Arg
Lys
Ser
530
Asp
vVal
Cys
Gln
Ile
610
Ser
Lys
Trp
Ala
Val

690
Met

1

<221> VARIANTE

<222> (1)..(1)

Tyr
Ser
Phe
Ser
518
Met
His
Glu
vVal
FPhe
595
Val
Ser
Leu
Val
Ala
675

Glu

Gln

<223> \sustituir = "Ala"

<220>

<221> VARIANTE

<222> (7)..(7)

<223> \sustituir = "Thr"

<400> 3

<210> 4
<211>12
<212> PRT

<213> Secuencia artificial

Ser
Asn
Thr
500
Ala
Leu
Ser
Pro
Lys
580
Axg
Gly
Asn
Arg
Gln
660
Thr

Pro

Leu

Asn
Leu
485
Asp
Val
Ser
Leu
Ile
565
Gln
Ser
Ser
Gly
Serx
645
Ser
Ser

Val

Asp

ES 2558 133 T3

Ala
470
Glu
Ser
Fhe
Pro
Phe
550
Ser
Gln
Leu
Pro
Gln
630
Ser
Leu
Ser

Met

Gln
710

455
Leu

Asp
Ala
Asn
Ile
535
Ser
Pro
Gln
Ser
Val
615
Pro
Ser
Val
Ser
Asp

695
Leu

Ser Arg
Leu Phe

Leu Ala
505

Gln Phe

520

Asn Thr

Gly Gly
Met Ser

Gln Gln
585

Ser Arg

600

Asn Asn

Asp Trp
Sexr Phe

Lys Glu
665

Gly Glu

680

His Ala

Val Ala

Ser
Ser
490
Ser
Gln
Ser
Gly
Ala
570
Gln
Glu
Asn
Gly
Asp
650
Thr
His
Gly

Gln

Gly
475
Ala
Ala
Gln
Phe
Arg
555
Arg
Gln
Leu
Thr
Met
635
Gly
Pro
Val

Leu

Gln
718

460
Arg

Glu
Val
Gln
Ser
540
Met
val
Gln
Arg
Trp
620
Ser
Asp
Ala
Met
Glu

700
Asn

Met
Gly
Phe
Gln
525
Ser
Ser
Ser
Gln
Thr
605
Ser
Ser
Glu
Glu
Lys

685
Ala

Lys
Ser
Serx
5140
Gln
Pro
Pro

Met

Gln
590

Asn

Ser
Glu
Pro
Ala

670
Gln

TIp

Ser
Ser
495
Pro
Glin
Lys
Axg
Leu
575
Gln
Ser
Lys
Ala
Asp
€55
Lys

Pro

Ile

Pro Cys Ser Arg Ala Tyr Ser His Asp Trp Thr Glu Cys

1

5

43

10

Met
480
Ser
Thr
Gln
Ser
Asn
560
Ala
Glin
Ser
Txrp
Leu
640
Val
Glu

AsSn

Glu



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

<220>
<223> motivo 2

<400> 4

ES 2558 133 T3

His Pro Gly Glu Asn Ala Arg Arg Arg Asp Pro Arg

1

<210>5

<211>19

<212> PRT

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> motivo 3

<220>

<221> VARIANTE
<222> (3)..(3)

<223> \sustituir = "lle"

<220>

<221> VARIANTE
<222> (6)..(6)

<223> \sustituir = "Ser"

<220>

<221> VARIANTE
<222> (11)..(11)
<223> \sustituir = "Ser"

<220>

<221> VARIANTE
<222> (14)..(14)
<223> \sustituir = "Lys"

<400> 5

His Gly Val Phe Glu Cys Trp Leu His Pro Ala Gln Tyr Arg Thr Arg

1
Leu Cys Lys

<210> 6

<211>5

<212> PRT

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> motivo 4

<400> 6

<210>7

<211> 54

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador: prm06717

<400> 7

5 10

5 10 15

Cys Phe Phe Ala His
1 5

44
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ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctt aaacaatgtg ctgtggatca gacc 54

20

<210> 8

<211> 50

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> cebador: prm06718

<400> 8

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtg gttaggtctc tcaattctge 50

<210>9

<211> 981

<212> ADN

<213> Oryza sativa

<400> 9
aagaggcaag agcatcegta ttaaccagee ttttgagact tgagagtgtg tgtgactcoga 60
tccagegtag tttcagttcg tgtgttggtg agtgattcca gccaagtbttg cgatggctte 120
tcagcaggaa cgggctaget accacgceegyg cgagaccaag goccegegeocyg agdagaagac 180
ggggcgcatg atgggcacgg cgcaggagaa ggcgogggayg gocaaggaca cggoegtooga 240
cgccgcggygg cgcgoegatgg goaggggaca cggcgecaag gaggcgacca aggagaaggco 300
gtacgagacc aaggacgcga ccaaggagaa ggcgtacgag gcaaaggacyg cggectegega 360
cgccaccggce cgcgccatgg acaagggccg ©ggegecgceyg ggcgogacga gggacaaggco 420
gtacgatgcc aaggacaggg cggctgacac ggcgcagtcc goccocgccgacc gogocogoga 480
cggcgcoggyg cagaccggyga goetacattgg acagaccogcoe gaggoogoca agcagaaagc 540
ggecggcgcc gogceagtacg ccaaggagac cgcgatcgcc ggcaaggdaca agaccggogc 600
cgtgctccag caggcaggygg ageaggtygaa gagegtggceyg gtgggggcega aggacgcggt 660
gatgtacacg ctcgggatgt caggcgataa caagaacaac gceccgctgccg gcaaggacac 720
cagcacctac aagectggaa ctgggagtga ctaccagtaa tacggtagaa gaagcecatgtg 780
tcgtctttgg cactgatgcc aaagtgtacg tgttgtatcc tcttttttaa gtttcagctco 840
gacttegacg tgtteggtgt cacactttgg tttttcagtt gtgctcaact gttcatgttt 900
ctggttccat ggagggccag tgtggaggtc aatgtttaag ctttcgtttt aaaatctgat 960
aataaagttg gttaagacct g 981

<210> 10

<211> 3372

<212> ADN

<213> Eucalyptus grandis

<400> 10

45
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ggaagacgaa gagcaacaaa ataggtctca ctecctecte tcectectetcet cctcoctctcott 60
ctttetetet cttetgette taacaaagtce teottocttga gagacaggge tgegtegteog 120
tctttctote teoctogetge gagettoetga gaaagttcaa ttetttttet cttgttbctcet 180
ctetectacee tteotgggtac cactgtgaag ctocggtott ttcetattrtt tttetteteg 240
ggctatctgg gtcetgggeaa atccategeg cgetetgete tggactgaga ggocgtcagt 300
ggctttagat ctgcgacgec tcttgcettge tcagtgagcet gggctagttc aaatcegacga 360
agaaagcatg cgctagtgat tggtgtgggt aatacactgce attcgatctc tactaagtat 420
ccecaagtat actaagatcce cgttctcage catgagtcaa ctgaccattc agactgagga 480
cacttttgece agcttgettg agettgetge taacaacgac acagaatctbt teggacggtg 540
tgtggaacgt gatccttcga gcatagatga aattggatat tggtatggtc gccaaaadgg 600
ttegaagecag gtggtcaata tgcaaagaac teocotcettatg ghggetgeta catatggtag 660
tgttgatgta atgagactca ttctttgcct atctgatgct gatgtgaatc gaacctgcoag 720
cacagacaag agcacagccce ttcactgtge tgcecctctggt ggtgctgtga atgctgtaga 780
tgctgtgagy ctactcctgt cagetggtge tgacccaaght ttagcecagatg ctaacggtca 840
geggectgtg gatgttattg ttgtteoctec aaageotectt tcaataaagt ttgctcottga S00
agagctcttg tcgaccgaag gatctgtaaa tgaacacaat ctgagagtgt ccgtagccac 960
ttccaattea acctctcecc cactttcatc ttccececggat aatggttecc cagcatctge 1020
taattgttet teoceccaaga actcaaagtt aagtgatgce cctgttettt atgeatcaga 1080
aaagaaggaa tacccggtgg atccatctet teccagatatc aagaatagcea tttactcaac 1140
agatgaattc cgaatgtatt cttttaaagt gcggecttgt tcacgagogt actcgcatga 1200
ttggacggag tgcccttttg ttcatccagg ggagaatgcc cgtagaaggg atccaaggaa 1260
gttccactac agctgtgtcc cttgeccectga tttcocggaag ggtgettgta gacgtggaga 1320
tatgtgtgaa tatgctcatg gtgtttttga gtgetggcte catcctgctc agtatcggac 1380
tcgattatgc aaggatggta caagttgtgc tcggagagtg tgcttottbtg ccoccacacgga 1440
gcaagagctg cgtceccattgt acgtctccac tggttctget gttccgtcte ctegetcgag 1500
tacctctgga gctgctgecca tggattttge tgcagcocatg agcocctcettac ctggttcccc 1560
atcatcagta tccatcatgt ccccttcace ctteactect cccatgtctc catctgctaa 1620
tggtatttet cacccatectg ttgeoeotggeoe ccagcaaaat gtaccaactt tgcatcettcece 1680
cggaagcaat cttcagtcca geegettgag atctteotceott aatgeaagag atattcctea 1740
ggaggatttt gacttgetgt cagattatga tgtgcaacag cagcagctcce taaatgagtt 1800
ttecatectt tcacaacaat cgatgggtge taattoecttg aacegttcetyg gteggcotgaa 1860
aactttgacc cectecaaacce ttgatgatet cttctetget gagagcectcat ccoectegeta 1920
cgctgatcaa gccctggcectt ctgctgtttt ttcaccaacg cacaaatcty cagtaatcaa 1980
tecaatttcag ¢agcagcage agagcatgtt atcacccate aacacaacct tetctoectaa 2040
gagtgtcgac caccctttgt tgcaagecgbc tttecggtgtt caatctggge gaatgtcocococ 2100
tcgtaacatg gatcccatct ctectataag ttectegtgtg tcgatgttgg coecaacgaga 2160
gaaacagcaa cagcaattac gcagcctaag ctctcgtgaa cteggttcca attcagcecgce 2220
cattgtgggt tcceceecgtgg gttettggbe gaaatgggga gctacaaatg ggaaaccaga 2280
ctgggctgtt agtgcagatg aactaggtaa gcttcgcagg tctaattcat ttgagcttgg 2340
gaacaatggt gaggagcecag atctttcatg ggttcaatcc ctcocgttaaag aatctoctac 2400
cgagatgaaa gaaaagcttt cgtcaactct ctcectggtgtt ccagccccecy ctacatccag 2460
tgaggttccg agtatcaget cgcagatgga atcggttgat cacgaagtge taggagoeatg 2520
gctccagecag atgcagcteg atccgetogt ggetcagcaa aactaggttg ttttttttec 2580
tacatggect tgaggaagta gacagcoggaa agtttttttt ggtaaatact atgtttttte 2640
tggaaatttt tgatgctggg ggtggggtct ggaagaagat aacaaggeag gaaaggggte 2700
agtgaagtca ctggagaaaa ggaattcatt tttaaccatt ttatcattet attacaacag 2760
aaagtaggga aaaaaaagga agaccctctg ggttatgaag agaaattaaa cccaggctag 2820
gegtteteet ttctaatatt tecaatttbta ggtecatatt actgtcattt cotttttgece 2880
gtcttatecat atttcatcaa aatggaactg gggactaatg tttgttcecat tcetttegcete 2940
ttctgattta tttgecacocct tggggtaaga tcaaaagaga aattatgatc attttctttt 3000
gaggatattt ttttttccca atatttgtga gaatgaaagt taagagggga tatgatgtgt 3060
ctggtgttgt agtatgaaaa accaataacc gagttcacct gttgctgcectg gtggtagaag 3120
aagtggagaa gaagctatga tcctttgatg taacagtcaa tcaaacattt taataccttt 3180
attttttgtt tcctcatgta atccatcctt tgtgattgtoe cbectctectet ctctoctetet 3240
ctctecteotee cteccocgtgt tetttottca taagcgtctt gottgtcgakb ctgtaaatta 3300
ttgaaaaggyg tcatggaaag ccgtgceggt gtggattctce atttttgcaa aaaaaaaaaa 3360
aaaaaaasaaa aa 3372

<210> 11

<211>704

<212> PRT

46
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<213> Eucalyptus grandis

<400> 11

Met Ser Gln Leu Thr Ile Gln Thr Glu Asp Thr Phe Ala Ser Leu Leu
1 5 1o 15
Glu Leu Ala Ala Asn Asn Asp Thr Glu Ser Phe Gly Arg Cys Val Glu
20 25 30
Arg Asp Pro Ser Ser Ile Asp Glu Ile Gly Tyr Trp Tyr Gly Arg Gln
35 40 45

47



Lys
Ala
65

Ser
Leu
Arg
Gly
Ile
145
Glu
Pro
Ser
Ser
Asn
225
Arg
Val
Tyr
Gly
Pro
305
Tyxr
Gly
Ser
Met
385
Gln
Ser
Fhe
Glu
Arg
465
Phe

Ser

Gln

Gly
50

Ala
Asp
His
Leu
Gln
130
Lys
His
Leu
Ser
Glu
210

Ser

Pro

Ser
Asp
290
Ala
Arg
Val
Ala
Pro
370
Ser
Gln
Arg
Asp
Phe
4590
Ser
Ser

Ala

Gln

Ser
Thr
Ala
Cys
Leu
115
Arxrg
Phe
Asn
Ser
Pro
195
Lys
ITle
Cys

Pro

Cys
275
Met
Gln
Val
Ser
Ala
355
Ser
Pro
Asn
Leu
Leu
435
Ser
Gly
Ala

Val

Gln

Lys
Tyr
Asp
Ala
100
Leu
Pro
Ala
Leu
Ser
180
Lys
Lys
Tyr
Ser
Gly
260
Val
Cys
Tyr
Cys
Thr
340
Ala
Ser
Ser
Val
Arg
420
Leu
Ile
Arg
Glu
Phe

500
Gln

Gln
Gly
Val
85

Ala

Ser

Val

Arg
165
Ser
Asn
Glu
Ser
Arg
245
Glu
Pro
Glu
Arg
Phe
325
Gly
Met
val
Ala
Pro
405
Ser
Ser
Leu
Leu
Sexr
485

Ser

Gln

ES 2558 133 T3

val
Ser
70

Asn
Ser
Ala
Asp
Glu
150
Val
Pro
Ser
Tyr
Thr
230
Ala
Asn
Cys
Tyx
Thr
30
Phe
Ser
Asp
Ser
Asn
3190
Thr
Ser
Asp
Ser
Lys
470
Ser

Pro

Ser

Val
55

Val
Arg
Gly
Gly
Val
135
Glu
Serx
Asp
Lys
Pro
215
Asp
Tyr
Ala
Pro
Ala
295
Arg
Ala
Ala
Phe
Ile
375
Gly
Leu
Leu
Tyr
Gln
455
Thr
Ser

Thr

Met

Asn Met
Asp Val
Thr Cys

Gly Ala
105

Ala Asp

120

Ile val

Leu Leu
Val Ala

Asn Gly
185

Leu Ser

200

Val Asp

Glu Phe
Ser His

Arg Arg
265

Asp Phe

280

His Gly

Leu Cys
His Thr
Val Pro
345
Ala Ala
360
Met Ser
Ile Ser
His Leu
Asn Ala
425
Asp Val
440
Gln Ser
Leu Thr
Pro Arg
His Lys

505
Leu Ser

48

Gln
Met
Ser
S0

Val
Pro
Val
Sex
Thr
170
Ser
Asp
Pro
Arg
Asp

250
Arg

Val
Lys
Glu
330
Ser
Ala
Pro
His
Pro
410
Arg
Gln

Met

Pro

TYyr
490
Ser

Pro

Arg
Arg
75

Thr
Asn
Ser
Pro
Thx
155
Ser
Pro
Ala

Ser

Met
235

Trp
Asp
Lys
Phe
Asp
315
Gln
Pro
Met
Ser
Pro
395
Gly
Asp
Gln
Gly
Ser
475
Ala

Ala

Ile

Thr
60

Leu
Asp
Ala
Leu
Pro
140
Glu
Asn
Ala
Pro
Leu
220
Tyr
Thr
Pro
Gly
Glu
300
Gly
Glu
Arg
Ser
Pro
380
Ser
Ser
Ile
Gln
Ala
460
Asn
Asp

Val

Asn

Pro
Tle
Lys
Vail
Ala
125
Lys
Gly
Ser
Ser
Val
205
Fro
Ser
Glu
Arg

Ala
285

Cys
Thr
Leu
Ser
Leu
365
Phe
Val
Asn
Fro
Gln
445
Asn
Leu
Gln

Ile

Thr

Leu
Leu
Ser
Asp
110
Asp
Leu
Ser
Thr
Ala
190
Leu
Asp
Phe
Cys
Lys
270
Cys
Trp

Ser

Sex
350
Leu
Thr
Ala
Leu
Gln
430
Leu
Ser
Asp

Ala

Asn
510
Thr

Met

Cys
Thr
95

Ala
Ala
Len
Val
Ser

175
Asn

Tyr
Ile
Lys
Pro
255
Phe
Arg
Leu
Cys
Pro
335
Thr
Pro
Pro
Trp
Gln
415
Glu
Leu
Leu
Asp
Leu
495

Gln

FPhe

Val
Leu
80

Ala
Val
Asn
Ser
Asn
160
Pro
Cys
Ala
Lys
val
240
Phe
His
Arg
His
Ala
320
Leu
Ser
Gly
Pro
Pro
400
Ser
Asp
Asn
Asn
Leu
480
Ala

Phe

Ser



Pro
Ser

545
Ser

Gly
Pro
Asn
625
Val
Ser

Pro

Ala

<210> 12
<211> 1860
<212> ADN

<213> Oryza sativa

<400> 12

Lys
530
Gly
Arg
Ser
Ser
Asp
610
Ser
Gln

Ser

Ser

Trp
690

515
Ser

Arg
val
Leu

Pro
5985
Trp

Phe
Ser
Thr
ITle

675
Leu

Val
Met
Ser
Ser
580
Val
Ala
Glu
Leu
Leu
660

Ser

Gln

Asp
Ser
Met
565
Ser
Gly
val
Leau
Val
645
Ser
Ser

Gln
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His
Pro
550
Leu
Arg
Sexr
Ser
Gly
630
Lys
Gly
Gln

Met

Pro
53%
Arg
Ala
Glu
Trp
Ala
615
Asn
Glu
Val
Met

Gln
695

520
Leu

Asn
Gln
Leu
Ser
600
Asp
Asn
Ser
Pro
Glu

680
Leu

49

Leu
Met
Arg
Gly
585
Lys
Glu
Gly
Pro
Ala
665

Ser

Asp

Gln
Asp
Glu
570
Ser
Trp
Leu
Glu
Thr
650
Pro
val

Pro

Ala
Pro
555
Lys
Asn
Gly
Gly
Glu
635
Glu
Ala
Asp

Leu

Ser
5440
Ile
Gln
Ser
Ala
Lys
620
Pro
Met
Thr
His

Val
700

525
Phe

Ser
Gln
Ala
Thr
605
Leu
Asp
Lys
Ser
Glu

685
Ala

Gly
Pro
Gln
Ala
590
Asn
Arg
Leu
Glu
Sex
670

vVal

Gln

Val
Ile
Gln
575
Ile
Gly
Arg
Ser
Lys
655
Glu

Leu

Gln

Gln
Ser
560
Leu
Val
Lys

Ser

Trp
640
Leu
Val
Gly

Asn
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atgggggagc ctgggggcgc cgaggcggcc dgtcetcocecgega ggctgctcga gcoctggeoggec 60
gacgacaacqg cggcggggcet cggggagete ctegeggegt ggecceteccct cgccgacgag 120
cecgogocgt ggtacaccce ggogcggggce goggagocgce tgaccccgct catggtcgeo 180
gcegtgtacyg geteggtggg ctgectegac gegetectet cgeegececta cctegtggac 240
cocaacegeg cocteoggegtc gtogctctco accccgctce acctcgeocge ¢gogggcygyg 300
toccgecteog coccogegge ggtctococoge ctoctogecyg coggcgecga cecggeccte 360
ctcgaccace tccagegceg ggcgtceccgac cteocgtcecgege tecceogcccaa cteogctcoceg 420
ctcaagaacce acctectete cetectecgge gococgcaagg agtggoectae ¢gaccccteco 480
ctceccgaca tcaagaacgg cgcctacgec tcoccgacgact tcaggatgta ctcecgttcaag 540
gtgcgcgegt gotogeggge ctactoecat gactggacgg agtgeccctt cgtcecaccec 600
ggegagaacg cgcggcggcy cgacccgagg aagtaccact acagctgecgt gcoccogtgccceg 660
gagttcecaaga agggggecgg gtgcaggaga ggggacatgt gegagtacge gcacggggtg 720
ttcgagagct ggctccaccc ggogcagtac cggacgcgoc tctgcaagga cggcgtcggce 780
tgcgeecgee gegtetactt cttegoccac acgococgacg agctocgcece getcetacgice 840
tecacggget ccgeegtgcc gtogeccgcegc ggggcgttgg agatggcggce ggoggcggcy 200
gcocgatgggga tggggctgte gtegccgggg tcgtcogtogt tecacgecges getatcgecg 960
tcggceggeg ggggcggggg c©g9ggggcygy ggcageggceg goggeggege gtggocgcayg 1020
cagcegagey tgecggeyget ctgoctgcocc gggagogcocog ggaacctoea cctgagcecdg 1080
ctgegcacgt cgetgagoge gogcgacatyg geoccgtogacg agctgcectcge cgcggoggceg 1140
gcggoeggegyg actacgacgg cctegtogee toccoecgect ceateceggte cgocgaggggy 1200
aaggcgcttg tgccgtcaaa tctcgacgag ctcttectceg ctgagctcocgc cgecgecgeg 1260
gcgtegeget cgecgeogeta cgocgaccaa ggoeggegecoyg cgttetccce gacccegcaay 1320
gccaccgtge tcaaccaatt ccagctgcag cagcagcata gcttgctctc geccgcgggeg 1380
gccegeggtga cacecagages ggtcetceccca atgagctece gecteoctege cgegetggceyg 1440
cagcegggaga agatgcagca gcagacgctg cggagcatga gctcacggga cctcoggcaac 1500
geegegteoge tgetggtegg ctogcececggbtg agctcocgagca tgtccaaatg ggyggttcoocce 1560
tcecggeaace cggactgggg cgccgacgac gaggagceteg geegectcaa gegttgecteoco 1620
tcgttegage tcoccggtccgg agccgccaat ggcaaccatg agcectgacct ctecatgggtce 1680
aacaccctag tgaaggagee gacaccggag aagatgatga cgacgacatce ggcaatggat 1740
tccattggca tcttgggaca gaacacaage cgtgatcaca tcgtcggagg cgaggatgac 1800
actgceggag tcatceagecag ctggcttgaa cagetccage teogatgagat ggttgtetag 1860

<210>13

<211>619

<212> PRT

<213> Oryza sativa

<400> 13

50



Met:
Glu

Ala

Ser
65

Pro
Ala
Ala
Ser
Leu
145
Leu
Tyr
Thr
Pro
Gly
225
Phe
Asp
Asp
Pro
Gly
305
Ser
Ala
Ala

Asp

Tyr
385

Gly
Leu
Trp
Gly
50

vVal
Asn
Ala
Ala
Asp
130
Leu
Pro
Ser
Glu
Arg
210
Ala
Glu
Gly
Glu
Arg
290
Leu
Ala
Txp
Gly
Met

370
Asp

Glu
Ala
Pro
is

Ala
Gly
Arg
Gly
Gly
115
Leu
Ser
Asp

Phe

Cys
195
Lys
Gly
Ser
val
Leu
275
Gly
Ser
Gly
Pro
Asn
355
Ala

Gly

Pro
Ala
20

Ser
Glu
Cys
Ala
Gly
100
Ala
Val
Leu
Ile
Lys

180
Fro

Tyr
Cys
Trp
Gly
260
Arg
Ala
Serx
Gly
Gln
340
Leu

val

Leu

Gly
Asp
Leu
Pro
Leu
Ser
85

Ser
Asp
Ala
Leu
Lys
165

val

Phe

Axg

Leu
248

Cys
Pro
Leu
Pro
Gly
325
Gln
His
Asp

Val
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Gly
Asp
Ala
Leu
Asp
70

Ala
Ala
Pro
Leu
Gly
150
Asn
Arg
val
Ty
Arg
230
His
Ala
Leu
Glu
Gly
310
Gly
Pro
Leu

Glu

Ala
390

Ala
Asn
Asp
Thr
55

Ala
Ser
Ser
Ala
Pro
135
Ala
Gly
Ala
His
Serx
215
Gly
Pro
Arg
Tyr
Met
295
Serx
Gly
Ser
Ser
Leu

375
Ser

Glu
Ala
Glu
40

Pro
Leu
Ser
Ala
Leu
120
Pro
Arg
Ala
Cys

Pro
200

Cys
Asp
Ala
Arg
Val
280
Ala
Ser
Gly
Val
Arg
360

Leu

Bro

51

Ala
Ala
25

Pro
Leu
Leu
Leu
Pro
105
Leu
Asn
Lys
Tyr
Ser
185
Gly
Val
Met
Gln
val
265
Ser
Ala
Ser
Gly
Pro
345
Leu

Ala

Ala

Ala
10

Gly
Ala
Met
Ser
Ser
20

Ala
Asp
Ser
Glu
Ala
170
Arg
Glu
Pro
Cys
TyY
250
Cys
Thyr
Ala
Phe
Gly
330
Ala
Arg
Ala

Ser

val
Leu
Pro
Vail
Pro
75

Thr
Ala
His
Leu

Trp
155
Ser
Ala
Asn
Cys
Glu
235
Arg
Phe
Gly
Ala
Thr
315
Gly
Leu
Thr

Ala

Ile
395

Ser
Gly
Trp
Ala
60

Pro
Pro
Val
Leu
Pro
140
Pro
Asp
Tyr
Ala

Pro
220

TYY
Thr
Phe
Ser
Ala
300
Pro
Ser
Cys
Ser
Ala

380
Aryg

Ala
Glu

Tvxr
45

Ala
Tyr
Leu
Ser
Gln
125
Leu
Pro
Asp
Ser
Arg
205
Glu
Ala
Arg
Ala
Ala
285
Ala
Pro
Gly
Leu
Leu
365

Ala

Ser

Arg
Leu
30

Thr
Val
Leu
His
Arg
110
Arg
Lys
Asp
Phe
His
190
Arg
Phe
His
Leu
His
270
vVal
Met
Leu
Gly
Pro
350
Ser

Ala

Ala

Leu
15

Leu
Pro
Tyr
Val
Leu
95

Leu
Arg
Asn
Fro
Arg

175
Asp

Lys
Gly
Cys
255
Thx
Pro
Gly
Ser
Gly
335
Gly
Ala
Ala

Arg

Leu
Ala
Ala
Gly
Asp
80

Ala
Leu
Ala
Hig
Ser
160
Met
Trp
Asp
Liys
Val
240
Lys
Pro
Ser
Met
Pro
320
Gly
Ser
Arg

Asp

Gly
400



Lys
Ala
Ala
Leu
Pro
465
Gln
Asp
Ser
Asp
Arg
545
Asn
Ser
His
Leu
<210> 14

<211> 2106
<212> ADN

Ala
Ala
Ala
Gln
450
Glu
Arg
Leu
Met
Asp
530
Ser
Thr
Ala

Ile

Glu
610

Leu
Ala
Phe
435
Gln
Pro
Glu
Gly
Ser
515
Glu
Gly
Leu
Met
Val

595
Gln

val
Ala
420
Ser
Gln
val
Lys
Asn
500
Lys
Glu
Ala
Val
Asp
s80
Gly

Leu

<213> Medicago truncatula

<400> 14

Pro
405
Ala
Pro
Hisg
Ser
Met

485
Ala

Trp
Leu
Ala
Lys
565
Ser

Gly

Gln
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Ser
Ser
Thr
Ser
Pro
470
Gln
Ala
Gly
Gly
Asn
550
Glu
Ile

Glu

Leu

Asn
Arg
Arg
Leu
455
Met
Gln
Ser
Phe
Axqg
535
Gly

Pro

Gly

Asp
615

Leu
Ser
Lys
4490
Leu
Ser
Gln
Len
Pro
520
Leu
Asn
Thr
Ile
Asp

600
Glu

52

Asp
Pro
425
Ala
Ser
Ser
Thr
Leu
505
Ser
Lys
Hisz
Pro
Leu
585

Thr

Met

Glu
410
Arg
Thr
Pro
Arg
Leu
490
Val
Gly
Arg
Glu
Glu
570
Gly

Ala

Val

Leu
Tyr
Val
Arg
Leu
475
Arg
Gly
Asn
Cys
Pro
555
Ly=s
Gln

Gly

Val

Phe
Ala
Leu
Ala
460
Leu
Sex
Ser
Pro
Ser
S40
Asp
Met
Asn

val

Ser
Asp
Asn
445
Ala
Ala
Met
Pro
Asp
52%
Ser
Leu
Met

Thr

ile
605

Ala
Gln
430
Gln
Ala
Ala

Ser

Val
510
Trp

Phe
Ser
Thr
Ser

590
Ser

Glu
415
Gly
FPhe
Val
Leu
Ser
495
Ser
Gly
Glu
Trp
Thr
575
Arg

Ser

Leu
Gly
Gln
Thr
Ala
480
Arg
Ser
Ala
Leu
val
560
Thr

Asp

Trp
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atgaaaaatc taactgttcg tactgatgat tctttttcca gcttacttga acatgettcet 60
aacaatgatt ttgaagattt caaggtaget ctagatagtg atgcttcact tattaatgaa 120
gttggcttct ggtatgbtccg tcaaaaggga tctaaccaaa ttgttcttga gcaccgaacc 180
coctttaatgg tggetgette ctatgggagt attgatattc taaagcttat actctcatat 240
ccegaggcetg atgttaattt ctocctgtgga actgataaaa gcactgctcet tcactgtget 300
gcetcaagtg gttcagttaa tgetgttgat getataaaat tgcecttttate agcectggtgcet 360
gatatcaatt ctgtggatgc taatgggaaa cgccctgtgyg atgttatcegt tgttcctatt 420
gttgttecte ataagetcga aggtgttaaa acaattcttg aagaacttcet ctcagacagt 480
gcttectgaag gatctgtgga tgattgctet ctteccetgt cteottatttc atcgagtcoot 540
ggttcatcotg ccoectttate atetgetgaa aatggatcte catectetee tgtggetcce 600
aagtttacag atacagctgt taattctaca tcagaaaaga aagagtatcc agttgaccca 660
tctettcctg acataaaaaa cageatgtat gccacagatg aattccgcat gtattcatte 720
aaggttcgtec cttgttcteg tgcatactet catgattgga ctgagtgtcec ttttgtgcat 780
cctggagaga atgctegaaqg gagagaccecet agaaagtttc actacagetg tgtgccatge 840
cctgattita ggaaagggge ttgccgacgt tcggatatgt gtgaatatgec tcatggagta 200
ttegagtgect ggctacacce agetcagtat cggacaaggce tgtgcaaaga cggtatgggt 960
tgtaaccgaa gggtgtgctt cttcgetcac tcacctgaayg agectgegtece getgtatgtg 1020
tccactggtt ctgetgttec ttcaccccega tcagotgett ctactgctaa tgtcatggac i080
atggctgetg ctatgagect tttoccoctggt tcaccatcat caatctcettt gatgtctcaa 1140
tcaccctttg cacagectee tetatcteca tcetgcaaatg gcaataatge ttggccacag 1200
ccocaatgtge cageoteottea tttaccagga agecattaatc aaactagteg tttgagatcet 1260
tctecttagtg cccgtgatat gcecacacgac gacttcaaca atatgttgeca agactttgat 1320
gggcagcage agatactaaa tgacttgage tgtttctcac ageccccgtcoco tggtgetatt 1380
tcagttggtc gatctggccg cectaaaaca ctaactcococt caaatctgga tgatcttttt 144¢
tgtgctgaga ttgctteatc tectaggtat teocgacceoeg ctgeggette tgtattttec 1500
ccaacacaca aatctgctgt cttcaaccag tttcaacagce ttcocaaagctce cttatcaccce 1560
atcaacacaa atgtcatgtc tectacaaac gtagagcatc ccctgttoca ccaggettea 1620
tatggtctet cttctectgg aaggatgtca ccaagaagta tggaagecct atctcecaatg 1680
agttctcgge tgtcagcttt tgctcageogt gagaaacaac agcagcagca gcaacagetyg 1740
cgtagecteca getcaagaga actecggtgct aacaatcctc totcagetgt tgggtceccct 1800
gttaactcct ggtccaagtg gggatcatcc cctattggaa aagctgattg gteggtaaat 1860
ccaaatgact tcggtcaaac acagagatca acttcttttg agcatggaaa caatggagaa 19220
gagcctgatyg taggttgggt ccattccctt gtcaaggatc ccacacctga gaagaaagag 1%80
aagcttgcag gttccggecece aattccatce gttgaaaaga atcccaatcc tcaagocggac 2040
ggcattgatc actctgtttt gggagcttgg ctcgagcaac tgcagctgga tcaacttgta 2100
gtetag 2106

<210> 15

<211>701

<212> PRT

<213> Medicago truncatula

<400> 15

53



Met
Glu
Ser
Lys
Ala
65

Pro
Leu
Lys
Gly
Lys
145
Ala
Ser
Ser
Ser
Ile
225
Lys
Pro
Phe

Arg

Leu
305

Lys
His
Asp
Gly
SO

Ala
Glu
His
Leu
Lys
130
Leu
Ser
Ser
Pro
Thr
210
Lys

val

Phe

Arg
290
His

Asn
Ala
Ala
35

Ser
Ser
Ala
Cys
Leu
115
Glu
Glu
Ser
Ser
195
Ser
Asn
Arg

Val

Tyr
275
Ser

Pro

Leu
Serx
20

Ser
Asn
Tyr
Bap
Ala
100
Leu
Pro
Gly
Gly
Pro
180
Ser
Glu
Ser
Pro
His
260
Ser

Asp

ala

Thr
Asn
Leu
Gln
Gly
Val
85

Ala
Ser
val
Val
Ser
165
Gly
Pro
Lys

Met

Cys
245
Pro
Cys
Met

Gln
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Val
Asn
Tle
Ile
Ser
70

Asn
Ser
Ala
Asp
Lys
150
Val
Ser
Val
Lys
Tyr
230
Ser
Gly
Val
Cys

TYY
310

Arg
Asp
Asn
Val
55

Ile
Fhe
Ser
Gly
Val
135
Thr
Asp
Ser
Ala
Glu
215
Ala
Arg
Glu
Pro
Glu

295
Arg

Thr
Phe
Glu
40

Leu
Asp
Ser
Gly
ala
120
Ile
Ile
Asp
Ala
Pro
200
Tyr
Thr
Ala
Asn
Cys
280
Tyr

Thr

54

Asp
Glu
25

Val
Glu
Ile
Cys
Ser
105
Asp
Val
Leu
Cys
Pro
185
Lys
Pro
Asp
Tyrx
Ala
2_65
Pro

Ala

Arg

Asp
10

Asp
Gly
His
Leu
Gly
Q0

Val
Ile
Val
Glu
Ser
170
Leu
Phe
Val
Glu
Ser
250
Arg
Asp
His

Leu

Ser
Fhe
Phe
aArg
Lys
75

Thr
Asn
Asn
Pro
Glu
155
Leu
Ser
Thr
Asp
Phe
235
His
Axrg
FPhe
Gly

Cys
315

Phe
Lys
Trp
Thr
60

Leu
Asp
Ala
Ser
Ile
140
Leu
Pro
Ser
Asp
Pro
220
Arg
Asp
Axg
Arg
Val

300
Lys

Ser

val

Tyr
45

Pro
Ile
Lys
val
val
125
Val
Leu
Leu
Ala
Thr
205
Ser
Met
Trp
Asp
Lys
285
Phe

Asp

Ser
Ala
30

val
Leu
Leu
Ser
Asp
110
Asp
val
Ser
Ser
Glu
190
Ala
Leu
Tyr
Thr
Pro
270
Gly
Glu

Gly

Leu
15

Leu
Arg
Met
Ser
Thr
95

Ala
Ala
Pro
Asp
Leu
175
Asn
val
Pro
Ser
Glu
255
Arg
Ala
Cys

Met

Leu
Asp
Gln
Val
Tyr
80

Ala
Ile
Asn
His
Ser
160
Ile
Gly
Asn
Asp
Phe
240
Cys
Lys
Cys
Trp

Gly
320



Cys
Pro
Ala
Pro
Gln

385
Fro

Leu

Ser
465

Cys
Ser
Gln
Thr
Ser
545
Ser
Gln
Pro
Ser
Gly
625
Glu
Glu
Lys
Ala
<210> 16

<211> 2841
<212> ADN

<213> Oryza sativa

<400> 16

Asn
Leu
Ser
Gly

370
Pro

Asn -

Leu
Asn
Ser
450
Gly
Ala
Val
Leu
Asn
530
Pro
Ser
Gln
Leu
Serxr
610
Gln
Pro
Lys

Asn

Trp
690

Axg

Tyr
Thr
385
Ser
Pro
Val
Arg
Met
435
Cys
Arg
Glu
Phe
Gln
£15S
Val
Gly
Arg
Gln
Ser
595
Pro
Thr
Asp
Lys
Pro

675
Len

Arg
Val
340
Ala
Pro
Leu
Pro
Ser
420
Leu
Phe
Pro
Ile
Ser
500
Ser
Glu
Arg
Leu
Leu
580
Ala
Ile
Gln
Val
Glu
660

Asn

Glu

Val
325
Ser
Asn
Ser
Ser
Ala
405
Serx
Gln
Ser
Lys
Ala
485
Pro
Ser
His
Met
Serx
S65
Arg
val
Gly
Arg
Gly
645
Lys

Pro

Gln
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Cys
Thx
Val
Ser
Pro
390
Leu
Leu
Asp
Gln
Thr
470
Ser
Thr
Leu
Pro
Ser
S50
Ala
Ser
Gly
Lys

Ser
630

Trp
Leu
Gln

Len

Phe
Gly
Met
Ile
375
Ser
His
Ser
Phe
Pro
458
Leu
Serxr
His
Ser
Leu
535
Pro
Phe
Leu
Ser
Ala
615
Thr
Val
Ala

Ala

Gln
695

Phe Ala

Ser Ala
345

Asp Met

360

Ser Leu

Ala Asn
Leu Pro

Ala Arg
425

Asp Gly

440

Arg Pro

Thr Pro
Pro Arg

Lys Ser
505

Pro Ile

520

Phe His

Arg Ser
Ala Gln

Ser Ser

585
Pro Val
600

Asp Trp
Ser Phe
His Ser

Gly Ser
665

Asp Gly

680

Leu Asp

55

His
330
val
Ala
Met
Gly
Gly
410
Asp
Gln
Gly

Ser

Tyx
490
Ala
Asn
Gln
Met
Arg
570
Arg
Asn
Ser
Glu
Leu
650
Gly
Ile

Gln

Ser
Pro
Ala
Ser
Asn
385
Ser
Met
Gln
Ala
Asn
475
Ser
vVal
Thr
Ala
Glu
555
Glu
Glu
Ser
Val
His
635
Val
Pro

Asp

Leu

Pro
Ser
Ala
Gln
380
Asn
Ile
Pro
Gln
Ile
460
Leu
Asp
Phe
Asn
Ser
540
Ala
Lys
Leu
Trp
Asn
620
Gly
Lys
Ile
His

Val
700

Glu
Pro
Met
365
Ser

Ala

Asn

Ile
445
Ser
Asp
Pro

Asn

val
525

TYY
Leu
Gln
Gly
Ser
605
Pro
Asn
Asp
Pro
Ser

685
Val

Glu
Arg
350
Ser
Pro
Trp
Gln
Asp
430
Leu
Val
Asp
Ala
Gln
510
Met
Gly
Ser
Gln
Ala
590
Lys
Ash
Asn
Pro
Ser

670
vVal

Leu
335
Ser
Leu
Phe
Pro
Thr
415
Asp
Asn
Gly
Leu
Ala
495
Phe
Ser
Leu
Pro
Gln

575
Asn

Trp
Asp
Gly
Thr
655

val

Leu

Ala
Phe
Ala
Gln
400
Ser
Fhe
Asp
Arg
Phe
480
Ala
Gln
Pro
Ser
Met
560
Gln
Asn
Gly
Phe
Glu
640
Preo

Glu

Gly
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atgaacggea cgecgatctc cgegtecegee geggecggceg togacggagt cggegegygcog &0
gtggeogetgg cggccgogac caagaagagt geocgoogoygg cggcegecgt cgccgagatg 120
gcgaaaacee tcaccgtega cacggacgac gecttegegg ggetectega geotegoegeg 180
gacgacgacg cggagggcect gogocgcgcy ctggagegog €Cccgoocge cgccgeggac 240
gaggegggcec totggtacgg ccogecgeaag gtectegage accgcacgce gectgatggte 300
gcggccacct atggcagect cgoggtgctt cgoctgctge tgtccctcoc gtocogtegat 360
gtcaatcgee geotgtggcte ecgacggeacce accgeecteoe actgtgecgge gtetggtgge 420
tcgecgtett gtgtggagge cgtcaagctg ctgettgectg ctggggctga tgctgatgec 480
acggatgctt ccggatatecg tccagetgat gtgatectctg ttcoctccaaa gatgtttgac 540
gccaagattyg ccocctccaaga tettettgga tgoccaaagg ctgggcatgg cgttetcocgg 600
gtggtgacaa gggcegcaaa ctctatgttg tcacctgtat catcccctac agcagaagat 660
gcacgatctc catcagetge tgtgatgatg acgacaaagt ttgcagatct tceccaagggtt 720
gtgacatcgy aaaagaaaga atatccagtg gatccgtccc ttccocegatat caagaacagce 780
atctatgctt ccgatgagtt cegecatgtac tcatttaaga tcaggccatg ctocgecgggeg 240
tactcacatg attggactga gtgcccgttt gttcacccag gggagaacgce acggcgtegd 200
gaccctegea agtateacta cagetgtgtg ccatgeceeyg actttagaaa gggagtttge 960
cggcgtggtg acatgtgtga atatgcteat ggcgtgttceg agtgttggct ccatccagca 1020
cagtacegta ctegectttg caaggatgge acaagetgta ategeegtgt ctgtttettt 1080
gcgcatacaa ctgatgagct ccgaccacta tatgtttcca ctggatctgc agtaccatcec 1140
ccaagagcocct cggcaacagce tacaatggag atggctgcag caatgggctt gatgectggt 1200
tctccatcat cagtttecage agtcatgtec. ccatttacac caccaatgtce ccocttcaggce 1260
aatgggatgc ccccttecatt gggctggcag cagccaaatg tteccgacact acacctteca 1320
ggcagcagece ttcaghbcgag ccggctecgt acctcactta gtgcaaggga tatgectget 1380
gatgattact ccctgatgca ggatattgat tcacagctta taaatgattt gtgctattca 1440
cgtattggtt catcaacagg aaaccacacg tetcecggacca agtccectaaa tecgtcaaac 1500
ttggatgatc tcttctctge tgagatggtc tcttcccecga ggtatagtaa tgcoctgatoeag 1560
ggtggtatgt tttcaccate tcacaagget geotttcectta atcagttoca gcaacagcag 1620
caggcacttc tttcaccaat caacacagtc ttctcecccga agtctgtgga caaccageag 1680
ttgocttecac actcatctet gttgcaagea tcacttggta tatcctecce tggeccgcoatg 1740
tctecctcgat gtgttgaatc tgggteccct atgaactctc atcttgcetge tgctcttgcet 1800
cagcgtgaga agcaacagca gacaatgaga agtctcagtt ctegtgatcet tgggecgagt 1860
gctgcaagag catcaggtgt tgttggctcc cctctaagct catcatggtc aaagtgggga 1920
tcaccttcag ggacacctga ctggggtgtt aatggtgaag aattgggcaa gettegecgg 1980
tcatcatcgt ttgagctgag atctggtggt gatgatccag atctctecttg ggtacacaca 2040
ctggttaagg aatctccacc agagaagcaa gtcactactg ctgaatccat aaactctgtt 2100
ggaccttcac cactgatgcc tcccagtgta agcaacggtg aaggtcctag tctgaatgece 2160
cecgetggatg ggcatgacca agctgcectgtt attggagcat tgcocttgaaca gatgcagett 2220
gatcagcata ttggtagtct agcaacataa gcgctgaatyg agcctggaaa gtgcaaggag 2280
Etattattct tagttaatga atttggagta atttttttce tgttcattaa gatggtcage 2340
aagcaaaagqg atggataget gatggtggtg attcagagat tggttttett tactttattg 2400
aggtaaatca tatacattat tgaggttcca gtaggttgaa agattgaagt accttgattg 2460
gggtegttte aagaccgace caggtagaat cgcacccocgg cagcttcaat tcatcggtea 2520
aaaatatttc cctgtittgt taattaaccc cgttaaaaaa gaagactcogt ttggtgktttc 2580
ggaattettt tctttacctt ageggtgttt attttgttta ttatgatatt gatacttgat — 2640
gtactgatgg gtataaggtt ggttaccagg catgctatag tggtatatca agtcccaaag 2700
tattcttttt cteccctttea ccatttgteg aggatcatac tatggeocttg ttttggtcag 2760
atcttgaggc ctgtataatc cttggatttg taataatgta atattgtcat tgaacttaca 2820
ttgctattgt tttgcaatecg c 2841

<210>17

<211>749

<212> PRT

<213> Oryza sativa

<400> 17

56
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Met Asn Gly Thr Pro Ile Ser Ala Ser Ala Ala Ala Gly Val Asp Gly
1 5 10 is5
Val Gly Ala Ala Val Ala Leu Ala Ala Ala Thr Lys Lys Ser Ala Ala
20 25 30
Ala Ala Ala aAla vVal Ala Glu Met Ala Lys Thr Leu Thr Val Asp Thr
35 40 45
Asp Asp Ala Phe Ala Gly Leu Leu Glu Leu Ala Ala Asp Asp Asp Ala
50 55 &0

57



Glu
65

Glu
Pro
Leu
Gly
Val
145
Thr
Lys
Lys
Met
Ser
225
Val
Ile
Lys
Pro
Tyr
305
Arg
Leu
Cys
Prc
Ala
385
Ser
Ser
Asn
Leu
Leu
465
Arg
Asn

Proc

Lys

Gly
Ala
Leu
Leu
Thr
130
Glu
Asp
Met
Ala
Leu
210
Ala
Thr
Lys
Ile
Phe
290
His

Arg

Asn
Leu
370
Thr
Pro
Pro
Val
Arg
450
Met
Ile
Pro

Arg

Ala

Leu
Gly
Met
Ser
115
Thr
Ala
Ala
Phe
Gly
195
Ser
Ala
Ser
Asn
Arg
275
Val
Tyx
Gly
Pro
Arg
355
Tyr
Ala
Serx
Ser
Pro
435
Thr
Gln
Gly

Ser

Tyx
515
Ala

Arg
Leu
Val
100
Leu
Ala
Val
Ser
Asp
180
His
Pro
Val
Glu
Ser
260
Pro
His
Ser
Asp
Ala
340
Arg
Val
Thr
Ser
Gly
420
Thr
Ser
Asp
Ser
Asn
500

Ser

Fhe
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Arg Ala
70

85
Ala Ala

Pro Ser
Leu His

Lys Leu
150

Gly Tyr

165

Ala Lys

Gly Val
Val Ser

Met Met
230

Lys Lys

245

Ile Tyr

Cys Ser
Pro Gly

Cys Val
310

Met Cys

325

Gln Tyr

Val Cys
Ser Thr
Met Glu
390
val Ser
405
Asn Gly
Leu Hisg
Leu Ser
Ile Asp
470
Ser Thr
485
Leu Asp
Asn Ala

Leu Asn

Leu
Gly
Thr

Val

Cys
135
Leu
Arg
Ile
Leu
Ser
215
Thr
Glu
Ala
Arg
Glu
295
Pro
Glu
Arg
Phe
Gly
375
Met
Ala
Met
Leu
Ala
455
Ser
Gly
Asp

Asp

Gln

Glu
Arg
Tyr
Asp
120
Ala
Leu
Pro
Ala
Arg
200
Pro
Thr
Tyr
Ser
Ala

280
Asn

Cys
Tyx
Thr
Phe
360
Ser
Ala
val
Pro
Pro
440
Arg
Gln
Asn
Leu
Gln

520
Phe

58

Arg
Arg
Gly
105
Val
Ala
Ala
Ala
Leu
185
val
Thr
Lys
Pro
Asp
265
Tyr
Ala
Pro
Ala
Arg
345
Ala
Ala
Ala
Met
Pro
425
Gly
Asp
Leu
His
Phe
505
Gly

Gln

Ala
Lys
a0

Ser
Asn
Ser
Ala
Asp
170
Gln
Val
Ala
Phe
val
250
Glu
Ser
Arg
Asp
Hisg
330
Leu
His
Val
Ala
Ser
410
Ser
Ser
Met
Ile
Thr
490
Ser

Gly

Gln

Pro
75

Val
Leu
Arg
Gly
Gly
155
val
Asp
Thr
Glu
Ala
235
Asp
Phe
His
Arg
FPhe
315
Gly
Cys
Thr
Pro
Met
395
Pro
Leu
Eer
Pro
Asn
475
Ser
Ala

Met

Gln

Pro
Leu
Ala
Arg
Gly
140
Ala
Ile
Leu
Arg
Asp
220
Asp
Pro
Arg
Asp
Arg
300
Arg
val
Lys
Thr
Ser
380
Gly
Phe
Gly
Leu
Ala
460
Asp
Arg
Glu

Phe

Gln

Ala
Glu

val

Cys
125
Ser
Asp
Ser
Leu
Ala
205
Ala
Leu
Ser
Met:
285
Asp
Lys
Phe
Asp
Asp
365
Pro
Leu
Thr
Trp
Gln
445
Asp
Leu
Thr
Met
Ser

52%
Gln

Ala
His
Leu
110
Gly
Pro
Ala
val
Gly
190
Ala
Arg
Pro
Leu
Tyr
270
Thr
Pro
Gly
Glu
Gly
350
Glu
Arg
Met
Pro
Gln
430
Ser
Asp
Cys
Lys
val
510

Pro

Ala

Ala
Arg
95

Arg
Ser
Ser
Asp
Pro
175
Cys
Asn
Ser
Arg
Pro
255
Ser
Glu
Axrg

val

Cys
335
Thr
Leu
Ala
Pro
Pro
415
Gln
Ser
Tyxy
Tyr
Serx
495
Ser

Ser

Leu

Asp
80

Thr
Leu
Asp
Cys
Ala
160
Pro
Pro
Ser
Pro
val
240
Asp
Phe
Cys
Lys
Cys
320
Trp
Ser
Arg
Ser
Gly
400
Met
Pro
Arg
Ser
Ser
480
Leu
Ser
His

Leu



Ser
545
Leu
Pro
Ser
Met
Ser
625
Serx
Lys
Pro
Lys
Leu
705
Pro
Gln
<210> 18

<211> 2769
<212> ADN

530
Pro

Pro
Gly
His
Arg
610
Gly
Pro
Leu
Asp
Gln
690
Met

Leu

Met

Ile
Ser
Arg
Leu
595
Ser
Val
Ser
Arg
Leu
675
Val
Pro

Asp

Gln

Asn
His
Met
580
Ala
Leu
Val
Gly
Arg

660
Ser

Thr
Ser
565
Ser
Ala
Ser
Gly
Thr

645
Ser

Trp
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Val
550
Ser
Pro
Ala
Ser
Ser
630

Pro

Ser

val

Thr Thr Ala

Pro
Gly

Leu
7490

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 18

Ser
His
725
Asp

Vval
710
Asp

Gln

535
Fhe

Leu
Arg
Leu
Arng
615
Pro

Asp

Ser

His

Glu
695
Ser

Gln

His

Ser
Leu
Cys
Ala
600
Asp
Leu
Trp
Phe
.Thr
680
Ser
Asn

Ala

Ile

59

Fro
Gln
val
5g5
Gln
Leu
Ser
Gly
Glu
665
Leu
Ile
Gly
Ala

Gly
745

Lys
Ala
570
Glu
Arg
Gly
Ser
Val
650
Leu
Val
Asn
Glu
Val

730
Ser

Ser
555
Ser
Ser
Glu
Pro
Ser

635
Asn

Lys
Ser
Gly
715
Ile

Leu

544
val

Leu
Gly
Lys

Ser
620

Trp
Gly
Ser
Glu
Val
700
Pro

Gly

Ala

Asp
Gly
Ser
Gln
605
Ala
Ser
Glu
Gly
Ser
685
Gly
Ser

Ala

Thr

Asn
Ile
Pro
590
Gln
Ala
Lys
Glu
Gly
670
Pro
Pro

Leu

Leu

Gln
Ser
575
Met
Gln
Arg
Txp
Leu
655
Asp
Pro
Ser

AsSn

Leu
735

Gln
560
Ser
Asn
Thr

Ala

Gly
640
Gly

Glu
Pro
Ala

720
Glu
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acaccagtta cecctetcate cgttttegtt ttttbttttet ctetttcaaa aatctctcag &0
ctgaggttga tcgatcttct tcttcttcett cctcactcett tagatttgtt ccttttgcat 120
tttacacttt tggatctgaa aatgtggttc tctgtttcegce ccgttaccegt ttagattcag 180
ttctgttttt ttcttaccecg atcgcttgat toggactgtg atctttgatc ttttttctte 240
toccagtgecg tgaaggatgt gtggtettge taagaagetg gatatagagyg atactttgac 300
atcactgtca gaccaagaga atgaatcttt ggccaaacce atgaatgatg ctgctgaatg 360
ggaacattcg ttttetgect tgettgagtt tgctgeagac aacgatgtgyg aggggtttag 420
geggcaactc tctgatgtgt cttgtatcaa ccagatgggt ctttggtaca gacggcagag 480
gttbgttaga agaatggttc ttgagcaaag aaccccgctg atggttgctt cgttatatgg 540
gagtttagat gttgtgaagt ttattctttc tttcccggaa geggagttga atctgtcttg 600
tggtcctgat aaaagtactyg ctettcoattg cgctgettct ggtgcettetg tgaattcctt 660
ggatgttgtc aagttgcttt tgagtgtagg agcagatcct aatatccctg atgcectcatgg 720
aaatcgteet gttgatgtte ttgttgtgte tccacacget cctggtttga gaaccatcct 780
tgaagagatc ttgaagaaag acgagattat atctgaagat ctgcatgcct cgtcatctayg 840
cttgggatca agtttecggt ctcoctctcate atccectgat aatggttoect cgttactcete 900
cttagattca gtatcctcte cgactaagcc acacggtact gatgtaactt tcgcatcaga 960
gaagaaagag tacccaattg atccatcatt gcctgatatc aaaagcggga tttattcaac 1020
cgatgagttt cgtatgttet cgttcaagat ccocgceccatgt tetegagecat attcccatga 1080
ctggactgaa tgtccatttg cacacccagg tgagaatgca aggagaagayg acccgaggaa 1140
gtttcactat acgtgtgttc catgcccgga ttttaagaaa ggatcctgta agcaaggtga 1200
tatgtgtgaa tatgcteatg gggtttttga atgctggcta caccctgctc agtacagaac 1260
acgattgtge aaggacggaa tgggttgcaa ccgaagggtt tgettctttg ctcacgcaaa 1320
tgaggagttyg cgtcccttgt acccttcocac aggatctgga ttgccatctce ctegggotte 1380
gtetgetgtt tecgecteta ctatggacat ggogtcagtt ttgaacatgt taccaggctce 1440
accatctget getcaacatt cgttcacceecce accaatatet ccttectggaa atggtagtat 1500
gcoccattea togatgggtt ggcctcagea gaacataccg gcgttgaate ttoctggaag 1560
caatatccag ttgagtcgte tgagatcttc tcocttaacgcect agagatatte cttctgagcea 1620
gcttagecatg ctgcatgagt ttgaaatgeca acgtcagett getggcgata tgcacagtcec 1680
acgctttatg aatcattccg ctcgtoctaa gacactgaac ccttcaaatc tggaggaact 1740
cttectcaget gaggttgeat ctocteogttt ctctgatcaa cttgetgttt catctgttct 1800
atcgecttcece cacaagtcog cgettcecttaa tcagctgcag aataataagce agagceatget 1860
ttetectate aagacaaatc taatgtettce tccaaagaat gtggagcaac attctettet 1520
gcagcaagcce tcgtcaccec gaggegdgaga goctatttcee ccaatgaatg ctcgaatgaa 1980
acagcagcta cattcacgca gcoctaagocte ccgtgatttt ggatctagtce tgccccogtga 2040
tttaatgccg actgattctg gttegecatt aagtcecatgg tcaagttggg accagaccca 2100
tggaagcaag gtggattggt cagtccaatc agatgagtta ggtcggttga gaaaatctca 2160
ttecttgget aataacccaa acagggaage agatgttteca tgggcetcage agatgttaaa 2220
agactcttca tcacctagga acggaaaccyg tgttgtgaac atgaatggtg caaggccatt 2280
gactcaaggt ggttcgagtg tgaatcctca caacagtgac actcgtgaga gcgacattcet 2340
tgatgcgtgg cttgaacagce tgcacctaga togetgagece tcagetgcga gagagaggtt 2490
cacatttctg tgaagctgtg aaactgatga ttcgtttatt tattattcaa gaaagcaaac 2460
ggaaacaaaa gdgcaaactcceg ggtaagettt tttegattet aataacccta aaaggctcag 2520
ttttttcagg cttctttctyg aaatttettt actttcttat ttttatcacc tcattaaatt 2580
aattattgta tcatctetgt tgtaacaatg gcraaagtge gectctatta ctteccggat 2640
cttctgattta catttttigt atcetcectcag tttgtcaatt gtttctaata tctocttcat 2700
atttgtcaaa gaacactgta tgagaaataa taacatattg tttcagcoctaa taagattcat 2760
tcatttect 2769

<210> 19

<211> 706

<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 19

60



Met
Leu
Ala
Asn
Asn
65

Val
Leu
Leu
Gly
Gly
145
Val
Glu
Ser

Asn

Pro
225

Cys
Ser
Glu
Asp
50

Gln
Leu
Asp
Ser
Ala
130
Ala
Leu
Ile
Ser
Gly

210
His

Gly
Asp
Trp
35

val
Met

Glu

vVal

Cys
115
Ser

Asp
val
Leu
Ser
195

Serx

Gly

Leu
Gln
20

Glu
Glu
Gly
Gln
val
100
Gly
Val
Pro
val
Lys
180
Leu

Ser

Thr

Ala
Glu
His
Gly
Leu
Arg
85

Lys
Pro
Asn
Asn
Ser
165
Lys
Gly

Leu

Asp
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Lys
Asn
Ser

Phe

Trp
70

Thr
Phe
Asp
Ser
Ile
150
Pro
Asp
Ser

Leu

Val
230

Lys
Glu
Phe
Arg
55

Tyr
Pro
Ile
Lys
Leu
135
Pro
His
Glu
Ser
Ser

215
Thr

Leu
Ser
Ser
40

Arg
Arg
Leu
Leu
Ser
120
Asp
Asp
Ala
Ile
Phe
200

Leu

Phe

61

Asp
Leu
25

Ala
Gln
Arg
Met
Ser
1065
Thxr
Val
Ala
Pro
Ile
185
Arg
Asp

Ala

Ile
10

Ala
Leu
Leu
Gln
val
20

Phe
Ala
Val
His
Gly
170
Ser
Ser

Ser

Ser

Glu
Lys
Leu
Ser
Arg
75

Ala
Pro
Leu
Lys
Gly
155
Leu
Glu
Leu

Val

Glu
2358

Asp
Pro
Glu
Asp
60

Phe

Ser

Glu

His

Leu
140
Asn
Arg
Asp
Ser
Ser

220
Lys

Thr
Met
Phe
45

val
val

Leu

Ala

Cys
12%
Leu
Arg
Thr
Leu
Ser
205

Ser

Lys

Leu
Asn
30

Ala
Ser
Arg
Tyr
Glu
110
Ala
Leu
Pro
Ile
His
190
Ser

Pro

Glu

Thr Ser
15
Asp Ala

Ala Asp
Cys Tle
Arg Met
80
Gly Ser
95
Leu Asn
Ala Ser
Ser Val
Vval Asp
160
Leu Glu
175
Ala Ser
Pro Asp
Thr Lys

Tyr Pro
240



Ile
Glu
Ser
Arg
Asp
305%
His
Len
His
Leu
Met
ags
His
His

Pro

Gln
465
Ser
Ser
Ser
Asn
Ser
54%
Pro
Gln
Pro
Ser
Ser
625

Pro

Ser

Thr

Asp

Asp
FPhe
His
Arg
290
Phe
Gly
Cys
Ala
Fro
370
Ala
Ser
Ser
Gly
Asp
450
Arg
Ala
Ala
Val
Asn
530
Pro
Arg
Leu
Arg
Ser
610
Asp
Asn
Ser
Pro
arg

690
Arg

Pro
Arg
Asp
275
Arg
Lys
Val
Lys
Asn
355
Ser
Ser
Fhe
Ser
Ser
435
Ile
Gln
Arg
Glu
Leu
515
Lys
Lys
Gly
His=

Asp
595
Trp

Glu
Axg
Ser
Leu

675
Glu

Ser

Met
260

Trp
Asp
Lys
Phe
Asp
340
Glu
Pro
Val
Thr
Met
420
Asn
Pro
Leu
Pro
Val
500
Ser
Gln
Asn
Gly
Ser
580
Leu
Asp
Leu
Glu
Pro
660
Thr

Ser

Leu
24%
Phe
Thr
Pro
Gly
Glu
325
Gly

Glu

Leu
Pro
405
Gly
Ile
Ser
Ala
Lys
485
Ala
Pro
Ser
Val
Glu
565
Arg
Met
Gln
Gly
Ala
645
Arg

Gln

Asp
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Pro
Ser
Glu
Arg
Ser
310
Cys
Met
Leu
Ala
Asn

390
Pro

Trp
Gln
Glu
Gly
470
Thr
Ser
Ser
Met
Glu
550
Pro
Ser
Pro
Thr
Arg
630
Asp
Asn

Gly

Ile

Asp
Phe
Cys
Lys
295
Cys
Trp
Gly
Arg
Ser
375
Met
Ile
Pro
Leu
Gln
455
Asp
Leu
Pro
His
Leu
535
Gln
ITle
Leu
Thr
His
615
Leu
val
Gly
Gly

Len
695

Ile
Lys
Pro
280
Phe
Lys
Leu
Cys
Pro
360
Ser
Leu
Ser
Gln
Ser
440
Leu
Met
Asn
Arg
Lys
520
Ser
His
Ser
Ser
Asp
600
Gly
Arg
Ser
Asn
Ser

680
Asp

62

Lys
Ile
265
Phe
His
Gln
His
Asn
345
Leu
Ala
Pro
Pro
Gln
425
Aryg
Serx
His
Bro
Phe
505
Ser
Pro
Ser
Pro
Ser
585
Ser
Ser
Lys
Trp
AYg
665

Ser

Ala

Ser
250
Arg
Ala
TyY
Gly
Pro

330
Arg

TYyY
Val
Gly
Ser
410
Asn
Leu
Met
Ser
Ser
490
Ser
Ala
Ile
Leu
Metr
570
Arg
Gly
Lys
Ser
Ala
650
Val

Val

Trp

Gly
Pro
His
Thr
Asp
315
Ala
Arg
Pxo
Ser
Ser
38%
Gly
Ile
Arg
Leu
Pro
475
Asn
Asp
Leu
Lys
Leu
555
Asn
Asp
Ser
Val
His
635
Gln
Val

Asn

Leu

Ile
Cys
Pro
Cys
300
Met
Gln
val
Ser
ala
380
Pro
Asn
Pro
Ser
His
460
Arg
Leu
Gln
Leu
Thr
540
Gln
Ala
Phe
FPro
Asp
620
Serx
Gln
Asn

Pro

Glu
70¢

Tyr
Ser
Gly

285
Val

Cys
Tyr
Cys
Thr
365
Ser
Ser
Gly
Ala
Ser
445
Glu
Phe
Glu
Leu
Asn
525
Ash
Gln
Aryg

Gly

Leu
605
Trp

Leu
Met
Met
His

&85
Gln

Ser
Arg
270
Glu
Pro
Glu
Arg
Fhe
350
Gly
Thr
Ala
Serx
Leu
430
Leu
Phe
Met
Glu
Ala
510
Gln
Leu
Ala
Met
Ser
590
Ser
Ser
Ala
Leu
Asn
670

Asn

Leu

Thr
255
Ala
Asn
Cys
Tyr
Thr
335
Phe
Ser
Met
Ala
Met
415
Asn
Asn
Glu
Asn
Leu
495
Val
Leu
Met
Ser
Lys
575
Ser
Pro
Val
Asn
Lys
655
Gly

Ser

Hig

Asp
Tyr
Ala
Pro
Ala
320
Arg
Ala
Gly
Asp
Gln
400
Pro
Leu
Ala
Met
His
480
Phe
Ser
Gln
Ser
Ser
560
Gln
Leu
Trp
Gln
Asn
640
Asp
Ala
AsSp

Leu
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10

15

<213> Oryza sativa

<400> 21

63

705

<210> 20

<211> 2674

<212> ADN

<213> Oryza sativa

<400> 20
tgoegagtect cctectectte teogteogeoogt getactcocteg ctttetetet cteotetetet 60
cacttgttce ccaaggcgag aagcagccge cgccggcegag cgtcgegggy gaggggaggy 120
aagggaggga ggagcggtgg atccgggett gattggattg ggtcggatte gattttggat 180
caaccccgga gggcgggage ggttgcectaca gatgegttga gotttggtta atctatccgg 240
cgagagataa tgggcgagct tgetgatcte gttgtegtgce cgtegecagoec gcegctogeco 300
ggcggecegge gggacaggcet ggeggcogctg ctggagetceg cggcggogga tgatgttgat 360
gggctcaggg gggcgctcogc ggagggaggce gaggaggcgg cggagttgge tgatggggtce 420
gggctgtggt atggtcggag caaggcgtac gaggcgegca cgccgetgat ggtggeggcg 480
acgtacggca gcgecggggt ggtctegetg ctggtgggece teggeoggttg cgtcgacgtce 540
aaccgteogeoc ctggagecga cggcgccace gcogctccact gogoegecte cggtggcteg: 600
cgcaacgecg tegetgttgt caagetgett ttggecgetg gegocgatee ggcocaceccece 660
gattccgecg gcegetteoce cgecgacgte atectagete ctecggette gocagatgcce 720
cttggcegate tecgaggtgcet ccocteggeege cgecgagcac tegecegtgge gaccteggtg 780
gcttcaggtt cgtcatccce teocgectctocg tcoctcaccag atgagggceaa caggtogecc 840
tcgtegegtt cgtegteget gtcocteococatce actgtggatce gtgggaagaa ggagtatcceg 900
gtggatccaa ctctgccgga catcaagagc agcgtgtatg cticggatga gttecgeatyg 960
tttgegttea aggtocggee ctgctecegt gectactcecac acgactggac tgagtgeecg 1020
tttgtgcacc ccggcgagaa cgcccgecge cgtgatbtccce gcaagcaccce atacactget 1080
gtgcettgee ccaacttteg ceggectggt ggetgeccta geggcogatag ctgtgagtte 1140
tcgecatggcyg tgtttgagag ctggctacac ccatcacagt atcgcacaag getcectgeaayg 1200
gagggagcag cttgegeecg tegeatttge ttetttgeoee atgatgagga tgagetcecgce 1260
catgtgcctc acaacagtgg tgccggcctg ctgtctccoce gogecttette atccattgat 1320
atgactgetg cagctgeget cgggecttctt ccaggttete ctaccagaca cttigcacceg 1380
ccgectgtgt caccatctge tgggagcaat ggaggagetg ctgctgegea ttggctccaa 1440
ggcagtaggc tgcgttcttcoc tttcaatgeca agggatgctg ctgttgatga ccttggeatg 1500
ctecctegaat gggaatcaca ataccttggg gcactctgcc tgcoccacccag cagecgcccec 1560
caaccacgcee tttcagetgg tctgagtatce aggcecaacaa ttgetceccate caatcttgaa 1620
gacatgtatg cttcagacat ggcaatgtct ccgaggttoc ctaatgacca aggtcactceca 1680
gtctactcac cagcccacaa atcageoccte ctcaacaage ttcatcaaca gaagggcocte 1740
ttatcacctyg ttaacaccaa cagaatgtac tccccaaggg ctettgatce gtcatctttg 1800
geacattctc catttggtgg catgtcteoce cggtcoccccce gtaccatgga acctacatca 1860
cccctaagtg ctogtgtagg agceccctgcce acacagegge cttctgtitgg ttcaccacgg 1920
aattccagtg cttggggcac cgtggggtcc ccgatgggta aggttgactg gggtgtcgat 1380
agcgaggage tagtcocgett gagacgccct gcacaaccag ggtttggaga agatgagaca 2040
gatgtatcat gggtgcagtc actggtaagec aatgctgagc ttaatggcaa gaggggegaa 2100
gtacaaggca tgcctggtac ttctgeocattg atgaacaggce ctgacctgaa caatcagggt 2160
gacttgttgg accagacggt gatcggtgct tggcttgage agatgcacct ggatcagaag 2220
tgatttecaa gggaagcecat gaagtcoccaa agtbtggatgaa goctttattt tgocaaggtt 2280
atttaccaaa gaatagttgt tggtcctagt aaataataat ttattctttt taattcttga 2340
aatttttggt gggcaaagtce agagatggtg gtcaagttca acaaaacatt tggtcacaga 2400
ttggtagctg aaatcagttc cagagattgg taaacaacct cattacttgg ggtcctaact 2460
agtattcttt tgattagcte agatgagtcect ttattttagt gggttaaaat teatatgttce 2520
cccabtggtta ttatgtccat gatctctteoce taacaaaaga gagattataa ttgtccattt 2580
ttcatttat¢c aatgaatgat tttgttaaaa caatgtaagt tacattctta attttttcte 2640
tgttcaatgg aattaccttc cttggttagt cctc 2674

<210> 21

<211> 657

<212> PRT



Met
Ala
Ala
Glu
Lys
65

Ser
val
Ala
Ala
Ala
145
Leu
val
Gly
Val
Ile
225
Lys
Pro
His
Cys
Trp
305
Ala
Arg
Ser
Gly
Gly
igs
Leu
Met

Pro

Pro

Gly
Gly
Asp
Ala
50

Ala
Ala
Asn
Ser
Ala
130
Asp
Glu
Ala
Asn
Asp
210
Lys
Yal
Phe
Pro
Pro
290
Leu
Cys
His
Ser
Ser
370
Ser
Arg
Leu

Ser

Thr
450

Glu
Gly
Asp
35

Ala
Tyr
Gly
Arg
Gly
115
Gly
Val
Val
Ser
Arg
195
Arg
Ser
Arg
Val
Tyr
275
Ser
His
Ala
val
Ser
355
Pro
Asn
Ser
Leu
Ser

435
Ile

Leu
Arg
20

Val
Glu
Glu
val
Arg
100
Gly
Ala
Ile
Leu
Gly
180
Ser
Gly
Ser
Pro
His
260
Thr
Gly
Pro
Arg
Pro
240
Ile
Thr
Gly
Ser
Glu
420

Arg

Ala

Ala
Arg
Asp
Leu
Ala
val
85

Pro
Ser
Asp
Leu
Leu
165
Ser
Pro
Lys
Val

Cys
245
Pro
Ala
Asp
Ser
Arg
325
Hig
Asp
Arg
Gly

Phe
405
Trp

Pro

Pro
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Asp
Asp
Gly
Ala
70

Ser
Gly
Arg
Pro
Ala
150
Gly
Ser
Ser
Lys
TYY
230
Ser
Gly
vVal
Ser
Gln
310
Ile
Asn
Met
His
Ala
390
Asn
Glu

Gln

Ser

Leu
Arg
Leu
Asp
55

Thr
Leu
Ala
Asn
Ala
135
Pro
Arg
Ser
Ser
Glu
215
Ala
Arg
Glu

Pro

Cys
295
Tyxr
Cys
Ser
Thr
FPhe
375
Ala
Ala
Ser

Pro

Asn
455

val
Leu
Arg
40

Gly
Pro
Leu
Asp
Ala
120
Thr
Pro
Arg
Pro
Arg
200
Tyr
Ser

Ala

Asn

Cys
280
Glu
Arg
Phe
Gly
Ala
360
Ala
Ala
Arg
Gln
Arg

4490
Leu

64

Val
Ala
25

Gly
Val
Leu
Val
Gly
105
Val
Pro
Ala
Arg
Pro
185
Ser
Pro
Asp
TYY
Ala
265
Fro
Fhe
Thr
Phe
Ala
345
Ala
Pro
Ala
Asp
Tyx
425

Leu

Glu

Val
10

Ala
Ala
Gly
Met
Gly
20

Ala
Ala
Asp
Ser
Ala
170
Leu
Ser
val
Glu
Ser
254
Arg
Asn
Ser
Arg
Ala
330
Gly
Ala
Pro
His
Ala
410
Leu

Ser

Asp

Pro
Leu
Leu
Leu
val
75

Leu
Thr
Val
Ser
Pro
155
Leu
Sex
Ser
Asp
Phe
235
His
Arg
Phe
His
Leu
31s
His
Leu

Ala

Pro

Trp
395
Ala
Gly
Ala

Met

Ser
Leu
Ala
60

Ala
Gly
Ala
Val
Ala
140
Asp
Ala
Ser
Leu
Pro
220
Arg
Asp
Arg
Arg
Gly
300
Cys
Asp
Leu
Leu
Val
180
Leu
Val
Ala

Gly

Tyr
460

Gln
Glu

Glu
45

Tyr
Ala
Gly
Leu
Lys
125
Gly
Ala
Val
Ser
Ser
205
Thr
Met
Trp
Asp
Arg
285
Val
Lys
Glu
Ser
Gly
365
Ser
Gln
Asp
Leu
Leu

445
Ala

Proc
Leu
30

Gly
Gly
Thx
Cys
His
110
Lenu
Arg
Leu
Ala
Pro
190
Pro
Leu
Phe
Thr
Pro
270
Pro
Phe
Glu
Asp
Pro
350
Leu
Pro
Gly
Asp
Cys
430

Ser

Ser

Pro
15

Ala
Gly
Arg
Tyr
Val
25

Cys
Leu
Phe
Gly
Thr
175
Asp
Ile
Pro
Ala
Glu
255
Arg
Gly
Glu
Gly
Glu
335
Axg
Leu
Ser
Ser
Leu
415
Leu

Ile

Asp

Leu
Ala
Glu
Ser
Gly
80

Asp
Ala
Leu
Pro
Asp
160
Ser
Glu
Thr
Asp
Phe
240
Cys
Lys
Gly
Ser
Ala
320
Leu
Ala
Pro
Ala
Arg
400

Gly

Pro

Met



Ala
465
Pro
Leu
Asp
Ser
Ala
545
Ala
Asp
Gly
Ala
Ser
625
Asp

Lys

<210> 22
<211> 2223
<212> ADN

Met
Ala
Leu
Pro
Pro

530
Pro

Trp
Ser
Glu
Glu
610

Ala

Gln

Ser
Hisg
Ser
Ser
515
Arg
Ala
Gly
Glu
Asp
595
Leu

Leu

Thr

Pro
Lys
Pro
SQ0
Ser
Thr
Thyx
Thr
Glu
580
Glu
Asn

Met

val

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 22

Arg
Ser
485
Val
Leu
Met
Gln
Val
565%
Leu
Thr
Gly

Asn

Ile
645
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Phe Pro
470
Ala Leu

Asn Thr
Ala His

Glu Pro
535

Arg Pro

550

Gly Ser

Val Axg
Asp Val

Lys Arg
615

Arg Pro

630

Gly ala

Asn
Leu
Asn
Ser
520
Thr
Ser
Pro
Leu
Ser
600
Gly
Asp

Trp

65

Asp
Asn
Arg
S05
Pro
Ser
val
Met
Arg
585
Trp
Glu

Leu

Leu

Gln
Lys
450
Met
Phe
Pro
Gly
Gly
570
Arg
Val
Val

Asn

Glu
650

Gly
475
Leu

Tyr
Gly
Leu
Ser
555
Lys
Pro
Gln
Gln
Asn

635
Gln

His
His
Ser
Gly
Ser
540
Pro
val
Ala
Ser
Gly
620

Gln

Met

Ser
Gln
Pro
Met
525
Ala
Arg
Asp
Gln
Leu
605
Met

Gly

His

val
Gln
Arg
510
Ser
Aryg
Asn
Trp
Pro
590
Val
Pro

Asp

Leu

Tyr
Lys
495
Ala
Pro
Val
Ser
Gly
575
Gly
Ser
Gly

Leu

Asp
655

Ser
480
Gly
Leu
Arg
Gly
Serxr
560
Val
Fhe
Asn
Thr
Leu

640
Gln
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ttcttcaaaa ageccaacca cttettetcoe ccaaaaacct ccaaagttte aatctttact 60
tcteteotttkt tctccaagtt atcttetttt ctaggaagag atatgtgegg tgcaaagage 120
aacctttget catctaaaae cctaacagaa gtocgaattca tgaggcagaa atcagaagac 180
ggagctteceg ccacgktgtct cctcgaattc goegectgtg atgatctttc atcgtttaag 240
agagagatog aagagaatece atcggtggag attgatgagt cagggttttg gtattgcaga 300
cgggtcgggt ctaagaagat gggttttgaa gaaagaacac cacttatggt tgctgcectatg 360
tatggaagca tggaagtgtt gaattacata attgccacag gaagatccga tgtgaacaga 420
gtttgecagtg acgagaaagt cactgctott cactgtgeag tttctggctg ttctgtttct 480
atcgttgaga tcatcaagat cttgettgat geottctgeott cacctaattg tgttgacgct 540
aatgggaaca aaccggttga tttgttgget aaagattete ggtttgttcc taaccagagt 600
agaaaggcgyg ttgaggtttt actgaccggg attcatggtt cggttatgga agaagaggag 660
gaggaactga agagtgttgt gactaagtat ccagcetgatg catcacttcc tgatattaac 720
gaaggtgttt atggaactga tgattttagg atgtttaget ttaaggttaa gecatgttet 780
agggcttatt cacatgattg gactgaatgt ccttttgttc atcctggtga gaatgcaagg 840
aggagagatc ctaggaagta tccttacact tgtgtgcoctt gtcoegagtt tegtaaaggg 8a0
tcttgtcecta aaggagatte gtgtgagtac gcgcacggtg ttttcgaghbc ttggettcac 260
ceggegcagt ataggacacyg geotttgcaaa gatgagactg gttgtgctag gagagtttgt 1020
ttetttgete atagacggga tgagttaaga ccggttaatg cttetactgg ttctgcaatg 1080
gtttcaccaa ggtcgtctaa tcagtctcet gagatgtctg ttatgtcotece tttgacgctg 1140
ggatcatege caatgaactce tcctatgget aatggtgtte ctttgtctcoc aagaaatggt 1200
ggtttatggc agaacagagt taatagcoctt acaccaccac cgttgcagct taatggtage 1260
agattgaagt cgacttbtgag tgctagagat atggatatgg agatggaact taggtttoge 1320
ggtttggata accggagact tggtgatete aagccatcca acctcgaaga gactttegga 1280
tcatatgact cagcttcetgt gatgcaactt caatcaccaa gcaggcattc tcagatgaac 1440
cactatcegt cttcacctgt gaggcagoct cctectcabtg gattcgaatc ttcagcecagec 1500
atggcagctg cagtgatgaa tgcaagatcc tcagecgtttg cgaaacgcag cttgagtttc 1560
aaaccagcte cagtagctte taatgtctee gattggggat caccaaatgg gaagettgag 1le20
tggggaatgc aaagagatga gcotgaacaag ttgaggagaa gtgcctcctt cggcattcat 1680
ggaaacaaca acaacagtgt gtcacgeccct gcectagagact acagtgacga gecagatgtyg 1740
tcgtgggtga actcactggt gaaagagaat gcaccagaga gagtgaatga gagggttggg 1800
aatacggtga atggtgcagc gagtagagac aagtttaagc tgccgteogtg ggcagagcaa 1860
atgtatatag accatgagca gcagattgtyg gcataagaag cagaaagaaa gatgtgggat 1920
ttatattgct tttgtcttct gggcctetet acacagaatc taacaaatct ggcaataatt 1880
ctttgatttig tgtttgaccc atagtttggt tactagtata tgttttttta tgttottttt 2040
ctctttgtca ttectettgte cttcgtgaca ctatgtaatg attaaaagca aataattgat 2100
gcatgagttc aaatgttctt tgaaggatcc atcttattag ctttgtaatt gttgtgatat 2160
cttaatctta ttggttacgt atttcaagtg ctttagaaaa aatgggecta agagattttyg 2220
999 2223

<210> 23

<211> 597

<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 23

66



Met
Val
Leu

Tle

Cys
65

Leu
Ile
Val
Glu
Asp
145
Phe
Ile
Val
Val
Cys
225
Pro
Cys
Ser

Gln

val
305

Cys
Glu
Leu
Glu
50

Arg
Met
Ala
Thr
Ile
130
Ala
Val
His
Thr

Tyr
210
Ser
Gly
Val
Cys

TYr
290

Gly
Phe
Glu
35

Glu
Arg
Val
Thr
Ala
115
Ile
Asn
Pro
Gly
Lys
195
Gly
Arg
Glu
Pro
Glu
275

Arg

Phe

Ala
Met
20

Fhe
Asn
Val
Ala
Gly
100
Leu
Lys
Gly

Asn

Ser
180

Tvr
Thr
Ala

Asn

Cys
260
TyY
Thr

Phe

Lys

Ala
Pro
Gly
Ala
BS

Arg
His
Tle
Asn
Gln
165
Val
Pro
Asp
Tyx
Ala
245
Pro
Ala

Arg

Ala
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Ser
Gln
Ala
Ser
Ser
70

Met
Ser
Cys
Leu
Lys
150
Ser
Met
Ala
Asp
Ser
230
Arg
Glu
His
Leu

His
310

Asn
Lys
Cys
Val
55

Lys
Tyr
Asp
Ala
Leu
135
Pro
Arg
Glu
Asp
Phe
215
His
Arg
Phe
Gly
Cys

295
Arg

Leu
Ser
Asp
40

Glu
Lys
Gly
Val
Val
120
Asp
Val
Lys
Glu
Ala
200
Arg
Asp
Arg
Arg
Val
280
Lys

Arg

67

Cys
Glu
25

Asp
Ile
Met
Ser
Asn
105
Ser
Ala
Asp
Ala
Glu
185
Ser
Met
Trp
Asp
Lys
265
Phe
Asp

Asp

Ser
10

Asp
Leu
Asp
Gly
Met
90

Arg
Gly
Ser
Leu
Val
170
Glu
Leu
Phe
Thr
Pro
250
Gly
Glu

Glu

Glu

Ser
Gly
Ser
Glu
Phe
75

Glu
Val
Cys
Ala
Leu
155
Glu
Glu
Pro
Ser
Glu
235
Arg
Ser
Ser

Thr

Leu
315

Lys
Ala
Ser
Ser
60

Glu
Val
Cys
Ser
Ser
140
Ala
val
Glu

Asp

Phe
220
Cys

Lys
Cys
Trp
Gly

300
Arg

Thr
Ser
Phe
45

Gly
Glu
Leu
Ser
Val
125
Pro
Lys
Leu
Leu
Ile
205
Lys
Pro
Tyr

Pro

Leu
285

Cys

Pro

Leu
Ala
30

Lys
Phe
Arg
Asn
Asp

110
Ser

Asp
Leu
Lys
150
Asn
Val
Phe
Pro
Lys
270
His
Ala

Val

Thr
15

Thr
Axrg
Trp
Thr

Tyr
a5

Glu
Ile
Cys
Sex
Thr
175
Ser
Glu
Lys
Val

Tvx
255
Gly
Pro

Arg

Asn

Glu
Cys
Glu
Tyr
Pro
80

Ile
Lys
vVal
Val
Arg
160
Gly
Val
Gly
Pro
His
240
Thr
Asp
Ala

Arg

Ala
320



Ser
Glu
Ser
Trp
Gly
385
Met
Lys
val
Pro
Ala
465
Lys
Asp
Glu
Asn
Asp
545
val

Lys
Gln
<210> 24

<211> 1761
<212> ADN

Thr
Met
Pro
Gln
370
Ser
Glu
Pro
Met
Ser
450
Ala
Arg
Trp
Leu
Asn
5830
val
Asn

Fhe

Gln

Gly
Ser
Met
355
Asn
Arg
Leu
Ser
Gln
435
Ser
Met
Ser
Gly
Asn
515
aAsn
Ser
Glu

Lys

Ile
595

Ser
Val
340
Ala
Arg
Leu
Arg
Asn
420
Leu
Pro
Ala
Leu
Ser
500
Lys
Ser
Trp
Arg
Leu

S840
val

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 24

Ala
325
Met
Asn
Val
Lys
Phe
405
Leu
Gln
Val
Ala
Ser
485
Pro
Leun
val
Val
Val
565

Pro

Ala
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Met
Ser
Gly
Asn
Ser
390
Arg
Glu
Ser
Arg
Ala
470
Phe
Asn
Arg
Ser
Asn
550
Gly

Ser

val
Pro
Val
Ser
375
Thr
Gly
Glu
Pro
Gln
455
Val
Lys
Gly
Arg
Arg
535

Ser

Asn

Trp

Ser
Leu
Pro
360
Leu
Leu
Leu
Thr
Ser
440
Pro
Met
Pro
Lys
Ser
520
Pro
Leu

Thr

Ala

68

Pro
Thr
345
Leu
Thr
Ser
Asp
Fhe
425
Arg
Pro
Asn
Ala
Leu
505
Ala
Ala
Val
Val

Glu
585

Arg
330
Leu
Ser
Pro
Ala
Asn
410
Gly
His
Pro
Ala
Pro
490
Glu
Ser
Arg
Lys
Asn

S70
Gln

Sex
Gly
Pro
Pro
Arg
335
Ser
Ser
His
Arg

475
val

Trp
Phe
Asp
Glu
555
Gly

Met

Ser
Ser
Arg
Pro
380
Asp
Arg
Tyr
Gln
Gly
460
Ser
Ala
Gly
Gly
TyY
540
Asn

Ala

TYY

Asn
Ser
Asn
365
Leu
Met
Leu
Asp
Met
445
Phe
Ser
Ser
Met
Ile
525
Ser
Ala
Ala

Ile

Gln
Pro
350
Gly
Gln
Asp
Gly
Ser
430
Asn
Glu
Ala
Asn
Gln
510
His
Asp
Pro

Ser

Asp
590

Ser
335
Met
Gly
Leu
Met
Asp
415
Ala
His
Ser
Phe
Val
495
Arg
Gly
Glu
Glu
Arg

575
His

Pro
Asn
Leu
Asn
Glu
400
Leu
Ser
Tyr
Ser
Ala
480
Ser
Asp
Asn
Pro
Arg
560

Asp

Glu
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atggaaaaag atagtattat gtgcagtgga ccaaagagca atctctgetce ttcaagaacc &0
ttaacagaaa tcgaatcaag gcaaaaggaa gaagaaacaa tgettctect cgaattcoget 120
gcttgtgatg atcttgactc gttcaagaga gaggttgaag agaaaggget tgatttggat 180
gagtcagggt tatggtattyg cagacgtgtc ggttctaaga agatgggtct tgaagaaaga 240
acacctttaa tggttgcage tatgtatgga agcataaagg ttttgacttt catcgtttcce 300
actggaaaat ctgatgtgaa cagagcttgt ggtgaagaga gagttactcc geotteactgt 360
gctgttgetg getgttcotgt gaatatgatt gaagtcatca atgtcttget tgatgcttet 420
getttggtta actcetgttga tgctaatggg aatcaacctt tggatgtgtt tgttegagtt 480
tegaggtttg tggctagteo gaggaggaaa geggttgagt tgttgeotgag aggaggaggt 540
gttggaggat tgatcgatga ggcggttgaa gaagagatca agattgbctc taagtatceca 600
gctgatgett ctttaccgga tataaacgaa ggggtttatg gaagtgatga gtttaggatyg 660
tatagcttta aggttaagcc atgttctagg gecttattcte atgattggac cgagtgtgcet 720
tttgtteate cgggagaaaa tgcgaggagg agagatccga ggaagtatcoc ttacacttgt 780
gtccectgte ccgagttccocg taaaggatca tgocccgaaag gagattcttg cgagtatget 840
cacggggttt tcgagtcgtg gcttcaccce geogcagtata aaacccgget ttgtaaagat 900
gaaacgggtt gtgcaaggaa agtttgttte tttgctcata aacgcgaaga gatgagacct 260
gttaatgctt caactggctc tgeocogtggct cagtcteoogt ttagcagett ggagatgaty 1020
ccagggttgt cteoctecttge ttattetteca ggagtttcga ctocteocggt ttctccaatg 1080
gctaatggtg ttccttecte tecaagaaac ggoggatcat ggcagaacag agtcaatacce 1140
cttactcecac cggctttgeca gctcaatggt ggaagcagat tgaagtccac actgageget 1200
agagatatcg atatggagat ggagatggaa ttgagactcce geoggttttgg caacaatgtg 1260
gaagagacgt tcgggtctta tgtttcoctet ccaagtagga attcetcaaat gggtcaaaac 1320
atgaaccaac attatccate ttccocceggtg agacaaccge catctcaaca cgggttcgaa 1380
tcttcagecag ctgcageggt tgcagtgatg aaagcogagat caaccgectt tgcecgaaacgt 1440
agcttgaget tcaaaccagce tactcaagca gcaccacagt cgaatctctce ggattgggga 15G0
tetcoccaaacg ggaagetgga atggggaatg aaaggagaadq agctgaataa gatgagaaga 1560
agtgtttoct ttggaatcca tggaaacaac aacaataacg cagctagaga ctacagggac 1620
gagecagatg tgtcatgggt taactcttta gttaaagaca gtactgtggt gtcectgagaga 1680
agctttggaa tgaatgagag ggttcggata atgtogtggg ctgagcaaat gtacagagag 1740
aaggagcaga ctgtggtgta a 1761

<210> 25

<211> 586

<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 25

69



Met
Ser
Thr
Lys
Trp
65

Thr
Phe
Glu
Met
Ser
145
Ser
Arg
Ile
Asn
Val
225
Phe
Pro

Lys

His

Glu
Ser
Met
Arg
50

Tyr
Pro
Ile
Arg
Ile
130
Val
Arg
Gly
Lys
Glu
210
Lys
val
Tyx
Gly

Pro
290

Lys
Arg
Leu
35

Glu
Cys
Leu
Val
val
115
Glu
Asp
Phe
Gly
Ile
195
Gly
Pro
Hig
Thx
Asp

275
Ala

Asp
Thr
20

Leu
Val
Arg
Met
Ser
100
Thr
val
Ala
Val
Gly
1lzo0
val
val
Cys
Pro
Cys
260

Ser

Gln

Ser
Leu
Leu
Glu
Arg
val
85

Thr
Pro
Ile
Asn
Ala
165
val
Ser
Tvr
Ser
Gly
245
Val
Cys

YT
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Ile
Thr
Glu
Glu
Val
70

Ala
Gly
Leu
Asn
Gly
i50
Ser
Gly
Lys
Gly
Arg
230
Glu
Fro

Glu

Lys

Metc
Glu
Phe
Lys
5S

Gly
Ala
Lys
His
Val
135
Asn
Pro
Gly
Tyx
Ser
215
Ala
Asn
Cys
Tyr

Thr
255

Cys
Ile
Ala
40

Gly
Ser
Met
Ser
Cys
120
Leu
Gln
Arg
Leu
Pro
200
Asp
Tyr
Ala
Pro
Ala

280
Arg

70

Ser
Glu
25

Ala
Leu
Lys
Tyr
Asp
105
Ala
Leu
Pro
Arg
Tle
185
Ala
Glu
Ser
Arg
Glu
265
His

Leu

Gly
10

Ser
Cys
Asp
Lys
Gly
90

val
val
Asp
Leu
Lys
170
Asp
Asp
Phe
His
Arg
250
Phe
Gly

Cys

Pro
Arg
Asp
Leu
Met
75

Ser
Asn
Ala
Ala
Asp
155
Ala
Glu
Ala
Arg
Asp

235
Arg

Val

Lys

Lys
Gln
Asp
Asp
60

Gly
Ile
Arg
Gly
Serx
140
Val
Val
Ala

Ser

Met
220

Trp
Asp
Lys
Phe

Asp
300

Ser
Lys
Leu
45

Glu
Leu
Lys

Ala

Cys
125
Ala
FPhe
Glu

val

Leu
205

Tyx
Thr
Pro
Gly
Glu

285
Glu

Asn
Glu
30

Asp
Ser

Glu

Val

Cys
110
Ser
Leu
val
Leu
Glu
150
Pro
Ser
Glu
Arg
Ser
270

Ser

Thr

Leu
15

Glu
Ser
Gly
Glu
Leu
95

Gly
Val
Val
Arg
Leu
175
Glu
Asp
Phe
Cys
Lys
255
Cys

Trp

Gly

Cys
Glu
Phe
Leu
Arg
80

Thr
Glu
Asn
AsSn
Val
160
Leu
Glu
Ile
Lys
Ala
240
Tyr
Pro

Leu

Cys



Ala
305
Val
Leu
Ser
Arg
Ala
385
Arg

Gly

Pro
Ala
465
Ser
Ser
Glu
Asn
Ser
545
Ser
Met
<210> 26

<211> 2709
<212> ADN

Arg
Asn
Glu
Thrxr
Asn
370
Leu
Asp
Asn
Asn
Val
450
Ala
Leu
Asp
Glu

aAsn
530

Trp

Phe

Tyxr

Lys
Ala
Met
Pro
355
Gly
Gln
Ile
Asn
Ser
435
Arg
Val
Ser
Trp
Leu
515
aAsn
Val

Gly

Arg

Val
Ser
Met
340
Pro
Gly
Leu
Asp
Val
420
Gin
Gln
Ala
Phe
Gly
500
Asn
Asn
Asn

Met

Glu
580

<213> Eucalyptus grandis

<400> 26

Cys
Thr
325
Pro
Val
Ser
Asn
Met
405
Glu
Met
Pro
Val
Lys
485
Ser
Lys
Asn
Ser
Asn

565
Lys
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Phe
310
Gly
Gly
Ser
Trp
Gly
390
Glu
Glu
Gly
Pro
Met
470
Pro
Pro
Met
Ala
Leu
S50
Glu

Glu

Phe
Ser
Leu
Pro
Gln
375
Gly
Met
Thr
Gln
Ser
455
Lys
Ala
Asn
Arg
Ala
535
val

Arg

Gln

Ala
Ala
Ser
Met
360
Asn
Ser
Glu
Phe
Asn
440
Gln
Ala
Thr
Gly
Arg
520
Arg
Lys

val

Thr

71

His
Val
Pro
345
Ala
Aryg
Arg
Met
Gly
425
Met
His
Arg
Gln
Lys
505
Ser
Asp
Asp

Arg

Val
585

Lys
Ala
330
Leu
Asn
vVal
Leu
Glu
410
Ser
Asn
Gly
Ser
Ala
490
Leu
Val
Tyr
Ser
Ile

570
Val

Arg
315
Gln
Ala
Gly
Asn
Lys

385
Leu

TYr
Gln
Phe
Thx
475
Ala
Glu
Ser
Arg
Thr

555
Met

Glu
Ser
Tyr
Val
Thr
380
Ser
Arg
val
His
Glu
160
Ala
Pro
Trp
Phe
Asp
540

Val

Serxr

Glu
Pro
Ser
Pro
365
Leu
Thr

Leu

Ser

TyY
445
Ser
Phe
Gln
Gly
Gly
528
Glu

Val

Trp

Met
Phe
Ser
350
Ser
Thr
Leu
Arg
Ser
430
Pro
Ser
Ala
Ser
Met
510
Ile
Pro

Ser

Ala

Arg
Ser
335
Gly
Ser
Pro
Ser
Gly
415
Pro
Ser
Ala
Lys
Asn
495
Lys
His
Asp

Glu

Glu
575

Pro
320
Ser
Val
Pro
Pro
Ala
400
Phe
Ser
Ser
Ala
Arg
480
Leu
Gly
Gly
Val
Arg

560
Gln
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cttctgaaag ctttttgact taagacgaga gagaaggaga gaaggtcccce cteoctogtece 60
tagteoccoce gtggatttty aagaagaaaa gtcgcacctt ccttetcectt teccactect 120
ccctotgete gaagotbtte tettccgeocag aattacataa aaacctcegac tttgogeatc 180
attcegatte acctcacace ttecactttece cactcgaggt ctcccccocte ttttectagce 240
tctttcoctt tecectcoecte tetcoctegaga atcocgocgeat ttggaggage tccaatctgc 300
tttgetttge tttgetctet tettgectegyg ttcoccoccctca taaggagteg attatgtgea 360
acggttcttc gaagggtaaa cttttcccct cgagtatggg catggaggdce gaattccaca 120
acaaggatgg cgaagcaccc cgtaaatgct ctgccttgct tgaattggea gcoectceggacyg 480
atctctegtc gttcaaaaght gaagtggaag agaagggctyg cgacgbtgat gaggccagct 540
tttggtatgg taggagaatc gggtegaaga agatgggttt tgaagagagyg actcecattga 600
tgatctctge tttgtttgga agcaccaagg tcttgaaata cataatcgag accgccagag 660
ctgatgtcaa caggtcttgt gggtccgaca aggtggccge cctccattgc gcagecgegyg 720
gtgggtocayg ttettcactt gaaattgtga agectcttgat tgaggectca goggatatta 780
attctgtaga tggcaatgga aataggccca tcgacgtget tgoccccggca gggaagtete 840
gctgecaatte cagaaataag tttgttagat cgttgctgaa aggtgaaaac tatgtegtgg 800
aaggtgacca atcctttgac atagaaggag aggagaagcet agtegetett ccaaaggagyg 960
gaggcgagaa gaaagagtat cetgttgatg tectctetace tgacataaac aatgggttcet 1020
acagtaccga tgagttcegg atgtatgectt tcaaggtgaa geocttgctcg agggcttact 1080
cccacgactg gaccgagtygce ccgttbgtge accocctgggga gaacgcgagyg aggagggacce 1140
cacgcaagta cccttacage tgtgtccctt gtcocctgagtt tcograagggt tcgtgcogtaa 1200
ggggggatgc ttgtgagtat gctcatggag tctttgagtce gtggcttcac ccagcgcaat 1260
accgaacccg gctgtgcaag gatgaaactg gttgtactcg caaagbttgce ttctttgetce 1329
acaagtccga agaattgcgt ccegtgtatg cttcocacagg ttetgctatg ccctcacccea 1280
agtcctttte agctaatgcce ctagacatga caaccctgag ccocttatec cttaattcac 1440
catctetgece tttgoctget acttecacge ccocccatgtc acchtttgget goctcatctt 1500
cacccaaggy catgaacttg tggcataaca aaattaacct gaccccacca agoctgcage 1560
ttecctggecag ccoggectgaag acggctatga gtgegeggga cttcogatttt gagttggaat 1620
ttecttgggect ggaaaagcaa gcttctcage ggcagcaact gatagaagag atttcotegte 1680
tcteategee ctetcatatg tggaactcogg aatttggcag aaccgoagag ctgaagccca 1740
ctaaccttga tgatgegttt ggatcbteottg acacttctet tttgtetceceg ttgcaggggt 1800
cgtcgatgaa aacatcgact cctacccagt tgeaatcccce cacagggcett aaaatttega 1860
atttgaacca actcegtgeg agcectaccogt ctagcagcectt gtegteoctot cectgtgagga 1920
agacctcttc ttttgggttc gactcatcca gtgeagttge tgcagcagtc atgaactcac 1980
ggtctgetge tatgacgaag cggagccaga gcettcattga ccgtggagca gtgggtcaac 2040
ggtctggact cattggacct gctaattctg ctecctaggat gtccaacctt tcoggactggg 2100
getegectga tgggaagttg gattggggtg ttcaagggga cgagctcaac aagcettagga 2160
agtccgette ctteggottt agaaacaaca gtatggcocgaa cccaaacaac gtggcegtcotce 2220
ceagtgetga tgageceggac gtgtegtggg ttggttecatt ggtgaaggat gtggetccge 2280
ccgaagggta tccacagtat ctgtacatag aacaggagca gatggtggea taactaaagc 2340
gaagagcac¢ acacgaactce tctcecctgatg gettaagatg acttgtttga cattotttat 2400
attcttacaa acagcgeocgtt cttaggagtt agectggagga aagaaggaaa cggtattgag 2460
tttgagattc aggctcttag ctggacageg aaaatttggyg gaaggaagag aatttggttt 2520
cttgcccaac ttagataatg atgcotbttga aggcttaaaa gaaagatgaa ggcaaacatt 2580
cttttgttag tattgtatta ttgttttaat ttttcatcce ctctgtcggg gtgtggtggg 2640
tgtcgatgtt tctttcatca gtaaaatata taatgaggtt tactcatcta ttttctacta 2700
aaaaaaaaa 2709

<210> 27

<211> 659

<212> PRT

<213> Eucalyptus grandis

<400> 27

72



Met
Met
Ser

Ser

Tyt
&5

Pro
Ile
Lys

Leu

val
145
Lys

Cvys
Glu
Ala
Glu
50

Gly
Leu
Ile
Val
Glu
130

Asp

Ser

Asn
Gly
Leu
35

Val
Arg
Met
Glu
Ala
115
Ile

Gly

Arg

Gly
Glu
20

Leu
Glu
Arg
Ile
Thr
100
Ala
vVal

Asn

Cys

Sex
Phe
Glu
Glu
Tle
Ser
85

Ala
Leu
Lys
Gly

Asn
165

ES 2558 133 T3

Serx
His
Leu
Lys
Gly

70
Ala

His
Leu
Asn

150
Ser

Lys
Asn
Ala
Gly
55

Serx
Leu
Ala
Cys
Leu
135

Arg

Arg

Gly
Lys

Ala
40

Cys
Lys
Phe
Asp
Ala
120
Ile

Pro

Asn

73

Lys
Asp
25

Ser
Asp
Lys
Gly
Val
105
Ala
Glu
Ile

Lys

Leu
10

Gly
Asp
Val
Met:
Ser
90

Asn
Ala
Ala

Asp

Phe
170

Phe
Glu
Asp
Asp
Gly
75

Thr
Arg
Gly
Ser
Val

155
Val

Pro
Ala
Leu
Glu
60

Phe
Lys
Ser
Gly
Ala
140

Leu

Arg

Ser
Pro
Ser
45

Ala
Glu
val
Cys
Ser
125
Asp

Ala

Ser

Ser
Arg
30

Ser
Ser
Glu
Leu
Gly
110
Ser
Ile

Pro

Leu

Met
15

Lys
Phe
Phe
Arg
Lys
as

Ser
Ser
Asn

Ala

Len
175

Gly
Cys
Lys
Trp

Thr
80

Tyr
Asp
Ser
Ser
Gly

160
Lys



Gly
Glu
Tyr
Thr
225
Ala
Asn
Cys
Tyr
Thyr
305
Phe
Ser
Thr
Ala
Lys
385
Leu
Phe
Arg
Met
Leu
465
Gln
Thr
Ser
Phe
Ala
545
Gly
Ser
Val
Phe
Ala

625
Ala

Glu
Glu
Pro
210
Asp
Ty
Ala
Pxo
Ala
290
Arg
Ala
Ala
Thr
Thr
370
Gly
Gln
Asp

Gln

Trp
450
Asp
Gly
Gly
Ser
Asp
530
Ala
Gln
Asn
Gln
Arg
610
Asp

Pro

Asn
Lys
195
val
Glu
Ser
Arg
Glu
275
His
Leu
His
Met
Leu
355
Ser
Met
Leu
FPhe
Gln
435
Asn
Asp
Sex
Leu
Ser
515
Ser
Met
Arg
Leu
Gly
595
Asn

Glu

Pro

TyT
180
Leu
Asp
Phe
His
Arg
260
Phe
Gly
Cys
Lys
Pro
340
Ser
Thr
Asn
EBro
Glu
420
Leu
Ser
Ala
Ser
Lys
500
Leu
Ser
Thr
Ser
Ser
580
Asp
Asn

Pro

Glu

val
Val
Val
Arg
Asp
245
Arg
Arg
Val
Lys
Ser
325
Ser
Pro
Pro
Leu
Gly
405
Leu
Ile
Glu
Phe
Met
485
Ile
Ser
Ser
Lys
Gly
565
Asp
Glu
Ser

Asp

Gly

ES 2558 133 T3

Val
Ala
Ser

Met
230

Trp
Asp
Lys
Phe
Asp
310
Glu
Pro

Leu

Pro

Trp
290
Ser
Glu
Glu
Phe
Gly
470
Lys
Ser
Ser
Ala
Arg

550
Leu

Trp
Leu
Met:
Val

630
Tyr

Glu
Leu
Leu
215
Tyr
Thr
Pro
Gly
Glu
295
Glu
Glu
Lys
Ser
Met
375
His
Arg
Phe
Glu
Gly
455
Ser
Thx
Asn
Ser
Val
535
Ser
Ile
Gly
Asn
Ala
615

Ser

Pra

Gly
Pro
200
Pro
Ala
Glu
Arg
Ser
280
Ser
Thx
Leu
Ser
Leun
360
Ser
Asn
Leu
Leu
Ile
440
Arg
Leu
Ser
Leu
Pxro
520
Ala
Gln
Gly
Ser
Lys

600
Asn

Trp

Gln

74

Asp
185
Lys
Asp
Phe
Cys
Lys
265
Cys
Txp
Gly
Arg
Fhe
345
Asn
Pro
Lys
Lys
Gly
425
Ser
Thr
Asp
Thr
Asn
505
Val
Ala
Ser
Pro
Pro
585
Leu

Pro

Val

Tyr

Gln
Glu
Ile
Lys
Pro
250
TYr
val
Leu
Cys
Pro
330
Ser
Ser
Leu
Ile
Thr
410
Leu
Arg
Ala
Thr
Pro
490
Gln
Aryg
Ala
Fhe
Ala
570
Asp
Arg
Asn

Gly

Leu

Ser
Gly
Asn
Val
235
Phe

Pro

Arg

Thr
315
val
Ala
Pro
Ala
Asn
355
Ala
Glu
Leu
Glu
Ser
475
Thr
Leu
Lys
val
Ile
8BS
Asn
Gly
Lys

Asn

Ser
635

Tyr

Phe
Gly
Asn
220
Lys
Val
Tyr
Gly
Pro
300
Arg
Tyr
Asn
Ser
Ala
380
Leu
Met
Lys
Ser
Leu
460
Leu
Gln
Arg
Thr
Met
540
Asp
Ser
Lys
Ser
Val
620

Leu

Ile

Asp
Glu
205
Gly
Pro
His
Ser
Asp
285
Ala
Lys
Ala
Ala
Leu
365
Ser
Thr
Ser
Gln
Ser
445
Lys
Leu
Leu
Ala
Ser
525
Asn
Arg
Ala
Leu
Ala
605
Ala

Val

Glu

Ile
190
Lys
Phe
Cys
Pro
Cys
270
Ala
Gln
vVal
Ser
Leu
350
Pro
Ser
Pro
Ala
Ala
430
Pro
Pro
Serx
Gln
Ser
510
Ser
Ser
Gly
Pro
Asp
590
Ser
Ser

Lys

Gln

Glu
Lys
Tyr
Ser
Gly
255
val
Cys

Tyx

Thr
335
Asp
Leu
Ser
Pro
Arg
415
Ser
Ser
Thy
Pro
Ser
495
Tyr
Phe
Arg
Ala
Arg
575
Trp
Phe
Pro

Asp

Glu

Gly
Glu
Ser
Arg
240
Glu
Pro
Glu
Arg
Phe
320
Gly
Met
Pro
Pro
Ser
400
Asp
Gln
His
Asn
Leu
480
Pro
Pro
Gly
Ser
Val
560
Met
Gly
Gly
Ser
Val

640
Gln
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645 650 655
Met Val Ala

<210> 28

<211> 2518

<212> ADN

<213> Eucalyptus grandis

<400> 28
tctcoccttega gtttetttct tecactagaat tegetcccga gtetgttgtt gctegtgtag 60
ttttgcttac tcegtectte gtttageteg ctgaccageyg cggagetagyg agcggtcoget 120
aaaggattac tcgtacaaaa cgtaaactca getctgecaa ttttoccatg gagggggaat 180
cttacttcga gaaagatgaa aaatattcta attgctceaat cttgectegaa ttatctgcett 240
cggacgatct cccagctttt gaaaggaaag cgaaagagaa gggctgtaac attgatggtg 300
ctagcttebg gtacggtaga agaattggct caaggaagat gggtcttgaa gagaggactce 360
ctctecatggt ggcttcocttg tttggaagcet ctagggttgt gaagtacatt ctegaatetyg 420
gcaaagtega tgtaaatagg gettgtggtt cggacaaggt cactgcoctt cactgtgctg 480
ttgccagtgg ctectgcttcet geoggtggagyg ttgtcaaget cttgcttcac gcatctgecg 540
atgctaattg cattgatggc aatggaaaga agccaattga tgtgatagcc cttcocattaa 600
agtcacgcgyg cgattcaagg aggaagcetga tggagetgtt geotgaaaggce gataattetg 660
atggggaatt tgaatcccac gaggagaagc cgattgccgce accgcaagca tccaaagagg 720
gaagcgaaaa gaaagagtat caatttoctg ttgatatctce teotgectgac ataaatgttg 780
ggatttacag tactgatgag ttcagaatgt atgctttcaa agtaaagcct tgctcgoeggg 840
catactccca tgactggaca gagtgccecat ttgttcatec tggcgagaat gcgaggaggce 200
gggacccteg caagtacccce tacagctgcg teccttgcec tgaatttcgg aagggatctt 260
gccaaaaggyg tgactectgt gagtacgege acggegtatt tgagtegtgg cttecatcocetg 1020
cacagtatag aacaagactg tgcaaggatg agactggatg tgectcgcaaa gtttgtttet 1080
ttgctecacaa goccgaagaa ttaaggectg tcotatgettce gacgggatca getatgectt 1140
ccccaaaatc ctactcatca agtgggeoctgg acatgtccac attgagtcoct ctctcaatca 1200
gttctcegte agcategttyg cctgttactt caacagcacc catgtetect cttgcagect 1260
cgtcatctcec gatgtctgtg aacatgtggc agagcaaggc taacaagctc tcccegccaa 1320
tgctgcaget ctcaggtagt aggctgaaga ctgetttgag tgctagggac ttggacctgg 1380
agatggaatt gcgtggtcta gagagtcaga tggccactca acagcatcag ttgatggaag 1440
agatatctcg tctcteocteca ccatcatccet gotttagtag taggattggg gaagtgaaac 1500
ccactaacct cgatgacgtt tttgggtcte cggatcctgce tttgctgcct caattgcagy 1560
ggctgtcaag accttcaaca ccaagccagt tgcaatctoce aactgggectt cagatgcgeco 1620
agaatgcaac ccagtttcgt ggggcgtacc agagcaatgc aaatgcattg tcatctccag 1680
caatgaagca ggcaccttet tatgggtttg actcatctag tgecagttgea gecageggtga 1740
tgaattcgag gtcageccget tttgcgaage ggagtcagag ttttatcgac aggggaatgg 1800
cgtgcectgy aattgecaat teotteoccecta tgatgtbette agetatgteg agetggaget 1860
cacctcatgg gaaattggat tggggcgtcc aaggagatga gttgaatagg ctgaggaaag 1520
ctgcttectt taagatgaga agcagcaccg gagcaggtge taatactgtc tcggcagcag 1580
ccatggctga tgagccagat atttettggg tcagttcatt ggttaaggac gtgcocttctg 2040
cggaggacgc gatgttcgcet gocagagaaag gacagcegcac ttatgggaaa gacatcogeg 2100
aaaggattac cccatgggtg gagcagctdt acagagaagt gcocacggakbg gegatgtaayg 2160
attgccactg caagtcggat gccttagtat gctgactaat tgatattctt tgecatttgth 2220
ttgaggcatt tggtagccat tagatacgag aaaaggcocaa gcagcaggbg gtgtcttgge 2280
aaggaatagyg atgcacatag tctgttatcyg agtagaatay acttgggaac aatggttata 23490
gccaaatgtt aaaagttatg atattctttt ccaattcttt ctcttcctca tagtaggttt 2400
ctcaccaagt cttttagtga gagecctgegg gatgtactat atgtttcecct tatgtaacgt 2460
ctcttogttg aaagaaatgg ctttataata taaagcatca agttttttaa aaaaaaaa 2518

<210> 29

<211> 663

<212> PRT

<213> Eucalyptus grandis

<400> 29

75



Met
Ser
Arg
Tyr
Pro
65

Ile
Lys
Val
Ile
Lys
145
Gly
Ala
Phe
Thr
Ala

225
Asn

Cys
Tyr
Thr
Phe
308
Ser
Ser
Val
Met
Met
385
Asp
Thr
Ser

Asp

Gly

Glu
Ile
Lys
Gly
So

Leu
Leu
Val
Glu
Asp
130
Ser
Asp
Ala
Pro
Asp
210
Tyr
Ala
Pro
Ala
Arg
290
Ala
Ala
Thr
Thr
Ser
370
Leu
Leu
Gln
Ser
Asp

450
Leu

Gly
Leu
Ala
35

Arg
Met
Glu
Thr
Val
115
Gly
Arqg
Asn
Pro
Val
195
Glu
Ser
Arg
Glu
His
275
Leu
His
Met
Leu
Ser
355
Val
Gln
Asp
Gln
Cys
435

Val

Ser

Glu
Leu
20

Lys
Arg
Val
Ser
Ala
100
Val
Asn
Gly
Ser
Gln
180
Asp
Phe
His
Arg
Phe
260
Gly
Cys
Lys
Pro
Ser
340
Thr
Asn
Leu
Leu
His
420
Phe

Phe

Arg

Ser
Glu
Glu
Ile
Ala
Gly
Leu
Lys
Gly
Asp
Asp
165
Ala
Ile
Arg
Asp
Arg
245
Arg
Val
Lys
Pro
Ser
325
Pro
Ala
Met
Ser
Glu
405
Gln
Ser

Gly

Pro

ES 2558 133 T3

Tyr
Leu
Lys
Gly
Ser
70

Lys
Hisg
Leu
Lys
Ser
150
Gly
Ser

Ser

Met

Trp
230
Asp
Lys
Phe
Asp
Glu
310
Pro
Leu
Pro
Trp
Gly
390
Met
Leu
Ser

Ser

Ser

Phe
Ser
Gly
Ser
58

Leu
Val
Cys
Leu
Liys
135
Arg
Glu
Lys

Leu

Tyr
215
Thr
Pro
Gly
Glu
Glu
295
Glu
Lys
Ser
Met
Gln
375
Ser
Glu
Met
Arg
Pro

455
Thr

Glu
Ala
Cys
40

Arg
Phe
Asp
Ala
Leu
120
Pro
Arg
Fhe
Glu
Pro
200
Ala
Glu
Arg
Ser
Ser
280
Thr
Leu
Ser
Ile
Ser
360
Ser
Arg
Leu
Glu
Ile
440

Asp

Pro

76

Lys
Ser
25

Asn
Lys
Gly
val
val
105
His
Ile
Lys
Glu
Gly
185
Asp
Phe
Cys
Lys
Cys
265
Trp

Gly

Tyr
Ser
345
Pro
Lys
Leu
Arg
Glu
425
Gly

Pro

Ser

Asp
10

Asp
Tle
Met
Ser
Asn
S0

Ala
Ala
Asp
Leu
Ser
170
Ser
Ile
Lys

Pro

Tyr
250
Gln
Leu
Cys
Pro
Ser
330
Ser
Leu
Ala
Lys
Gly
410
Ile
Glu
Ala

Gln

Glu
Asp
Asp
Gly
Serx
75

Arg
Ser
Ser
val
Met
155
His
Glu
Asn
Val
Phe
235
Pro
Lys
His
Ala
Vval
315
Serxr
Pro
Ala
Asn
Thy
3985
Leu
Ser
vVal

Leu

Len

Lys
Leu
Gly
Leu
60

Arg
Ala
Gly
Ala
Ile
1490
Glu
Glu
Lys
Val
Lys

220
Val

Tyr
Gly
Pro
Arg
300
Tyr
Ser
Ser
Ala
Lys
380
Ala
Glu
Arg
Lys
Leu

460
Gln

Tyx
Pro
Ala
45

Glu
Val
Cys
Ser
Asp
125
Ala
Leu
Glu
Lys=
Gly
205
Pro
His
Ser
Asp
Ala
285
Lys
Ala
Gly
Ala
Ser
365
Leu
Leu
Ser
Leu
Pro
445

Pro

Ser

Ser
Ala
30

Ser
Glu
Val
Gly
Ala
110
Ala
Leu
Leu
Lys
Glu
190
Ile
Cys
Pro
Cys
Ser
270
Gln
Val
Ser
Leu
Ser
350
Ser
Ser
Ser
Gln
Ser
430
Thr

Gln

Pro

Asn
1%

Phe
Phe
Arg
Lys
Ser
95

Ser
Asn
Pro

Leu

Pro
175

Tyr
Tyr
Ser
Gly
vVal
255
Cys
Tyr
Cys
Thr
Asp
335
Leu
Ser
Pro
Ala
Met
415
Ser
Asn

Leu

Thr

Cys
Glu
Trp

Thr

TyYY
80

Asp
Ala
Cys
Leu
Lys
160
Ile
Gln
Ser
Arg
Glu
240
Pro
Glu
Arg
Phe
Gly
320
Met
Pro
Pro
Pro
Arg
400
Ala
Pro
Leu

Gln

Gly



10

465
Leu

Asn
Gly
Ser
Ala
545
Ser
Asp
Ser
Glu
Ala
625

Lys
Glu
<210> 30

<211> 2001
<212> ADN

Gln
Ala
Phe

Ala
530

Cys
Ser
Glu
Thr
Pro
£10
Glu

Asp

val

Met
Asn
Asp
515
Ala
Pro
Trp
Leu
Gly
595
Asp
Asp
Ile

Pro

<213> Triticum aestivum

<220>

<221> misc_feature

<222> (481)..(530)
<223>nesa,c,got

<400> 30

Arg
Ala
500
Ser
Phe
Gly

Ser

Asn

580

Ala
Ile
Ala
Arg

Arg
660

Gln
485
Leu
Ser
Ala
Ile
Ser
565
Arg
Gly
Serx
Met
Glu

645
Met

ES 2558 133 T3

470
Asn

Ser
Sexr
Lys
Ala
BE50
Pro
Leu
Ala
Trp
Phe
630

Arg

Ala

Ala
Ser
Ala
Arg
535
Asn
His
Arg
Asn
Val
615
Ala
Ile

Met

Thr
Pro
val
520
Ser
Ser
Gly
Lys
Thr
600
Ser

Ala

Thr

77

Gln
Ala
505
Ala
Gln
Ser
Lys
Ala
585
Val
Ser

Glu

Pro

Phe
490
Met
Ala
Ser
Pro
Leu
570
Ala
Ser
Leu

Lys

Trp
650

475
Arg

Lys
Ala
Phe
Met
555
Asp
Ser
Ala
Val
Gly

&35
Val

Gly
Gin
Val
ITle

540
Met

Trp
Phe
Ala
Lys
620

Gln

Glu

Ala
Ala
Met
525
Asp
Ser
Gly
Lys
Ala
605
Asp

Arg

Gln

Tyx
Pro
510
Asn
Arg
Ser
Val
Met
590
Met
Val

Thx

Leu

Gln
495
Ser
Ser
Gly
Ala
Gln
575
Arg
Ala
Pro

Tyr

Tyr
655

480
Ser

TYY
Arg
Met
Met
560
Gly
Ser
Asp
Ser
Gly

€40
Arg



ES 2558 133 T3

cgaatteogg tegacgattt ctogatttee ttetctataa cacaacgcte tettcotcottg 60
caaccaaagt acttgttcca gtgtctacte tactcaaaaa ggatttggga catcatgtge 120
agtgattcega aaagtaaact ttettcececa acceteghteg tcatggagaa tagtaacatt 180
cagaagcaga atctggatgg tctctacaac tcoggttttge ttgaattgtc tgcatctgat: 240
gattatgaag ctttcaaaag agaggtggag gaaaaaggct tagatgtgaa cgaggcaggdc 300
ttttggtacyg gtagaagaat tgggtcaaag aagatgggat ctgaaacgag gaccoectetg 360
atgattgett ctttgtttgyg aagegocaag gtgctcaatt atattcttct tcagaaagga 420
ggaggtgttg atgtgaacag ggtctgtggt toetgataggg ccactgctct ceattgtget 480
NNNANNNNNG OODANNGANN OOONDADNNN Innnnnnnnn nnnoononnnn teccgggteg 540
cgatttcgta ggagattcac agagagaaaa gaagcaatta gtgataataa gaaagaatac 600
cctgttgata tatcactgece agacataaac aacggtgtat atggaacaga tgattttagg 660
atgtacaact traaggtgaa geccttgcteca agggcttact cccatgactg gaccegagtgt 720
ccattcgtte acccagggga gaacgcectagg aggagagacc cacggaaata cccttacage 780
tgtgtteoctt gcoccctgagtt ccgcaaaggg acctgccaga agggtygattc ctgtgagtat 840
geteatggtg tttttgagte ctggetgeat cctgcccaat accggacaag gctttgcaag 800
gatgagactg gctgcgctag aaaagtctgce ttctttgoeee acaaacctga agagcetacge 960
cetgtgtatg cttocactgg gteggcetatg ccatcaccaa aatcatattce agctagtgga 1020
cttgacatga cagcgatgag tccattgget ctaagtteca catctttgcc taatgecccceco 1080
ccgttteocag cctcacccta tegtgcgece tegttettet ctcagagtga agetgtgcag 1140
aacaaaataa agcttactcece accatcgttg cagcectecectyg gtagcecgact gaaggcetget 1200
ttgagtycca gggatctgga gatggagatyg gaactgctcog gtctagaaag <cctgetege 1260
caacaacagc agcagcagca acaattgatc gaagagattg ccaggatcte ttecccatct 1320
ttcecggagca aggaattcaa taggattgtt gatttgaate ctactaacct tgatgacctg 1280
ttagcatctg ctgaccctte tgtattttcet caactacatg gactttctgt gcaaccttcea 1440
acacccacac aaagtgggct tcagatgcgce caaaacatga accaccteceg tgegagttat 1500
ccatccaaca toccttocte teoetgtgagg aagococtcag cttttgggtt tgactcatca 1560
gctgetgtgg caactgcagt gatgaattct aggtctgctg ccttcgcaaa gcegaagccaa 1620
agtttcattg atcgtggagc tgcaacccac catcttggge tgtottcage ttccaactcet 1680
tcttgcaggg tatcctctac cetttcagat tggagtteocc ctaccgggaa actggattgg 1740
ggtgtaaacyg gagacaagct gaacaagctg aggaaatcta cttoctttgg attcagaaac 1800
agtggggtaa ctgcatcccc catagcacag cctgaatttg gtgctgagcc ggatgtctcoa 1860
tgggttcatt cattggttaa agatgttccc tecgagaggt ctgagatatt tggtgctgag 1920
aagcaacaat atgatctcag taaagagatyg cttccaccat ggatggagca getgtatata 1980
gagcaggage agatggtage a 2001

<210> 31

<211> 667

<212> PRT

<213> Triticum aestivum

<220>

<221> INCIERTO

<222> (161)..(177)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<400> 31

78



Arg
Ser
Lys
Ser
Leu
65

Asp
Asn
Gly
Ala
Val
145
Xaa
Xaa
Ile
Ile
Lys

225
Pro

Tyxr

Gln

Ile
Leu
Arg
Pro
50

Asp
Tyr
Glu
Ser
Lys
130
Asn
Xaa
Pro
Sex
Asn
210
val
Phe

Pro

Lys

Pro
Leu
Ile
35

Thr
Gly
Glu
Ala
Glu
115
vVal
Arg
Xaa
Gly
Asp
185
Asn
Lys
Val
Tyr

Gly

val

Leu
20

Trp
Leu
Leu
Ala
Gly
100
Thr
Leu
Val
Xaa
Ser
180
Asn
Gly
Pro
His
Ser

2640
Asp

Asp
Gln
Asp
Val
Tyr
Fhe
85

Fhe
Arg
Asn
Cys
Xaa
165
Arg
Lys
Val
Cys
Pro
245

Cys

Ser

ES 2558 133 T3

Asp
Pro
Ile
Val
Asn
70

Lys
Trp
Thr
Tyr
Gly
150
Xaa
Phe
Lys
Tyx
Ser
230
Gly
Val

Cys

Phe
Lys
Met
Met
55

Ser
Arg
Tyr
Pro
Ile
135

Serx

Xaa

Glu
Gly
215
Arg
Glu

Pro

Glu

Ser
Tyr
Cys
40

Glu
Val
Glu
Gly
Leu
120
Leu
Asp
Xaa
Arg
TYr
200
Thr
Ala
Asn

Cys
Tyr

79

Ile
Leu
25

Ser
Asn
Leu
Val
Arg
105
Met
Leu
Arg
Xaa
Arg
185
Pro
Asp
Tyr
Ala
Pro

265
Ala

Ser
10

Phe
Asp
Ser
Leu
Glu
a0

Arg
Ile
Gln
Ala
Xaa
170
Phe
Val
Asp
Ser
Arg
250
Glu

Hisg

Fhe
Gln
Ser
Asn
Glu
75

Glu
Ile
Ala
Lys
Thr
155
Xaa
Thr
Asp
Phe
His
235
Arg

Fhe

Gly

Sexr
Cys
Lys
Ile
a0

Leu
Lys
Gly
Ser
Gly
140
Ala
Xaa
Glu
Ile
Arg
220
Asp
Arg

Arg

Val

Ile
Leu
Ser
45

Gln
Ser
Gly
Ser
Leu
1285
Gly
Leu
Xaa
Arg
Ser

205
Met

Trp
Asp
Lys

Phe

Thr
Leu
30

Ly=
Lys
Ala
Leu
Lys
110
Fhe
Gly
His
Xaa
Lys
190
Leu
Tyr
Thr
Pro
Gly

270
Glu

Gln
15

TYY
Leu
Gln
Ser
Asp
95

Lys
Gly
val
Cys
Xaa
175
Glu
Pro
Asn
Glu
Arg
255

Thr

Ser

Arg
Ser
Ser
Asn
Asp
80

Val
Met
Ser
Asp
Ala
160
Xaa
Ala
Asp
Phe
Cys
240
Lys

Cys

Trp



Leu
Cys
305
Fro
Ser
Ser
Ala
Leu
385
Leu
Ser
Ile
Ile
Asp
465
Thr
Arg
Ser
Asn
Arg
545
Ser
Lys
Ser
Ala
Leu
625
Lys

Gln
<210> 32

<211> 2683
<212> ADN

His
290
Ala
val
Ala
Thr
Pro
370
Thr
Ser
Pro
Ala
val
450
Pro
Pro
Ala
Ala
Ser
530
Gly
Cys
Leu
Thr
Gln
610
Val

Gln

Leu

275
Pro

Arg
Tyx
Ser
Ser
355
Ser
Pro
Ala
Ala
Arg
435
hsp
Ser
Thr
Ser
Phe
515

Arg

Ala

Asp
Ser
595
Pro
Lys

Gln

Tyx

Ala
Lys
Ala
Gly
340
Leu
Phe
Pro
Arg
Arg
420
Ile
Leu

Val

Gln

Tyr
500
Gly
Ser
Ala
Val
580
Phe
Glu
Asp
Tyr

Ile
660

<213> Eucalyptus grandis

<400> 32

Gln
val
Ser
325
Leu
Pro
Phe
Ser
Asp
405
Gln
Ser
aAsn
Phe
Ser
485
Pro
Phe
Ala
Thr
Ser
565
Gly
Gly
Phe
Val
Asp

645
Glu
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Tyr
Cys
310
Thr
Asp
Asn
Ser
Leu
390
Leu
Gln
Ser
Pro
Ser
470
Gly
Ser
Asp
Ala
His
550
Ser
val
Phe
Gly
Pro
630

Leu

Gln

Arg
295
Phe
Gly
Met
Ala
Gln
375
Gln
Glu
Gln
Pro
Thr
455
Gln
Leu
Asn
Ser
Phe
535
His
Thr
Asn
Arg
Ala
615
Ser

Ser

Glu

280
Thr

FPhe
Ser
Thr
Pro
360
Ser
Leu
Met
Gln
Sexr
440
Asn
Leu
Gln
Ile
Ser
520
Ala
Leu
Leu
Gly
Asn
600
Glu
Glu
Lys

Gln

80

Arg
Ala
Ala
Ala
345
Pro
Glu
Pro
Glu
Gln
425
Phe
Leu
His
Met
Pro
505
Ala
Lys
Gly
Ser
Asp
585
Ser
Pro
Arg

Glu

Met
665

Leu
His
Met
330
Met
Phe
Ala
Gly
Met
410
Gln
Arg
Asp
Gly
Arg
490
Ser
Ala
Arg
Len
Asp
570
Lys
Gly
Asp
Ser
Met

650
val

Cys
Lys
315
Pro
Ser
Pro
Val
Ser
395
Glu
Gln
Ser
Asp
Leu
475
Gln
Ser
Val

Ser

Ser
EES

Trp
Leu
Val
Val
Glu
635

Leu

Ala

Lys
300
Pro
Ser
Pro
Ala
Gln
380
Arg
Leu
Gln
Lys
Leu
460
Ser
Asn
Pro
Ala
Gln
40
Ser
Ser
Asn
Thr
Ser
620

Ile

Pro

285
Asp

Glu
Pro
Leu
Ser
365
Asn
Leu
Leu
Leu
Glu
445
Leu
val
Met
val
Thr
525
Ser
Ala
Ser
Lys

Ala
605

Trp
Phe

Pro

Glu
Glu
Lys
Ala
350
Pro
Lys
Lys
Gly
Ile
430
Phe
Ala
Gln
Asn
Arg
510
Ala
Phe
Ser
Pro
Leu
5990
Ser
val

Gly

Trp

Leu
Ser

335
Leu

Tyr
Ile
Ala
Leu
415
Glu
Asn
Ser
Pro
His
495
Lys=
val
Ile
Asn
Thr
575
Arg
Pro
His
Ala

Met
655

Gly
Arg
320
Tyr
Ser
Arg
Asn
Ala
400
Glu

Glu

Ala
Ser
480
Leu
Preo
Met
Asp
Ser
560
Gly
Lys
Ile
Ser
Glu

640
Glu
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gcaaaggtceg atcacttcct ccctagaaag cgagtgtgga gttgaagcett gataaccaga 60
ggcegectet cgtetogtet cgecegectg cgocttgectcoct goctcoctecgeyg tgccaaggga 120
gtgttcctag gtgetgaatc tttccatgtg tageggttca aaagggaagg gagagtgaat 180
tcgagaagca gaggatgtcg goccgtcecagt tcoctcegatcct getcgagtta tetgctgegyg 240
atgatctgac gaactttaag aaagcagttg aggaagacgg ctacgatatt gatgagtcga 3c0
gecttgtggta tggtaggagg atcgggtcga agaagattgg gettgaagag agaactcccce 360
tcatgattgce cgegatgttc ggcagtatgt cogtgctgga ttatattatc aagtctggec 420
gggccaatgt aaacaaggcyg tgtggttcag atggtgctac cgcgectbtecac tgtgctgcgg 480
ctggtggcete ggtacaatct cctgaggtgg tcaagetgtt gettgattct tcagcgaatg 54¢
ctaactcecat tgatgegaat gggaaacgag cgggagactt gatttctgag gtctcectggtt 600
cgcccttocaa ttogagaagg aagactttgg atgtcatgtt gactggaggt gggactgttg 660
agtttgttga ggaaacttac aatctgcctyg agaatctggg tagtcaaatt gaaggaaacqg 720
aacaaagaga gagtccaacg gcccgcgett ccaaggatgg ttctgaaaag aaagagtatc 780
ctgtcgacct ttctecttccg gacatcaaca atggaatata tagcacagat gagtttagga 840
tgtattcttt caaagtgaag ccttgctcega gagcttactce tcatgactgg actgagtgtc 900
catttgttca ccetggggag aatgoaagac ggegtgacce acggaaatat cactacaget 960
gtgtgeettg ccctgagtbc cgcaaggagt catgcaggca aggggatggce tgcegagtatg 1020
ctcatggtat atttgagtgc tggcttcacce cagcetcaata togeaccegt ctetgtaagg 1080
atgagattgg atgcaccaga aaagtctgtt tetttgccca caaacatgaa gagcttcogtco 1140
cattgtatge atcaactggt tcggegettoe cttctocaag atcatttteg ccegttgetg 1200
cttctctaga catgggatca ctgagcocccte teteotctogg ttettcecttca gtceggatac 1260
cgccaacttc aacaccacct atgactcoccat caggggcoctc ttctcoccocott ggtgggtoga 1320
tgtggaaaag ccaaattaat agcactceoge ctggettgca geottccaggt agecaggttga 1380
gaagcgceatt gagtgctaga gacatggatt tagatgttga cttgatcgat ctagaaaata 1440
attatcgttt gcagaagcag ttgctcgaac actttcctga tctgtectect cctegtggtt 1500
ggaacaacte ttcatccace acgtcggett toccctgagta ttcaggtgac atgactggag 1560
aaataagtag gttaggagta aaaccaaata atctcgagga tagtttcagg tecattggacc 1620
tgaccctett gtctcagtta caagggctgt cacttgatgg tgcaatatcce cagctgcaatb 1680
ctcctactgg aatgaagatt cggcagaaca tgacccagcea gctctactca aactatactg 1740
acaagettte ctecgtcacct agggcaatge catcatttgg aaccgatcct tccagagctt 1800
cagcagcagc cactctgagt tccaggtcat tggcatttgce aaaaaggagc cacagcttca 1860
ttgagcggag tacagtgaac agtcagtctg gatattcagc aggtgetget tctccaactg 1920
caaggatgtc ttcecagaat gactgggget cgoccgatgqgg caaactagac tggggcatte 1980
aaggggagyga gctgaacaag ctgaggaaat ctgcatcatt cgggctcagg agcagcagca 2040
accgettcoca tgegtetgca gattcotgega cagcaactgt aggggacceca gacatgceect 2100
ggattcagbe cttggecaaag gaagcccegt cacaaaacce tggcaatttbt ggagcagage 2160
atcagcagca gragcagcay cagcagcagce agceagtatcea tcecttaattct ggaggtactg 2220
agctgettec agocttgggtg gagcagttgt acgcggatca ggagcagatg gtogoctgag 2280
atcaacattg gettettate taaccactat tagtcattte gttattgett taattttttc 2340
tcttoctgagt ctagtattaa tgtctaggat tcgaacgaac tggaaaatta aatctagagg 2400
gaagatggga agaaaagagce aggatggaag gtttctgetoe ggtccgagat ttctcatagt 2460
ctattataga ctatcgtatt tctbegttctt ttecogteccea atgttettga tttggttcte 2520
agcatgtttt ctggatgagg cttacaaact atgtaatcth gtcitgctaa aagaatcaga 2580
gcetgcacctg caccaaaggt tgtgatacta cegeottattg atgatgatga taataataat 2640
aattcggaca tttagtacca agtccgatgt ctcaaaaaaa aaa 2683

<210> 33

<211> 694

<212> PRT

<213> Eucalyptus grandis

<400> 33

81



Met
Asp
Asp
Gly

Met
65

Sex
Leu
Glu
Leu

S0
Ser

Ala
Thr
Ser
35

Glu

Val

Arg Gln
5

asn Phe

20

Ser Leu

Glu Arg

Leu Asp
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FPhe

Lys

Thr

Tyt
70

Ser
Lys
TyY
Pro

55
Ile

Ile Leu

Ala Val
25

Gly Arg

a0

Leu Met

Ile Lys

82

Leu
10

Glu
Arg
Ile

Ser

Glu
Glu
Ile
Ala

Gly
75

Leu
Asp
Gly
Ala

60
Arg

Ser
Gly
Ser
45

Met

Ala

Ala
Tyr
30

Lys
Phe

Asn

Ala
15

Asp
Lys
Gly

Val

Asp
Ile
Ile
Ser

Asn
80



Lys
Gly
Ser
Leu
Leu
145
Thr
Gln
Lys
YT
Ser
225
Gly
Val
Cys
Tyr
Cys
205
Thr
Ser
Val
Ser
Pro

3gs
Ala

Tyr

Pro

Asn
465
Gln
Pro
Asn

Gly

Ser

Ala
Gly
Ala
Ile
130
Asp
Tvr
Arg
Glu
Ser
210
Arg
Glu
Pro
Glu
Arg
290
Phe
Gly
Leu
Arg
Ser
370
Pro
Arg
Arg
Arg
Ser
450
Asn
Leu
Thr
Tyr
Thr

S30
Leu

Cys
Ser
Asn
115
Ser
Val

Asn

Glu

Tyr
195
Thr
Ala
Asn
Cys
Tyr
275
Thr
Fhe
Ser
Asp
Ile
355
Pro
Gly
Asp
Leu
Gly
435
Gly
Leu
Gln
Gly
Thr
515

Asp

Ala

Gly
Val
100
Ala
Glu
Met
Leu
Ser
180
Pro
Asp
Tyr
Ala
Pro
260
Ala
Arg
Ala
Ala
Met
340
Pro
Leu
Leu

Met

Gln
420

Trp
Asp
Glu
Gly
Met
500
Asp

Pro

Phe

Ser
85

Gln
Asn
Val
Len
Pro
165
Pro
Val
Glu
Ser
Arg
245
Glu
His
Leu
His
Leu
325
Gly
Pro
Gly
Gln
Asp
405
Lys
Asn
Met
Asp
Leu
485
Lys
Lys

Ser

Ala
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Asp
Ser
Ser
Ser
Thr
150
Glu
Thr
Asp
Phe
His
230
Arg
Phe
Gly
Cys
Lys
310
Pro
Ser
Thr
Gly
Leu
380
Leu
Gln
Asn
Thr
Ser
470
Ser
Ile
Leu

Arg

Lys

Gly
Pro
Tle
Gly
135
Gly
Asn
Ala
Leu
Arg
215

Asp

Arg

Ile
Lys
295
His=
Ser
Leu
Ser
Ser
375
Pro
Asp
Leu
Ser
Gly
455
Phe
Leu
Arg
Ser
Ala

53%
Arg

Ala
Glu
Asp
120
Ser
Gly
Leu
Arg
Ser

200
Met

Trp
Asp
Lys
FPhe
280
Asp
Glu
Pro
Ser
Thr
360
Met
Gly
val
Leu
Ser
440
Glu
Arg
Asp
Gln
Ser
520

Ser

Ser

83

Thr
Val
105
Ala
Pro
Gly
Gly
Ala

185
Len

Tyr
Thr
Pro
Gly
265
Glu
Glu
Glu
Arg
Pro

345
Pro

Trp
Ser
Asp
Glu
425
Ser
Ile
Ser
Gly
Asn
505
Ser

Ala

His

Ala
50

Val
Asn
Fhe
Thr
Ser
170
Ser
Pro
Ser
Glu
Arg
250
Ser
Cys
Ile
Leu
Ser
330
Leu
Pro
Lys
Arg
Leu
410
His
Thr
Ser
Leu
Ala
490
Met
Pro

Ala

Ser

Leu
Lys
Gly
Asn
Val
155
Gln
Lys
Asp
Phe
Cys
235
Lys
Cys
Trp
Gly
Arg
315
Phe
Ser
Met
Ser
Leu
395
Ile
Phe
Thr
Arg
Asp
475
Ile
Thr
Arg

Ala

Phe

His
Leu
Lys
Ser
140
Glu
Iie
ASp
Ile
Lys

220
Pro

Tyr
Arg

Leu

Cys
300
Pro
Ser
Leu
Thr
Gln
380
Arg
Asp
Pro
Ser
Leu
460
Leu
Ser
Gln
Ala
Thr

540
Ile

Cys
Leu
Arg
125
Axg
Phe
Glu
Gly
Asn
205
val
Fhe
His
Gln
His
285
Thr
Leu
Pro
Gly
Pro
365
Ile
ser
Leu
Asp
Ala
445
Gly
Thr
Gln
Gln
Met
525

Leu

Glu

Ala
Leu
110
Ala
Arg
Val
Gly
Ser
180
Asn
Lys
Val
TYY
Gly

270
Pro

TyY
Val
Ser
350
Ser
Asn
Ala
Glu
Leu
430
Phe
Val
Leu
Leu
Leu
510

Pro

Ser

Arg

Ala
95

Asp
Gly
Lys
Glu
Asn
175
Glu
Gly
Pro
His
Ser
255
Asp
Ala
Lys
Ala
Ala
338
Ser
Gly
Ser
Leu
Asn
415
Ser
Pro
Lys
Leu
Gln
455
Tyr
Ser

Ser

Ser

Ala
Ser
Asp
Thr
Glu
160
Glu
Lys
Ile
Cys
Pro
2490
Cys
Gly
Gln
Val
Ser
320
Ala
Ser
Ala
Thr
Ser
400
Asn
Ser
Glu
Pro
Serx
480
Ser
Ser
Phe

Arg

Thr



545
Val

Trp
Phe
Ala
625
Ala
Gln
Gly
Gln
<210> 34

<211> 2499
<212> ADN

Asn
Met
Gly
Gly
610
Thr
Lys
Gln

Gly

Glu
690

Ser
Ser
Ile
595
Leu
Ala
Glu
Gln
Thr

675
Gln

Gln
Ser
580
Gln
Arg
Thr
Ala
Gln
660
Glu

Met

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 34

Ser
565
Gln
Gly

Ser

Val

Pro
645
Gln
Leu

val
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550
Gly

Asn
Glu
Ser
Gly
630
Ser
Gln

Leu

Ala

Tyr
Asp
Glu
Ser
615
Asp
Gln

Gln

Pro

Ser Ala

Trp
Leu
600
Asn
Pro
Asn

Gln

Ala
6840

84

Gly
585
Asn
Arg
Asp

FPro

Gln
665

Txrp

Gly
570
Ser
Lys
FPhe
Met
Gly
650
Gln

Val

555
Ala

Pro
Leu
His
Pro
635
Asn

Gln

Glu

Ala
Asp
Arg

Ala
620

Trp
Phe
Tyr

Gln

Ser
Gly
Lys
605
Ser
Ile
Gly
His

Leu
685

Pro
Lys
590
Ser
Ala
Gln
Ala

Leu
670
Tyr

Thr
575
Leu
Ala
Asp
Ser
Glu
655

Asn

Ala

560
Ala

Asp
Ser
Ser
Leu
640
His
Ser

Asp
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attttgacct taagaagaaa gtgacaagga gaggaagaad aagaaaaaaa acataatttg &0
aggaagaaga aaaaaaattc ggatttgttt tttcaataaa ttgactaatt gagtactcgt 120
ttaaaggaag tgaagagcgg ttttttggta gtggtggtcg agaaaagaga gagtttgtcet 180
ctgtgactca gagtgaaatc aatagagcgg gaaaagattg ttgctttttt ttgeccatggg 240
agttgatgag ctgtctcacc tcaaattcte tettcetgeta gaatcatcag cctgcaatga 300
cttgtecggt tetaagtcte tagttgaaga agaaggtcett gagagcattg atggetcotgg 360
tttgtggtat gggaggagat taggatcaaa gaagatgggt tttgaggaga ggacgcctct 420
tatgattget gecttgtttg gaagcaaaga ggttgttgat tacatcatta gtactggtet 480
tgttgacgtg aaccgectcett gtggctctga tggtgccacg getettcact gtgcggtete 540
tggcttgtct gecaatagece ttgagattgt tactcttctg ctgaagggct ctgcgaatcc 600
ggattcttgt gatgcttatg gtaacaagcce tggagatgtg attttecctt gtttgagtec 660
ggtttttage gogaggatga aggttttgga gcocgtttgttg aaaggaaatg atgatttgaa 720
tgaagttaat gggcaagaag aaagcgagcc agaggttgag gttgaggttg aggtttegece 780
tectegggygy tcectgagagga aggagbatcc ggttgatcca acgcectteoctg atatcaagaa B40
cggtgtatat gggacggatg agttcoggat gtatgettbte aagatcaage cgtgctetag 200
agcatactct cacgactgga cggaabtgtce ctttgttcat cogggtgaga acgcaaggag 960
gcgtgatccg aggaagtacce attatagttg tgteccttgt cctgaattece ggaaggggtce 1020
ttgttecaga ggtgatactkt gcocgagtatge tecatggtatce tttgagtget ggcttecaccce 1080
ggctcagtac cggactcgtc tctgcaagga cgagacgaat tgctcgagaa gagtttgttt 1140
ctttgeccac aaacccocgagg agetgcgtcoe tttgtaccct tcaactggat caggtgtbtec 1200
gtcceocgeogg tctteettet catcttgcaa ttoctcgace geotttogaca tgggaccgat 1260
tagtccgett cctatcggag caacaaccac acctcoctttg agtcoctaacyg gtgtatecte 1320
tccaataggt ggaggaaaaa cgtggatgaa ctggcctaac ataacccctc ctgcattgea 1380
gcttecagyy agcagattga aatctgcatt gaatgcaaga gaaatcgatt tctctgaaga 1440
gatgcaaagt cttacttcte caactacatg gaacaacacg ccaatgtcat ctecattcete 1500
cggaaagggc atgaacaggc ttgcaggagg agcaatgagc ccggtgaata gtctcagtga 1560
tatgtttggy acagaggata atacatceggg tttgeagate cgacgcageg tcattaaccoce 1620
gcagctgcat tccaacagtc tttcttcate acctgtggga gceccaattctc tgttttegat 1680
ggattcctec gecagtettgyg ctitcaagage ggetgaatit gctaaacage gaagccaaag 1740
Ccttcatagaa cgraacaacg gactgaatca ccatcccecgca atctcectteca tgactacaac 1800
ttgtttaaac gattggggcect cattggatgg gaagcttgac tggagcgtcoc aaggagacga 1860
gctacagaag ctcagaaaat ccacttcttt ccgtctcaga gcecggtggea tggaatcaag 1920
actgcctaac gaagggactg ggctcgaaga gccagatgte tcatgggtgg agceogctggt 1980
gaaagagcca caggagacaa gactagctcc ggtttggatg gagcaatcat acatggagac 2040
agaacagacc gtggcttgaa tcaaaagttt tgaactttca ttaaccgttc cacaagaagce 2100
aaagtcagaa agattccgayg aggtcgatgc taatctattt cattttattt gtttaatget 2160
ttgttatttt tctttagaat aaaaagaaaa aattcttagg ggacaaaaga gagttegttt 2220
gtctectetct ctgtctcocaa agaaaaacag aggtgaaaaa aggtttcaaa acctaagaaa 2280
ccttgaatta cctcacctea ctteocttgat tetttactat tcacaatgag taatcgattt 2340
ttttttttet tggtaacact ctecacgctga atatatatgt tttttagtaa taatataatt 2400
ggaatacaga aatgtattta cacttgtgaa gttagggaaa gtgttgtaat tgtttottct 2460
aagagttgat ctaagatgtt tgagactata tcttegctt 2459

<210> 35

<211> 607

<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 35

85



Met:
Ser
Glu
Leu
Ala
65

Gly
Leu
Thr
Gly
Ser
145
Leu
Glu
Val
Glu
Ser
225
Arg
Glu
His
Leu
His
305

Val

Phe

Gly
Ser
Gly
Gly
50

Ala
Leu
His
Leu
Asn
130
Ala
Asn
Val
Asp
Phe
210
His
Arg
Phe
Gly
Cys
290
Lys

Pro

Asp

Val

Ala

Leu

35

Ser
Leu
Val
Cys
Leu
1156
Lys
Arg
Glu
Glu
Pro
195
Arg
Asp
Arg
Arg
Ile
275
Lys
Pro

Ser

Met

Asp
Cys
20

Glu
Lys
Phe
Asp
Ala
100
Leu
Pro
Met
Val
Val
180
Thr
Met
Trp
Asp
Lys
260
Phe
Asp
Glu

Pro

Gly

Glu
Asn
Ser
Lys
Gly
Val
85

Val
Lys
Gly
Lys
Asn
165
Ser
Leu
Tyr
Thr
Pro
245
Gly
Glu
Glu
Glu
Arg

325
Pro
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Leu
Asp
Ile
Met
Ser
70

Asn
Ser
Gly
Asp
Val
150
Gly
Pro
Pro
Ala
Glu
230
Arg
Ser
Cys
Thr
Leu
310

Ser

Ile

Ser
Leu
Asp
Gly
55

Lys
Arg
Gly
Ser
val
135
Leu
Gln
Pro
Asp
Phe
215
Cys
Lys

Cys

Asn
295
Arg

Ser

Ser

His
Ser
Gly
Fhe
Glu
Ser
Leu
Ala
120
Tle
Glu
Glu
Arg
Ile
200
Lys
Pro
Tyr
Ser
Leu
280
Cys
Pro

Fhe

Pro

86

Leu
Gly
25

Ser
Glu
Val
Cys
Ser
105
Asn
Phe
Axg
Glu
Gly
185
Lys
Ile
Phe
His
Arg
265
His
Ser
Leu

Ser

Leu

Lys
10

Phe
Gly
Glu
Val
Gly
a0

Ala
Pro
Pro
Leu
Serx
170
Ser
Asn
Lys
Val
Tyx
250
Gly
Pro
Arg
Tyr
Ser

330
Pro

FPhe
Lys
Leu
Arg
Asp
75

Ser
Asn
Asp
Cys
Leu
155
Glu
Glu
Gly
Pro
His
235
Ser
Asp
Ala
Arg
Pro
318
Cvs

Ile

Ser
Ser
Trp

Thr
60

TYY
Asp
Ser
Ser
Leu
140
Lys
Pro
Arg
Val
Cys

220
Pro

Cys
Thr
Gln
Val
300
Ser

Asn

Gly

Leu

Leu

TYY
45

Pro
Ile
Gly
Leu
Cys
125
Ser
Gly
Glu
Lys
TyY
205
Ser
Gly
Val
Cys
TyY
285
Cys
Thr

Ser

Ala

Leu
Val
30

Gly
Leu
Ile
Ala
Glu
110
Asp
Pro
AsSn
Val
Glu
190
Gly
Arg
Glu
Pro
Glu
270
Arg
Phe
Gly

Ser

Thr

Leu
i5

Glu
Arg
Met
Ser
Thr
95

Ile
Ala
Val
Asp

Glu
175
Tyr

Thr
Ala
Asn
Cys
255
Tyr
Thr
Phe
Ser
Thr

335
Thr

Glu
Glu
Arg
Ile
Thx
80

Ala
Val
Tvr
Phe
Asp
160
Val
Pro
Asp
Tyr
Ala
240
Pro
Ala
Arg
Ala
Gly
320

Ala

Thr



Pro
Thr
Gly
385
Glu
Met
Ala
Asn
His
465
Ser
Lys
His
Ser
Lys

545
Sex

Trp

Val

<210> 36
<211> 1806
<212> ADN

<213> Oryza sativa

<400> 36

Pro

Trp
370
Ser
Glu
Ser
Met
Thr
450
Ser
Met
Gln
Pro
Leu
530
Len
Arg

val

Trp

Leu
355
Met
Arg
Met
Ser
Ser
435
Ser
Asn
Asp
Arg
Ala
515
Asp
Arg
Leu

Glu

Met
595

340
Ser

Asn
Leu
Gln
Pro
420
Pro
Gly
Ser
Ser
Ser
500
Ile
Gly
Lys
Pro
Pro

580
Glu

Pro
Trp
Lys
Ser
405
Phe

Val

Leu

Ser
485
Gln
Ser
Lys
Ser
Asn
565

Leu

Gln
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Asn
Pro
Ser
390
Leu
Ser
Asn
Gln
Ser
470
Ala
Ser
Ser
Leu
Thr
550
Glu

val

Ser

Gly
Asn
375
Ala
Thr
Gly
Ser
Ile
455
Ser
Val
Phe
Met
Asp
S35
Ser
Gly
Lys

Tyr

Val
360
Ile
Leu
Ser
Lys
Leu
440
Arg
Ser
Leu

Ile

Thr
520

Trp
Phe
Thr
Glu

Met
600

87

345
Ser

Thr
Asn
Pro
Gly
425
Ser
Arg
Pro
Ala
Glu
505
Thr
Ser
Arg
Gly
Pro

585
Glu

Ser
Pro
Ala
Thr
410
Met
Asp
Ser
Val
Ser
490
Arg
Thr
Val
Leu
Leu
570

Gln

Thr

Pro
Pro
Arg
395
Thr
Asn
Met
Val
Gly
475
Arg
Asn
Cys
Gln
Axrqg
555
Glu

Glu

Glu

Ile
Ala

380C
Glu

Trp
Arg
Phe
Ile
460
Ala
Ala
Asn
Leu
Gly
540
Ala
Glu

Thr

Gln

Gly
365
Leu
Ile
Aszn
Leu
Gly
445
Asn
Asn
Ala
Gly
Asn
525
Asp
Gly
Pro

Arg

Thr
605

350
Gly

Gln
Asp
Asn
Ala
430
Thr
Pro
Ser
Glu
Leunu
510
Asp
Glu
Gly
Asp
Leu

5590
Val

Gly
Leu
Phe
Thr
415
Gly
Glu
Gln
Leu
Phe

495
Asn

Trp
Leu
Met
Val
575

Ala

Ala

Lys
Pro
Ser
100
Pro
Gly
Asp
Leu
FPhe
480
Ala
His
Gly
Gln
Glu
560

Ser

Pro
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atgtgctctyg ggccgegecaa gocgtccaca ccgcocgctge cgcagcagca gaaggaggcoyg 60
acggtgatgg cggcogtcoctt gcecttettgag ctggeggcag cggacgacgt ggcggcggtg 120
aggagggtcyg tggaggagga gaaggtgtct cttggcogtgg ctgggttgtg gtatgggcoct 1840
tecggegageyg gegbggcgag getegggatyg gageggagga cggoggegat ggtggcggcyg 249
ctgtacggga gcacggggygt gcttgggtat gtcocgtggogyg cagogccggc ggaggccgcyg 300
cgcgecgtcgg agacggatgg ggeccacgecyg ctgcacatgg cggctgcoccocgg tggcgeggeg 360
aacgceggteg cggecacgey cctgttgote googegggygy cgtcocggtcecga cgegetcteyg 420
gcttegggge teegegecgg tgacctecte cogegegeca cogeggogga gaaggcecate 480
cggctgetge tcaagtcgec ggoccocgtgteg cogteogtegl cgccgaagaa gtoggcectcg 540
ccgccgtege cgcogocgec geaggaggcoed aagaaggagt acccecgcctga cctgacgcehtg 600
ccegacctca agagcggact gttcagcacc gacgagttce gcatgtacag cttcaaggtbg 660
aagccgtget cccegegecta cteccatgac tggaccgagt gocccttogt ccaccccggc 720
gagaacgcgc gccgccgcga coctegecgce tactcoctaca gctgegtgec ttgoccggag 780
ttecegecaagy goggetoegty cogcaaggge gacgoegtgeg agtacgecca tggocgtgttce 840
gagtgctggc tccacccgge gcagtacagg acgcogcoctcet gcaaggacyga ggteggetge 900
gcgegeocogea tetgeottett cgoccacaag ceoegacgage tccgegeegt caaccectee 960
geccgtgteeg teggecatgca goccaccgta tegteogcoccge getcctogcoe gococcaacggg 1620
ctcgacatgg cggcggcoggdge ggcggcgatg atgagccocg cctggecgte gtceeccageg 1480
agccegectca agacggegct cggegoegegg gagcetcgact toegacctcega gatgectegeg 1149
ctggaccagt accagcagaa gctgttegac aaggtgtccg gegegecgtc gecgagggceg 1200
agctggggcg ccgeggegaa cggcectegoco acegegtoge cggcgaggge cgtgccggac 1260
tacaccgacc tgeteggete cgtcgaccecg gecatgetgt cccagcteoca cgegotgtec 1320
ctcaagcagg ccggcgacat geoccgeogtac agctceatgqg cggacaccac gcagatgceac 1380
atgccgacct cgccgatggt gggcggegeg aacaccgcgt togggctgga ccactccatyg 1440
gogaaggcga tcatgagcocte cegegecteg gegtteogcoca agegcageca gagottcatce 1500
gaccgcggayg gccgcgcccc ggcggegegt tcogcteatgt cgccggogac gaccggogcg 1560
ccgtecattce tcteggactg gggctcogecg gacggcaagc tggactgggg cgtccagggce 1620
gacgagctge acaagctccyg caagteggeg tcogttegegt teegeggecca atocegecatg 1680
ccggtggega cgcacgecge ggoggeggag ccggacgtgt catgggtgaa ctetettgtce 1740
aaggacggcece acgccgccgy cgacatatte gogocagtggce cggagcagga gcagatggtg 1800
gcatga 1806

<210> 37

<211> 601

<212> PRT

<213> Oryza sativa

<400> 37

88



Met
Gln
Ala
Val
Val
65

Leu
Ala
Met
Leu
Arg
145
Arg
Lys
Glu
Ser
Arg
225
Glu
Pro
Cys
Tyr

Cys
305

Cys
Lys
Ala
Ser

50
Ala

Tyr
Glu
Ala
Leu
130
Ala
Leu
Ser
Tyr
Thr
210
Ala
Asn
Cys
Glu
Arqg

290
Fhe

Ser
Glu
Asp
35

Leu
Arg
Gly
Ala
Ala
115
Ala
Gly
Leu
Ala
Pro
195
Asp
Tyr
Ala

Pro

TyY
275
Thr

Phe

Gly
Ala
20

Asp
Gly
Leu
Ser
Ala
100
Ala
Ala
Asp
Leu
Ser
180
Pro
Glu
Ser
Arg
Glu
260
Ala

Arg

Ala

Pro
Thr
Val
Val
Gly
Thr
85

Arg
Gly
Gly
Leu
Lys
165
Pro
Asp
Phe
His
Arg
245
Phe
His
Leu

His
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Arg
val
Ala
Ala
Met
70

Gly
Ala
Gly
Ala
Leu
150
Ser
Pro
Leu
Axg
Asp
230
Arg
Arg
Gly
Cys

Lys
310

Lys
Met
Ala
Gly
55

Glu
val
Ser
Ala
Ser
135
Pro
Pro
Ser

Thx

Met
215

Trp
Asp
Lys
Val
Lys

295
Pro

Pro
Ala
val
40

Leu
Arg
Leu
Glu
Ala
120
Val
Arg
Ala
Pro
Leu
200
Tyr
Thr
Pro
Gly
Phe
280
Asp

Asp

89

Ser
Ala
25

Arg
Trp
Arg
Gly
Thr
105
Asn
Asp
Ala
Val
Pro
185
Pro
Ser
Glu
Arg
Gly
265
Glu
Glu

Glu

Thr
10

Ser
Arg
TyY
Thr
Tyr
90

Asp
Ala
Ala
Thr
Ser
170
Pro
Asp
Phe
Cys
AYg

250
Serxr

Cys
Val

Leu

Pro
Leu
Val
Gly
Ala
75

Val
Gly
Val
Leu
Ala
155
Pro
Pro
Leu
Lys
Pro
235
Tyr
Cys
Trp
Gly

Arg
315

Pro
Leu
Val
Pro
60

Ala
Val
Ala
Ala
Ser
140
Ala
Ser
Gln
Lys
Val
220
Phe
Ser
Arg
Leu
Cys

300
Ala

Leu
Leu
Glu
45

Ser
Meft
Ala
Thr
Ala
125
Ala
Glu
Ser
Glu
Ser
205
Lys
Val
Tvx
Lys
His
285

Ala

val

Pro
Glu
30

Glu
Ala
Val
Ala
Pro
110
Thr
Ser
Lys
Ser
Ala
190
Gly
Pro
His
Ser
Gly
270
Pro

Arg

Asn

Gln
15

Leu
Glu
Ser
Ala
Ala
a5

Leu
Arg
Gly
Ala
Pro
175
Lys
Leu

Cys

Pro

Cys
255
Asp
Ala
Arg

Pro

Gln
Ala
Lys
Gly
Ala
80

Pro
His
Leu
Leu
Ile
160
Lys
Lys
Phe
Ser
Gly
240
Val
Ala
Gln

Ile

Ser
320



Ala
Pro
Pro
Ala
Gln
385
Ser
Ala
Leu
Ala
Pro
465
Ala
Gln
Met
Ser
Lys
545

Pro

Asn

Trp

<210> 38
<211> 1692
<212> ADN

Val
Pro
Ala
Arg

370
Gln

Trp
Val
Ser
Tyr
450
Met
Lys
Ser
Ser
Pro
530
Leu
Val

Ser

Pro

Ser

Asn

Trp
355
Glu
Lys
Gly
Pro
Gln
435
Ser
Val
Ala
Phe
Pro
515
Asp

Arg

Leu

Glu
5955

<213> Hordeum vulgare

<400> 38

Val
Gly
340
Pro
Leu
Leu
Ala
Asp
420
Leu
Ser
Gly
Ile
Ile
500
Ala
Gly
Lys
Thr
Val

580
Gln

Gly
325
Leu
Ser
Asp

Phe

Ala
40%
Tyr

Met
Gly
Met
485
Asp
Thr
Lys
Ser
His
565

Lys

Glu

ES 2558 133 T3

Met
Asp
Ser
Phe
Asp
390
Ala
Thr
Ala
Ala
Ala
470
Ser
Arg
Thr
Leu
Ala
550
Ala
Asp

Gln

Gln
Met
Pro
Asp
375
Lys
Asn
Asp
Leu
Asp
455
Asn
Ser
Gly
Gly
Asp
535
Ser
Ala
Gly

Met

Pro
Ala
Ala
360
Leu
val
Gly
Leu
Ser
440
Thr
Thr
Arg

Gly

Ala
520

Trp
Phe
Ala
His

val
600

90

Thr
Ala
345
Ser
Glu
Ser
Leu
Leu
425
Leu
Thr
Ala
Ala
Arg
505
Pro
Gly
Ala
Ala
Ala

585
Ala

Val
330
Ala
Arg
Met
Gly
Ala
410
Gly
Lys
Gln
FPhe
Ser
490
Ala
Ser
val
Phe
Glu

570
Ala

Ser
Ala
Leu
Leu
Ala
395
Thxr
Ser
Gln
Met
Gly
475
Ala
Pro
Ile
Gln
Arg
555

Pro

Gly

Ser
Ala
Lys
Ala
380
Pro
Ala
Val
Ala
His
460
Leu
Phe
Ala
Leu
Gly
540
Gly

Asp

Asp

Pro
Ala
Thr
365
Leu
Ser
Ser
Asp
Gly
445
Met
Asp
Ala
Ala
Ser
525
Gln

Val

Ile

Arg
Met
350
Ala
Asp
Pro
Pro
Pro
430
Asp
Pro
His
Lys
Arg
510
Asp
Glu
Ser

Ser

Phe
590

Ser
335
Met
Leu
Gln
Arg
Ala
415
Ala
Met
Thr
Ser
Arg

495
Ser

Trp
Leu

Ala

Trp
575
Ala

Ser
Ser
Gly
Tyr
Ala
4Q0
Arg
Met
Pro
Ser
Met
480
Ser
Leu
Gly
His
Met
560

Val

Gln
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cggcacgagg cacatccatc atctaacctc acctetecte teoctccccte toctectacce 60
daacccaaaa ¢caagcagag caagagcaaq agcaagagca agagcaagca agcatgtgcece 120
ctggectgeyg caaccteogoce gecgecatge caccctocge ccacgaccac coctectect 189
acctgctcecga gectogocgece gacgacgace tocccgcectt cogocgcoges gtocaggagyg 2490
acaacctetc cctegacgee geatececcga ggtacgagee atccocccaaa tcagaccaac 300
aacaacaaca cgccceaget cgegctecace ctgocgcacce cegecatggt cgecgegetce 360
tacggeagca ccaccgteet cteoctacgtc ctecteocateg coecctocga ggecgoocgo 420
gectcogeat ccgacggcgce caccocgcte cteocteogece accagggccg cgcgecatec 480
gcgcoccecacyg ccgeacgect ccotectcace gacggegeat categtcecte cctactcegeg 540
ccccaagetc accctctcaa ccaccaaaac caaaaccaaa acagccccac caagaaagac 600
tcgcogecgg actccaggag gaccaccace aagaaggact actectocge ctocegactec 660
cagacggagyg acatcaacgc gggcgtctte gocaccgacg acttccggat gtacagettc 720
aaggtgaacc cgtgcteccg cgoctacacyg cacgactgga ccgagtgoeee cttegeccac 780
ccocggcgaga acgogcgocg cogogacccqg cgcoccgcgtgce catactcogtg cgtcoccatgce 840
ccggacttee geococgogacec ggecgcatgoe cgcaagggeg acgectgoga gtacgegceac 200
ggcgtetteg agtcatgget ccaccoegeg cagtaccgea ccaggetcetg caaggacgag 960
gtceggatgcoe cgogccgcat ctgcttettc gogcacggeg cccgacagct acgcgocogtco 1020
aacceetecg cegecatecat ggactogoca tocccaactt cctettcocgcee gcoccgcgaacce 1080
tecaggoogg cogegetcac cgegtogete agetegeggg acctcogactt ggacgcecgac 1140
aaccaggccoee agtacgogcyg caggatgatg atggccaggy ccaactccoccc gocggactac 1200
tegeecgace tegtegocge ctacgtacag gecgotcetccoct coctgeaaca gcagcageat 1260
cagcagaacc agcaacagea gcatcageag cagaaccagc accagcagca acatcageag 1320
aaccagcacc agcagcatca gcagcaacat cagcagagca tggggatggg ggggctgage 1380
gocagogeceyg cegecttcac caaccgeage cagaccttceg tgcaccegcetce tcocgtocceceg 1440
gctecggege ggtegttcaa gtcteocggeg ccgtcgtoca tgetcgcgga ctgggggtceg 1500
ccggacggga agcetggactyg gggcgtgcag gocgeggagce tgogcaagte cacgtcttte 1560
ggagtcagaa gcagcagcag goecgcatcat gagacgacga gggcggagga caacatgtac 1620
ccgtcgtgga tgaaggacgg cagcgatatg ¢tgetggegyg cgcggtggtc ggacctggag 1680
cagatggtcg cc¢ 1692

<210> 39

<211> 564

<212> PRT

<213> Hordeum vulgare

<400> 39

91



Ser
Ser
Pro
Ser
65

Thr
Asn
Thr
Tyr
Asp
145
Ala
Ser
Gln
Thr
Ile
225
Lys
Pro
Val

Ala

Ser

His
Pro
Lys
Cys
50

Pro
Thr
Gln
Pro
Val
130
Gly
Pro
Leu
Asn
Thr
210
Asn
val
Phe
Pro
Cys

290
Trp

Glu
Pro
Ser
35

His
Pro
Ser
Thr
Ala
115
Len
Ala
His
Leu
Ser
195
Lys
Ala
Asn
Ala
Tyr
275
Arg

Leu

Ala
Thr
20

Lys
Pro
Thr
Pro
Asn
100
Met
Ser
Thr
Ala
Ala
180
Pro
Lys
Gly
Pro
His
260
Serxr

Lys

His

His
Lys
Gln
Pro
Thr
Ser
8s

Asn
Val
Ile
Pro
Ala
165
Pro
Thr
Asp
Val
Cys
245
Pro
Cys
Gly

Pro
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Bro
Pro
Ala
Pro
Thr
70

Thr
Asn
Ala
Ala
Leu
150
Arg
Gln
Lys
Tyr
Phe
230
Ser
Gly
vVal

Asp

Ala

Ser
Lys
Cys
Thr
5B

Ser
Pro
Asn
Ala
Pro
135
Leu
Leu
Ala
Lys
Ser
215
Ala
Arg
Glu
Proc
Ala

295
Gln

Ser
Thr
Ala
40

Thx
Pro
His
Thr
Leu
120
Ser
Leu
Leu
His
Asp
200
Ser
Thr
Ala
Asn
Cys

280
Cys

92

Asn
Lys
25

Len
Thr
Pro
Pro
Pro
105
Tyx
Glu
Ala
Leu
Pro
185
Ser
Ala
Asp
Tyx
Ala
265
Pro

Glu

Arg

Leu
10

Gln
Ala
Pro
Ser
Arg
90

Gln
Gly
Ala
His
Thr
170
Leu
Pro
Ser
Asp
Thr
250
Arg
Asp
TvyY

Thr

Thr
Ser
Cys
Pro
Ala
75

Gly
Leu
Ser
Ala
Gln
155
Asp
Asn
Pro
Asp
Phe
235
His
Arg
Phe

Ala

ATrg

Ser
Lys
Ala
Pro
60

Ala
Thr
Ala
Thr
Arg
140
Gly
Gly
His
Asp
Ser
220
Arg
Asp
Arg
Arg
His

300
Leu

Pro
Ser
Thr
45

Thr
Pro
Ser
Leu
Thr
125
Ala
Arg
Ala
Gln
Ser
205
Gln
Met
Trp
Asp
Arg
285
Gly

Cys

Leu
Lys
3o

Ser
Cys
Ser
His
His
110
Val
Ser
Ala
Ser
Asn
190
Arg
Thr
Tyr
Thr
Pro
270
Asp

val

Lys

Leu
15

Ser
Pro
Ser
Arg
Pro
a5

Leu
Leu
Ala
Proc
Ser
175
Gln
Arg
Glu
Ser
Glu
255
Arg
Pro

Phe

Asp

Pro
Lys
Pro
Ser
Arg
80

Pro
Arg
Ser
Ser
Ser
1640
Ser
Asn
Thr
Asp
Phe
240
Cys
Arg
Ala

Glu

Glu
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305
val Gly

Leun Arg

Thr Ser
Leu
370
Ala

Sexr

Tyr
385
Ser Pro

Gln Gln

Gln His
His
450
FPhe

Gln

Ala
465
Ala Pro

Asp Trp

Glu Leu

His
530
Asp

His

Lys
545

Gln Met

Cys Pro

Arg

ES 2558 133 T3

310

Arg Ile

325

Val
349
Ser

Ala

Ser
355
Ser Ser

Arg Arg

Asp Leu

Asn
Pro
Arg
Met

val

Pro Ser

Pro Arg

Cys
Ala

Thr

Phe
330
Ser

Phe

Ala
345

Ser Arg

360

Leu
375
Met

Asp

Met
390

Ala Ala

405

His
420
Gln

Gln

Gln
435
Gln Gln

Thr Asn

Ala

Gln
Gln
Ser
Arg

Sex

Gln Asn

Gln

Asp
Ala
Tyr
Gln

Gln

Leu Asp

Arg Ala
Gln
410
Gln

Val

Gln
425

Asn Gln

440

Gly
455
Gln

Met

Ser
470

Phe Lys

485

Ser
500
Lys

Gly

Arg
515
Glu Thr

Gly Sex

Val Ala

Pro
Ser
Thr

Asp

Asp Gly

Thr Ser

Met
Thr
Ser
Lys

Phe

Gly Gly

Phe Val

Ala
490
Asp

Pro

Leu
505

Gly val

520

Ala
53%
Leu

Arg

Met
550

Glu

Leu

Asp Asn

Ala Ala

<210> 40

<211> 3610

<212> ADN

<213> Pinus radiata

<400> 40

tgtttccagyg
agaacgttga
tggcecgtett
ccacaatcat
tgacccagge
gcetattttyg
aaggadaaga
aatcttgtte
caatggagga
gttctaatca
gtgtagatge
aagcetgtgg
gtgcagttga
cttatggecag
ccaagctaga
ctaacatagt
tgccattgtt
attctccaac
agaagaagga

cgggcactaa
aatcaatcgc
cacataccca
ggtttgtgtt
ttgatactag
tytagecaty
taaagtcaaa
aagtctacat
agaagggtca
gatggtcctyg
gctgagttac
gtcagataac
aactgtaaaa
aagaccagca
agaaatgtta
ttcagggecca
gecetctttca
atcttcgcca
atatcctgtyg

agcaagggag
cctggctggt
ttetttaceg
tccagtgtta
gcoggacctt
tgtggaggcc
atggccgaga
gaactagetg
aagatagatg
gagcaaagga
atcttatcca
tccactgect
ttgttacttc
gatgtgatta
aacgcagctyg
cctgggtttg
ttgtetttag
aagtccatgg
gaccettett

ggggtaggct
ctggcgtgac
gttecagaget
tgatctgagt
tctgaggtgg
cagaacattt
atcagtctat
ctaataatga
aggttaactt
ctccattgat
tttatgtaac
tgcattgtge
atgcaggcag
tggtttctee
gttcatgtca
agtcaaaggyg
aagcatccaa
aagcattaaa
ttccagacat

93

315
Ala His

Met Asp

Pro Ala

Gly
Ser

Ala

Ala Axg
335
Pro Ser
350

Leu Thr

365

Ala Asp
380
Asn Ser
395
Ala Leu

Gln His

His Gln

Asn

Pro

Ser

Gln

Gln

Gln Ala

Pro Asp
Leu
415
Gin

Ser

Gln
430

His Gln

445

Ser
460
Arg

Leu

Hisg
475
Pro Ser

Trp Gly

Arg Ser

Ala

Ser

Ser

Val

Ser

Arg Ala

Pro Ser

Met Leu
495
Gln Ala
510

Ser Arg

525

Met Tyr

540
Arg Trp

555

ttactttctyg
tactagattc
gtgatcttta
gaagttcgtt
aagagatcta
gaagcctgce
caaagtgaag
ccttattggc
ttggtacggg
ggrtgctgca
ttgtggagca
ggctgtggga
tgatgtgaat
taagctaacc
aacttecteeg
gatggagtce
taatagatca

gggtttcggt
aaagaatagc

Pro

Ser

Ser Trp

Asp Leu

ctctgcgeaa
aatttcttca
tttttaacag
cttttteteg
tacatttgag
agoccacacyg
gaattgtctg
tttaagaaag
aggcagaatyg
ctttatggca
gatgttaacc
gggtctgect
cgettggatg
gaaatcaagyg
gcaaagttgc
atgtccccat

ggttgtgtga -

gatgttaatg
atetatacta

320
Gln

Pro
Ala

Gln

Tyr
400
Gln
Asn
Gln
Ala
Pro
480
Ala
Ala
Pro

Met

Glu
560

&0
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
300
260

1020

1080
1140
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cagatgaatt
attggactga
ggtatcatta
atgtttgtga
cacggttgtyg
ctgaggaact
catcatctet
tttcaatgat
tgtctecatc
ccttacacct
gagacatgcc
atgattttte
gtggcgggaa
ctcoccaacgaa
ttgaacctte
catatatgca
gaattacaca
aatcaccttt
gtgtggatgt
cgataaattc
ceeogtgactt
gtaaagttga
ttggtececg
ctacaccaga
gygcaaataga
atcagattgt
ttaaaattca
ggaaatagtce
agcatgcaaa
cttgggtggt
ctttetttac
aatgttgtca
ggtgcatttt
ggttgtatat
tgtcaactaa
ggtctgecacc
ctagttgata
aaaggatgge
attttgagac
gatgtcctea
ggtaccattyg
aaaaaaaaaa

teggatgttt
atgcccattt
tagctgtgtt
atatgcacac
caaagatggg
acgccectete
ggacatgaca
gtecacecette
agcgtectet
tectggtage
tgttgaggat
tcecactgtcee
caccacaaca
tcttgaagac
catettttet
gattcaaaac
gatgcagcag
ccaatcttcc
ggaacgtcat
aagaatggct
gggagctaat
ctggggggtt
cagttatgaa
gggtaaagat
aaatgttgat
agcttgagat
atttctcatt
tggttttcta
aagtagatag
agaccagaga
ttatcattaa
gttggttact
taatttatca
ggaaaaacct
agtttgcagg
tgctatagaa
tatttggaag
aatccattgt
acttcaattt
aggctattat
tattaccttt

<210> 41
<211>779
<212> PRT

<213> Pinus radiata

<400> 41

Met
1

Glu
Leu

Leu

Glu
65

Cys Gly
Asp Lys

Ser Glu
35

Ile Gly

S0

Val Asn

Gly Pro

Val
20

Ser Cys

Phe

Phe

Lys

Lys

Trp

ES 2558 133 T3

tecttcaagy
gtgcatcctg
ccttgoccag
ggtgtttttyg
actaattgtt
attgtctceta
tctgtcatga
ctatcaaatc
gtaaatggat
aatgttcaaa
tectectegaa
acacaagcca
aggtctggaa
ttgtttgcct
cagatgagtc
cagatgctgce
gctgcaatayg
tcgtatgggt
aatacatgtg
atggctgett
gtgaatccca
caaggagaag
gaaccggatt
ggaggaaatg
cattcagttt
taggattatt
ttttactatt
cctattatca
ggatgttatt
atgacactat
caaccctata
ctgcgcaagqg
agtgtgaaat
atgatgttgg
tggcaatttt
gttttegagt
gctttgccaa
tttgeccatgt
gtgcatactt
gotocagggat

tattgtttgg.

Glu His

Met Ala

Ser Ser
Ala
55

Gly

Lys

TYY
70

tgcggccatg
gtgaaaatgc
attttcggaa
agtgctggtt
cacgtagagt
ctgggtctge
gtcctcttge
ctcagcaagg
atggaggctg
ccageegteot
tttecagacta
ggctgaatgce
aatacaagag
ccgaggtaac
cccaaatgeoa
ctcctataaa
agcctcagag
tgggatccecc
ggtctccctt
ttgttcagag
gttcatggte
agttgagcaa
tgtcttgggt
taagctgtte
tgggtgcctyg
tatttggagt
tcttttataa
gaattacacc
cctatcageca
cctttgttga
tatatttgtt
ccttggaaga
ccataacagyg
ctgtctactg
gtggcagecat
ctgtagaatt
agtagtggca
agettecactt
ttgttctgaa
ttgcctaaaa
atattttatt

Leu Lys Pro

10

Glu aAsn Gln

25

Leu His Glu

40

Met Glu Glu

Arg Gln Asn

94

ttcacgggca
cagaaggcgg
agggacttgt
acatectget
ttgcttetet
tgttccatce
ccctggttcet
cagtgtgectt
gccacagect
tagagcggaa
tgaagggcag
tgctgcectget
tcacgggatc
atctectaga
agctcataag
tacacaggca
ccctggacat
tggtagaatyg
atcaccggct
ggaaaaacgyg
tgattggggc
attaagaaag
tcaaacactg
tggggaaact
gattgaacag
ggtggtaggyg
aaattcccea
tgcaggaaat
ggttgacaag
catggcaact
ttgaaagaac
aatccaagat
tttcagtgag
ctatttttct
atttgcacat
tgatggtgca
tgtacatttt
tattgattag
ctgcaaaatc
ccataagtgg
tatgaaagtyg

tattctcatg
gatccaagaa
aggcgcagtyg
caatatagga
gctcacacat
ccaagggeat
ccetbectteag
actcegecta
aatgtaccaa
cttaatgcca
caactcctga
gttatatctyg
aatactgttg
gtagcagttc
actgeccagyg
ttttcgcagyg
tetttgatge
tcacctogtt
atggctgcaa
agccatagtt
tcgcctacag
tcggettcat
gtaaaggaaa
ccacacaagy
atgcagcttg
ataggctcat
ttatagttta
tttggaggaa
ctgaaaatca
gaagatgctg
tgagcggaga
gtggcatctt
tgacttctga
gtgcctaaac
tgaagcggat
agatgatttt
gcaaaaattt
gtggaaagga
agtctcttgt
ccttagataa
aatttatttt

Ala
Ser
Leu
Glu

Gly
75

Ser
Ile
Ala
Gly

60
Ser

Pro
Lys
Ala
45

Ser

Asn

His
Val
30

Asn

Lys

Gln

Glu
15

Lys
Asn

Ile

Met

Gly
Glu
Asp
Asp

val
80

1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1520
1980
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
26490
2700
2760
2820
2880
2940
3000
3060
3120
3180
3240
3300
3360
3420
3480
3540
3600
3610



Leu
Asp
vVal
Ala
His
145
Ala
Leu
Lys
Met
Glu
225
Pro
Lys
Tyr
Ser
Gly
205
val
Cys
TYY
Cys
Thr
385
Thr
Met
Pro
Pro
Thr
465
Asp
Phe
Ile
His

Ser

Glu
Ala
Asn
Val
130
Ala
Asp
Glu
Leu
Glu
210
Ala
Lys
Glu
Thyr
aArg
290
Glu
Pro
Glu
Arg
Fhe
370
Gly
Ser
Met
Pro
Gln
450
Ser
Ser
Ser
Ser
Gly

530
Glu

Gln
Leu
Gln
115
Gly
Gly
Val
Glu
bPxo
155
Ser
Ser
Ser
Tyr
Thr
275
Ala
Asn
Cys
TyY
Thr
355
Phe
Ser
Val
Ser
Met
435
Pro
Arg
Pro
Pro
Gly
515

Ile

Val

Arg
Ser
100
Ala
Gly
Ser
Ile
Met
180
Asn
Met
Asn
Met
Pro
260
Asp
Tyr
Ala
Pro
Ala
3440
Arg
Ala
Ala
Met
Pro
420
Ser
Asn
Leu
Arg
Leu
500
Gly

Asn

Thr

Thr
85

Tyxr
Cys
Ser
Asp
Met
165
Leu
Ile
Eer
Asn
Glu
245
Val
Glu
Ser
Arg
Asp
325
His
Leu
His
Val
Ser
405
Phe
Pro
val
Arg
Ile
485
Ser
Gly

Thr

Ser

ES 2558 133 T3

Pro
Ile
Gly
Ala
Val
150
Val
Asn
Val
Pro
Arg
2320
Ala
Asp
Phe
His
Arg
310
Phe
Gly
Cys
Thr
Pro
390
Pro
Leu
Ser
Pro
Ala
470
Ser
Thr
Asn

val

Pro

Leu
Leu
Ser
Cys
135
Asn
Ser
Ala
Sex
Leu
215
Ser
Leu
Pro
Arg
Asp
295
Arg
Arg
val
Lys
Ser
375
Ser
Leu
Sexr
Ala
Thr
455
Glu
Asp
Gln
Thr
Ala

B35
Arg

Met
Ser
Asp
120
Ala
Arxg
Pro
Ala
Gly
200
Pro
Gly
Lys
Ser

Met
280

Trp
Asp
Lys
Phe
Asp
360
Glu
Pro
Ala
Asn
Ser
440
Leu
Leu
Tyr
Ala
Thr
520

Pro

Val

95

Val
Ile
105
Asn
Val
Leu
Lys
Gly
185
Pro
Leu
Cys
Gly
Fhe
265
Fhe
Thr
Pro
Gly
Glu
345
Gly
Glu
Arg
Pro
PXc
425
Ser
His
Asn
Glu
Arg
505
Thr
Thx

Ala

Ala
90

Tyr
Ser
Glu
Asp
Leu
170
Ser
Pro
Leu
val
Phe
250
Pro
Ser
Glu

Arg

Thr
330

Cys
Thr
Leu
Ala
Gly
410
Gln
val
Leu
Ala
Gly
490
Leu
Arg

Asn

val

Ala
val
Thr
Thr
Ala
155
Thr
Cys
Gly
Pro
Asn
235
Gly
Asp
Phe
Cys
ATg
31s
Cys
Trp
Asn
Arg
Ser
395
Ser
Gln
Asn
Pro
Arg
475
Gln
Asn
Ser

Leu

Leu

Leu
Thr
Ala

val
140
Tyr

Glu
Gln
Phe
Leu
220
Ser
Asp
Ile
Lys

Pro
300

Tyr
Arg
Leu
Cys
Pro
380
Ser
Pro
Gly
Gly
Gly
460
Asp
Gln
Ala
Gly
Glu

540
Glu

Tyr
Cys
Leu
125
Lys
Gly
Ile
Thr
Glu
205
Ser
Pro
val
Lys
val
285
Phe
His
Arg
His
Ser
365
Leu
Ser
Ser
Ser
Tyr
445
Ser
Met
Leu
Ala
Lys
525

Asp

Pro

Gly
Gly
110
His
Leu
Arg
Lys
Ser
190
Sex
Leu
Thr
AsSnh
Asn
270
Arg
vVal
Tyr
Ser
Pro
350
Axg
Ile
Leu
Ser
val
430
Gly
Asn
Pro
Leu
Ala
510
Tyr

Leu

Ser

Ser
95

Ala
Cys
Leu
Arg
Ala
175
Pro
Lys
Ser
Ser
Glu
255
Ser
Pro
His
Ser
Asp
335
Ala
Arg
Val
Asp
val
415
Leu
Gly
Val
Val
Asn
495
Ala
Lys

Fhe

Ile

Val
Asp
Ala
Leu
Pro
160
Lys
Ala
Gly
Leu
Ser
240
Lys
Ile
Cys
Pro
Cys
320
Val
Gln
val
Ser
Met
400
Ser
Thr
Trp
Gln
Glu
480
Asp
Val
Ser

Ala

FPhe
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545
Ser Gln

Met Gln

Ser Gln

Pro Gly
610
Leu Gly
625
His Asn

Asn Ser

His Ser

Asp Trp
690
Glu Leu
705
Glu Glu

Pro Giu

His Lys

Ile Glu

770

Met Ser

Pro

ES 2558 133 T3

550

Gln Met

565

Ile Gln
580
Gly Ile
595
His Ser

Ser Pro

Thr Cys

Asn
Thr
Leu
Gly

Gly

Gln Met

Gln Met

Gln

Leu

Gln

His
570
Pro

Ala

Pro
585

Gln Ala

600

Gln
615
Met

Met

Arg
630

Ser Pro

645

Met
660
Arg

Arg

Ser
675
Gly Ser

Ser Lys

Pro Asp

Ala
Asp
Pro
Leu

Leu

Met Ala

Leu Gly

Ser

Ser

Leu

Ala

Ala

Pro Phe

Pro
Pro

650
Val

Ser

Phe
665

Asn Val

680

Thr Gly
695
Arg Lys
710

Ser TrIp

725

Gly Lys
740
Gly Gln
755

Gln Met

Asp
Ile

Gln

Gly Gly

Glu Asn

Lys
Ser
val
Asn

vVal

Val Asp

Ala Ser

Thr
730
Serxr

Gln

Val
745

Asp His

760

Leu Asp

775

Gln

Ile Val

<210> 42

<211> 3610

<212> ADN

<213> Pinus radiata

<400> 42

tgtttccagg
agaacgttga
tggcecgtctt
ccacaatcat
tgacccaggc
goctatbtty
aaggagaaga
aatecttgtte
caatggagga
gttctaatca
gtgtagatgc
aagectgtgg
gtgcagttga
cttatggcag
ccaagctaga
ctaacatagt
tgccattgte
attctccaac
agaagaagga
cagatgaatt
attggactga
ggtatcatta
atgtttgtga

cgggcactaa
aatcaatcge
cacataccca
ggtttgtgtt
ttgatactag
tgtageccatyg
taaagtcaaa
aagtctacat
agaagggtca
gatggtectyg
gctgagttac
gteagataac
aactgtaaaa
aagaccagca
agaaatgtta
ttcagggcca
gcctetttea
atcttcgcca
atatcctgtyg
tcggatgttt
atgeccattt
tagctgtgtt
atatgcacac

ageaagggag
cotggotggt
ttctttaceg
tccagtgtta
gccggacctt
tgtggaggcc
atggccgaga
gaactagcetyg
aagatagatg
gagcaaagga
atcttatcca
tccactgoct
ttgttacttc
gatgtgatta
aacgcagctg
cctgggtttg
ttgtcetttag
aagtccatgg
gacccttctt
teccttecaagg
gtgecatcetyg
ccttgeccag
ggtgtttttyg

ggggtaggct
ctggcgtgac
gttcagagct
tgatctgagt
tctgagatygg
cagaacattt
atcagtctat
ctaataatga
aggttaactt
ctccattgat
tttatgtaac
tgcattgtgce
atgcaggeayg
tggtttctee
gttcatgtca
agtcaaaggg
aagcatccaa
aagcattaaa
ttccagacat
tgeggecatyg
gtgaaaatgc
attttcggaa
agtgctggtt

96

555
Lys Thr

Ile Asn

Ala Ile

Ala

Thr

Glu

Gln Ala
575
Gln Ala
590

Pro Gln

605

Ser
620
val

Gln

Cys
635
Ala Met

Gln Arg

Asn Pro

Ser
Asp
ala
Glu

Ser

Ser

Tyr

Val Glu

Ala Thr
655
Lys Arg
670

Ser Trp

685

Gly
700
Gly

Trp

Phe
7158
Leu Val

Ser

Cys

Ser Val

Val
Pro
Lys
Gly

Leu

Gln Gly

Arg Ser
Thr
735
Thr

Glu

Glu
750

Gly Ala

765

Ala

Etactttectg
tactagattc
gtgatecttta
gaagttegtt
aagagatcta
gaagcctgec
caaagtgaag
ccttattggce
ttggtacggg
ggttgctgca
ttgtggagca
ggctgtggga
tgatgtgaat
taagctaacc
aacttcteccg
gatggagtcc
taatagatca
gggtttcggt
aaagaatagc
ttcacgggca
cagaaggcgy
agggacttgt
acatcetget

ctctgegeaa
aatttcttca
tttttaacayg
ctttbtcteg
tacatttgag
agcccacacyg
gaattgtctyg
tttaagaaag
aggcagaatyg
ctttatggeca
gatgttaacc
gggtectgceet
cgcttggaty
gaaatcaagg
gcaaagttgc
atgtccccat
ggttgtgtga
gatgttaatg
atctatacta
tattctecatg
cgatccaagaa
aggcgcagty
caatatagga

560
TyY

Phe
Ser
Gly

Arg
640
Ile

Ser
Ser
Glu

Tyr
720
Thr

Pro

Trp

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

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
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cacggttgtyg
ctgaggaact
catcatctct
tttcaatgat
tgtctcecatc
ccttacacct
gagacatgcc
atgatttttce
gtggcgggaa
ctcocaacgaa
ttgaaccttc
catatatgeca
gaattacaca
aatcaccttt
gtgtggatgt
cgataaattc
cccgtgactt
gtaaagttga
ttggtcececyg
ctacaccaga
ggcaaataga
atcagattgt
ttaaaattca
ggaaatagtc
agcatgcaaa
cttgggtggt
ttttctttac
aatgttgtca
ggtgcatttt
ggttgtatat
tgtcaactaa
ggtctgcacc
ctagttgata
aaaggatggce
attttgagac
gatgtectea
ggtaccattg
aaaaaaaaaa

caaagatggg
acgccctcte
ggacatgaca
gtcacecctte
agcgtcctcet
tcctggtage
tgttgaggat
tecactgtee
caccacaaca
tettgaagac
catcttttet
gattcaaaac
gatgcagcayg
ccaatcttec
ggaacgtcat
aagaatggct
gggagctaat
ctggggggee
cagttatgaa
gggtaaagat
aaatgttgat
agcttgagat
atttctecatt
tggttttcta
aagtagatag
agaccagaga
ttatcattaa
gttggttact
taatttatca
ggaaaaacct
agtttgcagg
tgctatagaa
tatttggaag
aatccattgt
acttcaattt
aggctattat
tattaccttt

ES 2558 133 T3

actaattgtt
attgtctcta
tctgtecatga
ctatcaaatc
gtaaatggat
aatgttcaaa
tocteoctogaa
acacaagcca
aggtctggaa
ttgtttgect
cagatgagte
cagatgoetge
gcectgeaatag
tcgtatgggt
aatacatgtg
atggctgctt
gtgaatccca
caaggagaag
gaaccggatt
ggaggaaatg
cattcagttt
taggattatt
ttttactatt
cctattatca
ggatgttatt
atgacactat
caaccctata
ctgcgcaagy
agtgtgaaat
atgatgttgg
tggcaatttt
gttttcgagt
gctttgccaa
tttgeccatgt
gtgcatactt
gcteoagggat
tattgtttgg

<210> 43

<211> 749

<212> PRT

<213> Pinus radiata

<400> 43
Met Lys Glu Met Ala Glu
1 5
Ala Asn Asn Asp Leu
20
Asn

Tyx

Ser Gly

Val Glu
35
Lys

Ser Ser Arg Gly

Val Glu
55
Val

Gln
50

Tyr

Gly Met Leu

Leu Ser Leu
65

val

Gly Asp
70
Gln Ser
85

Gly

Asp Val Asn Cys

Ala Ala Ala Ser

100

Cys Gly

cacgtagagt
ctgggtctgce
gtecctcttge
ctcagcaagg
atggaggctyg
ccagccgtct
tttcagacta
gygctgaatge
aatacaagag
ccgaggtaac
cccaaatgca
ctoctataaa
agcctcagag
tgggatcccoe
ggtctccctt
ttgttcagag
gttcatggtc
agttgagcaa
tgtettgggt
taagctgttc
tgggtgcctg
tatttggagt
tcttttataa
gaattacacc
cctatecagea
tttttgttga
tatatttgtt
ccttggaaga
ccataacagyg
ctgtctactg
gtggcageat
ctgtagaatt
agtagtggca
agcttcactt
ttgttctgaa
ttgcctaaaa
atattttatt

Cys Serx
10
Phe Lys
25
Leu Txp
40
Gln Axg

Leu Ser

Gly Ser
S0
Ile Leu

105

97

Pro
Gln
Tyr
Thr
Tyx
Asp

Ala

ttgettettt
tgttccatca
ccctggtict
cagtgtgctt
gccacagoect
tagagcggaa
tgaagggcag
tgctgctgcet
tcacgggatc
atctcctaga
agctcataag
tacacaggca
ccoctggacat
tggtagaatg
atcaccgget
ggaaaaacgyg

ctgattgygggc
attaagaaag

tcaaacactg
tggggaaact
gattgaacag
ggtggtaggg
aaattcceca
tgecaggaaat
ggttgacaag
catggcaact
ttgaaagaac
aatccaagat
tttcagtgag
ctatttttct
atttgcacat
tgatggtgca
tgtacatttt
tattgattag
ctgcaaaatc
ccataagtygyg
tatgaaagtg

Ala Leu

Ala Vval

Gly Arg

Leu

Glu

Gln

gctcacacat
ccaagggcat
cocctctteag
acteccgecta
aatgtaccaa
cttaatgcca
caactcctga
gttatatctg
aatactgttyg
gtagcagttc
actgcccagg
ttttcecgcagy
tetttgatge
tcacctcegtt
atggctgcaa
agccatagtt
tegoctacayg
tcggcttcat
gtaaaggaaa
ccacacaagyg
atgcagctty
ataggctcat
ttatagttta
tttggaggaa
ctgaaaatca
gaagatgctyg
tgagcggaga
gtggcatctt
tgacttctga
gtgcctaaac
tgaagcggat
agatgatttt
gcaaaaattt
gtggaaagga
agtctettgt
ccttagataa
aatttatttt

Glu Leu
15
Glu Gly
30

Ile Gly

45

Leu
60
Leau

Pro

Met
75
Met Ser

Ile Glu

Met

Ser

Thyr

Thr

Val Ala

Gly Gly

Ala Leu
95
Val Gly

116

1440
1500
1560
1620
1680
1749
1800
1860
1520
1980
2040
2100
2160
2220
2280
2349
2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760
2820
2880
2540
3000
3060
3120
3180
3240
3300
3360
3420
3480
3540
3600
3610

Ala
Gly
Ser
Ala
Arg
80

His

Met



Leu
Lys
Asn
145
Ile
Gly

Ser

Ser

Cys
225
Asp
Phe
Cys
Lys
Cys
305
Trp

Asn

Thr
Gly
385
Ser
Ser
Fro
Thr
Gly
465
Gln
Thr
Asn
Ala
Gln
545
Gln

Gly

Ile
Pro
13¢
Val
Pro
Cys
Pro
Pro
210
Asp
Ile
Lys

Proc

Tyr
230
Arg
Leu
Cys
Pro
Met
370
Ser
Ser
Ser
Thr
Ala
450
Asp
Ala
Pra
Leu
Ser
530
Leu

Val

Gly

Lys
115
Ala
Leu
Cys
Phe
Leu
195
Leu
Cys
Lys
val
Phe
275
His
Arg
His
Ser
Leu
355
Thr
Ala
Fhe
His
Leu

435
val

Tyr
Arg
Cys
Glu
515
Glu
Ser
TYyr

Val

Ala
Asp
Glu
Arg
Phe
18¢
Phe
Ser
Gly
Asn
Arg

260
Val

TyY
Gly
Pro
Axrg
340
Tyr
Ser
Serx
Pro
Ser
420
His
Asn
Glu
Gly
Arg
500
Asp
Ser
Pro

Pro

Asp

Gly
Val
Asp
Vval
le%s
Asp
Ser
Ser
Gln
Ser
245
Pro
His
Ser
Asp
ala
325
Arg
Pro
Ser
Ser
AsSh
405
Ser
Leu
Ala
Gly
Asn
485
Pro
Leu
Ala
Gln

Gln
565
Cys

ES 2558 133 T3

Ala
Ile
Leu
150
Ser
Glu
Ser
Pro
Lys
230
Ile
Cys
Pro
Cys
Val
310
Gln
Val
Pro
Asp
Val
390
Ser
Phe
Ser
Arg
Gln
470
Gly
Arg
Phe
Phe
Leu
550

Gly

Gln

Asp
Met
135
Leu
Gly
His
Pro
Pro
215
Lys
TYY
Ser
Gly
val
295
Cys
Tyr
Cys
Ala
Lys
375
Leu
BPro
Gly
Asn
Asp
455
Leu
Pro
Lys
Ala
Leu
535
Gln

Ser

Ser

val
120
Val
Ile
Ser
Gly
Asp
200
Thr
Glu
Ser
Arg
Glu
280
Prec
Glu
Arg
Phe
Cys
360
Met
Met
val
Gly
Gly
440
Met
Leu
Met
Phe
Ser
52¢
Ser
Ser

Thr

Pro

98

Asn
Ser
Met
Gly
Cys
185
Ala
Ser
Phe
Thr
Ala
26%
Asn
Cys
Tyr
Thr
Phe
345
Ser
Ala
Met
Ser
Gly
425
aAla
His
Asn
Ala
Arg
505
Glu
Glu
Gln

Gln

Ser

Phe
Pro
Gly
Phe
170
val
Thr
Leu
Ala
Asp
250
Tyr
Ala
Pro
Ala
Arg
330
Ala
Ser
val
Ser
Pro
410
Ser
Leu
Pro
Glu
Thr
430
Ala
Val
Ile
Met
Gly

570
Val

Met
Lys
Ser
155
Tyr
Val
Ser
Asp
Val
235
Glu
Ser
Arg
Asp
His
315
Leu
His
Met
Met
Ser

385
Leu

Trp
Gln
Asp
FPhe

475
val

Phe
Gln
Leu
555
Gln

Phe

Asn
Leu
140
Asn
Leu
Ser
Pro
Thr
220
Asp
Phe
His
Arg
Phe
300
Gly
Cys
Thr
Leu
His
380
Ser
Ser

Ala

Ala

Cys
460
Ala
Ser
Asn
Ser
Ser
540
Ser

Met

Leu

Ala
125
Ala
Serx
Pro
val
Ala
205
Pro
Ser
Arg
Asp
Arqg
285
Arg
Val
Lys
Pro
Ser
365
Pro
Asn
Ser
His
Ser

445
Ser

TYY
Sex
Val
Pro

525
His

Gly
His
Pro
Glu
Pro
190
Thrx
Lvs

Ser

Met

Trp
270
hsp
Lys
Phe
Asp
Glu
350
Gln
Leu
Ser
Ala
Pro
430
Axcs
Ile
Leu
Ser
Ala
510
Lys
Lys
FPhe

Met

Pro

Gly
Phe
Met
Gly
175
Thr
Val
Asn
Leu
Tyr
255
Thr
Pro
Gly
Glu
Gly
3358
Glu
Arg
Ala
Ser
Asi
415
Asn
Len
Glu
Ser
Gly
495
Pro
Met
Ser
Asn
Glin

S75
Pro

Arg
Lys
Lvys
160
Gly
Ser
Asn
Leu
Pro
240
Ser
Glu
Axrg
Ala
Cys
320
Thr
Leu
Thr
Pro
Gln
400
Thr
Leu
Arg
Ser
Thr
480
Asn
Thr
Thr
Ala
Thr
560
His

Pro
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val
Leu

Pro
625

Trp
Gly
Ser
Ala
705
Ile
Ser

<210> 44

<211> 711
<212> PRT

<213> Glycine max

<400> 44
Lys
i
Asp
Gly
Gly
Hisg
65
Met
Gly
Ala
Val
Val
145
Ser
Ser
Met
Phe
Ile

225
Glu

Gln
Thr
610
Ile
Asp
Ser
Glu
Ser

690
Pro

‘Ala

Gln

Ser
Ser
Phe
Leu
50

Arg
Lys
Ala
Asn
Asn
130
Pro
Asp
Val
Pro
Thr
210

Asp

Phe

Leu
595
Gly
Met
Lys
Glu
Glu
675
Asp
Met

Asn

Ile

Ala
Phe
Lys
a5

Trp
Thr
Ile
Asn
Ala
115
Gly
Pro

Ser

Asn

Tyr
195
Asp
Pro

Arg

580
Ala

Glu
Ser
Gly
Trp
660
Leu
Glu
Glu

Ser

Asn
740

Asn
Ser

20
Val

Tyr
Pro
Ile
Lys
100
Val
Val
Lys
Ala
Thr
180
Thr
Ala

Ser

Met

Ser
Leu
Thr
Ser
645
Gly
Gln
Pro
Ser
Val

725
FPro

Ser
IL.eu
Gly
Leu
Leu
85

Thr
Asp
Asp
Leu
Ser
165
Ser
Pro
Ala

Len

Phe

ES 2558 133 T3

Tyr
Glu
Ala
630
Ser
Ser
Lys
Asp
Met
710

Gln

Asp

Lys
Leu
Leu
Arg
Met
70

Leu
Thr
Ala
Ala
Gln
150
Glu
Ser
Ser
Val
Pro

230
Ser

Ser
Axg
615
Ala
Arg
Pro
Phe
Leu
695
Asp
Met

Gln

Glu
Leu
Glu
Gln
55

Val
Cys
2la
Val
Asn
135
Gly
Gly
Leu
Ser
Cys
21%

Asp

FPhe

Lew
600
Gln
Asp
Ser
Thr
Arg

680
Ser

Glu

vVal

Met
Glu
Lys
40

Asn
Ala
Pro
Leu
Lys
120
Gly
Ala
Ser
Gly
Ser
200
Ser

Ile

Lys

99

585
Ser

Asn
Ser
Gly
Gly
665
Lys
Trp
Gly
Ala

Ala
745

Lys
Leu
25

Asp
Gly
Ala
Glu
His
105
Ile
Asn
Lys
Ile
Ser
185
Pro
Leu

Lys

Val

Ser
Ser
Arg
AsSp
650
Lys
Ser
val
Thr
Thr

730
Pro

Ser
10

Ala
Ser
Ser

Thr

Ala
S0

Cys
Leu
Arg
Ala
Gly
170
Pro
Pro
Ser

Asn

Arg

Leu
Asn
Ala
635
Leu
Val
Ala
Gln
Met
715

Asp

Leu

Leu
Ser
Ser
Lys
TYY
75

Asp
Ala
Leu
Pro
Val
155
Glu
Gly
Ser
Glu
Ser

235
Pro

Gly
Gly
620
val
Gly
Asn
Ser
Lys
700
Gly

Leu

Thr

Thr
AsSn
Ser
Gln
60

Gly
val
Ala
Ser
Ile
140
Leu
Phe
His
Pro
Lys
220

Ile

Cys

Pro
605
Ser
Ala
Gly
Trp
Phe
685
Leu
Arg
Gly

Leu

Val
Asn
Ile
45

Phe
Ser
Asn
Ser
Ala
125
Asp
Glu
Ser
Ser
val
205
Lys

Tyr

Ser

5380
Leu Ser

Pro Leu
Phe Ser

Ala Thr
655

Gly Ile

670

Gly Ile

Phe Lys
Ser Met

Gly Trp
735

Asn Thr
15

Asp Ile

30

Asn Glu

Val Leu
Ile Asp
Phe Ala
95
Gly Gly
11¢
Gly Ala
Val Ile
Glu Leu
Val Pro
175
Sexr Asn
190
val Ala
Glu Tyr
Ala Thr

arg Ala

Serxr
Ser
Gln

640
Thr

Glu
Asp

720
Ile

Glu
Glu
Vval
Glu
val
80

Cys
Ser
Asp
Ala
Leu
i60
Val
Gly
Lys
Pro
Asp

240
Tyr



Ser
Arg
Asp
His
305
Leu
His
Val
Ala
Met
385
Met
Leu
Ala
Gly
Arg
465
Thr
Pro
Lys
Pro
Leu
545
Ser
Gln
Ser
Ala
Ser
625
Phe
Ser
Ser

Ile

Gln
T05

<210> 45

His
Arg
Phe
290
Gly
Cys
Thy
Pro
Ala
370
Ser
Ser
Pro
Arg
Gln
450
Pro
Pro
Arg
Ser
Ile
530
Gln
Val
Arg
Arg
Asn
610
Val
Glu
Leu
Pro
Glu

690
Leu

Asp
Arg
275
Arg
val
Lys
Ala
Ser
355
Ala
Pro
Leu
Gly
Asp
435
Gln
Gly
Ser
Tyr
Ala
515
Asn
Ala
Glu
Glu
Asp
585
Pro
Asn
Leu
val
Met
675

Ser

Asp

Trp
260
Asp
Lys
Phe
Asp
Glu
340
Pro
Met
Ser
Ser
Ser
420
Met
Gln
Ala
Asn
Ser
500
Val
Thr
Ser
Pro
Lys

580
Leu

Trp
Gly
Lys
Lys
660
Pro

Ile

Gln

245
Thr

Pro
Gly
Glu
Gly
325
Glu
Arg
Ser
Hisg
Ser
405
Asn
Pro
His
Gly
Leu
485%
Asp
Leu
Asn
Phe
Ile
565
Gln
Gly
Ser
ASp
Asn
645
Glu
Thr

Asp

Leu

ES 2558 133 T3

Glu
Arg
Ala
Cys
310
Thr
Leu
Ser
Leu
Phe
390
Ala
Leu
Pro
Pro
Ser
470
Glu
Pro
Asn
Leu
Gly
S50
Ser
Gln
Ala
Lys
Thr
630
Asn
Ser
Ala
His

Val
710

Cys
Lys
Cys
295
Trp
Ser
Arg
Ser
Leu
375
Gly
Trp
Gln
Asp
Leu
455
Val
Asp
Ala
Gln
Leu
535
val
Pro
Gln
Asn
615
Leu
Gly
Pro
Ser
Ser

695
Val

Pro
Phe
280
Arg
Leu
Cys
Pro
Ala
360
Pro
Gln
Ala
Ser
Asp
440
Asn
Ser
Leu
Ala
Phe
520
Ser
Ser
Met
Gln
Ser
600
Gly
Gly
Glu
Pro
Ala

680
Val

100

Phe
265
His
Arg
His
Asn
Leu
345
Ser
Gly
Pro
Gln
Ser
425
Leu
Asp
Arg
Phe
Gly
505
Gln
Pro
Pro
Ser
Gln
585
Pro
Ser
Arg
Glu
Glu
665

Asp

Leu

250
val

Tvr
Gly
Pro
Arg
330
Tyr
Ala
Ser
Met
Pro
410
Arg
Asn
Leu
Sexr
Ser
490
Ser
Gln
Lys
Serxr
Ser
570
Gln
Ala
Pro
Gln
Pro
650
Met

Gly

Gly

Ser
Asp
Ala
315
Arg
val
Pro
Pro
Ser
385
Asn
Leu
Met
Ser
Gly
475
Ala
Val
Leu
Asn
Gly
555
Arg
Gln
Ser
Asn
Met:
635
Asp
Ile

Pro

Ala

Fro

Cys
Met
300
Gln
val
Ser
Asn
Ser
380
Pro
vVal
Arg
Met
Cys
460
Arg
Glu
Phe
Gln
Val
540
Arg
Ile
Leu
Leu
Gly
620
Arg
Leu
Lys

Asn

Trp
700

Gly
val
285
Cys
TyY
Cys
Thr
Val
365
Ser
Ser
Ser

Ser

Ser
445

TyT
Ser
Ile
Ser
Ser
525
Glu
Met
Ser
Arg
Val
§05
Lys
Arg
Ser
Glu
Ser

685
Leu

Glu
270
Pro
Glu
Arg
Phe
Gly
350
Met
Val
Ala
Ala
Ser
430
Asp
Leu
Lys
Ser
Pro
510
Met
His
Ser
Ala
Ser
590
Gly
Ala
Ser
Trp
Lys
670

Asn

Glu

255
Asn

Cys
Tyr
Thr
Phe

335
Ser

Asp .

Ser
Asn
Leu
415
Leu
Leu
Gln
Ile
Ser
495
Thr
Leu
Pro
Pro
Phe
575
Leu
Ser
Asp
Ser
val
655
Fhe

Ser

Gln

Ala
Pro
Ala
Arg
320
Ala
Ala
Met
Ser
Gly
400
His
Ser
Asp
Pro
Leu
480
Serxr
His
Ser
Leu
Arg
560
Ala
Ser
Pro
Trp
Ser
640
Gln
Ala
Gln

Met



<211>643
<212> PRT

<213> Glycine max

<400> 45
Arg
1
Thr
Thr
Asp
Asp
65
Leu
Ser
Ser
Pro
Ala
145
Ser
Met
Trp
Asp
Lys
225
Phe
Asp
Glu
Pro
Met
305
Ser
Pro
Pro
Arg
Gln

385
Pro

Gly
Arg
Thr
Ala
50

Ala
Gln
Asp
Ser
Ser
130
Ile
Leu
Phe
Thr
Pro
210
Gly
Glu
Gly
Glu
Arg
290
Ser
Ile
Leu
Gly
Asp
370
Gln

Gly

Ser
Gly
Ala
35

Val
Asn
Gly
Val
Pro
115
Val
Cys
Pro
Ser
Glu
195
Arg
Ala
Cys
Thr
Leu
275
Ser
Len
Ser
Ser
Serx
3558
Ile

Gln

Ala

Gly
Arg
20

Leu
Lys
Gly
Ala
Ser
160
Gly
Ser
Ser

Asp

Phe
180

Cys
Lys
Cys
Trp
Ser
260
Arg
Ser
Phe
FPhe
Ser
340
Asn
Pro
His

Ser

FPhe
Thr
His
Leu
Asn
Lys
85

val
Ser
Pro
Leu
Ile
165
Lys
Pro
Phe
Arg
Leu
245
Cys
Pro
Ala
Pro
Ser
325
Ala
Leu
Pro
His

Ser
405

ES 2558 133 T3

Pro
Arg
Cys
Leu
Arg
70

Ala
Gly
Pro
Pro
Ser
150
Lys
Val
Fhe
His
Arg
230
His
Asn
Leu
Ser
Gly

310
Leu

Trp
Gln
Glu
Leu

390
val

Gly
Gly
Ala
Leu
55

Pro
Val
Glu
Ala
Ser
135
Glu
Asn
Arg

Val

Tyxr
215
Gly
Pro
Arg
Tyr
Gly
285
Ser
Asp
Ala
Ser
Asp
375

Asn

Ser

Arg Pro

Val Asn
25

Ala Ser

40

S8er Ala

Ile Asp
Leu Glu

Phe Ser
105

His Ser

120

Pro Val

Lys Ala
Ser Ile
Pro Cys
185
His Pro
200
Ser Cys
Asp Met
Ala Gln
Axrg Val
265
Val Ser
280
Pro Asn
Pro Ser
Pro Met
Gln Pro
345
Sexr Arg
360
Leu Asn

Asp Leu

Arg Ser

101

Thr
10

Phe
Gly
Gly
Val
Glu
a0

Val
Ser
Ala
Arg
Tyr
170
Serxr
Gly
val
Cys
Tyr
250
Cys
Thr
Val
Ser
Ser
330
Asn
Leu
Met

Ser

Gly
410

Arg
Ala
Ala
Ala

Tle
75

Leu

Pro
Asn
Ala
Glu
155
Ala
Arg
Glu
Pro
Glu
235
Arg
Phe
Gly
Met
Gly
315
Pro
Val
Arg
Met
Cys

395
Arg

Pro
Cys
Ser
Asp
60

Ala
Leu
val
Gly
Lys
140
Tyr
Thr
Ala
Asn
Cys
220
TyY
Thr
Phe
Ser
Asp
300
Ser
Ser
Pro

Ser

Ser
380

Tyr

Ser

Arg
Gly
Thr
45

Vval
val
Ser
Ser
Met
125
Phe

Pro

Asp

Ala
205
Pro
Ala
Arg
Ala
Ala
285
Met
Ser
Ala
Ala
Ser
365
Asp

Ile

Lys

Ser
Ala
30

Lys
Asn
Pro
Asp
Val
110
Pro
Thr
Ile
Glu
Ser
190
Arg
Asp
His
Leu
His
270
Ala
Ala

Ile

Asn

Leu

350
Leu

Leu

Gln

Thr

Gly
15
Asn

Cys
Pro
Asn

95
Asn

Tyr
Asp
Asp
Phe
175
His
Arg
Phe
Gly
Cys
255
Thyx
Pro
Ala
Ser
Gly
335
His
Ser
Asp

Pro

Leu
415

Arg
Lys
Val
Val
Lys
80

Ala
Ser
Thr
Ala
Pro
160
Arg
Asp
Arg
Arg
val
240
Lys
Ala
Ser
Ala
Leu
320
Met
Leu
Ala
Gly
Arg

400
Thr
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Pro
Arg
Ser
Ile
465
Gln
val
Arg
Gly
Ser
545
Asp
Asn
Glu
Thr
Asp

625
Leu

<210> 46
<211> 669
<212> PRT

Ser
Tyr
Ala
450
Asn
Ala
Glu
Glu
Ala
530
Lys
Ser
Asn
Ser
Ala
610
His

vVal

<213> Glycine max

<400> 46
Ser
1
Ser
Arg
Tyr
Pro
65
Ile
Lys
val
Val
Lys

145
Asp

His
Leu
Leu
Gly
50

Leu
Leu
Ser
Asp
Asp

130
Leu

Trp

Asn
Ser
435
Val
Thr
Ser
Pro
Lys

515
Asn

Trp
Leu
Gly
Pro
595
Serxr

Ser

Val

Glu
Leu
Ile
35

Arg
Met
Ser
Thr
Ala
115
Ala

Asp

Ser

Leu
420
Asp
Leu
Asn
Phe
Ile
5S¢0
Gln
Ser
Gly
Gly
Glu
580
Pro

Ala

Val

Met
Leu
20

Glu
His
Val
Leu
Ala
100
val
Asn

Tyr

Leu

Glu
Pro
hsn
Leu
Gly
485
Ser
Gln
Pro
Ser
Arg
S65
Glu
Glu

Asp

Leu

Asn
Glu
Cys
Lys
Ala
Ser
85

Leu
Lys
Gly

Val

Leu
165
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Glu
Ala
Gln
Len
470
Val
Pro
Gln
Ala
Pro
S50
Gln
Pro
Met

Gly

Gly
630

His
Leu
Glu
Glu
Ala
70

Glu
His
Leu
Arg
Lys

150
Arg

Leu
Ala
Fhe
455
Ser
Ser
Met
Gln
Ser
535
Ile
Met
Asp
Ile
Pro

615
Ala

Leu
Ala
Pro
Ser
55

Thr
Ala
Cys
Leu
Arg
135

Lys

Val

Phe Ser
425
Gly Ser

440

Gln Gln

Pro Lys

Pro Ser

Ser Ala
505
Leu Arg

520

Leu VvVal

Gly Lys

Arg ATrg

Leu Ser
585
Lys Glu

600

Asn Ser

Trp Leu

Ser
Ala
Ser
40

Lys
Tyr
Asp
Ala
Leu
120
Pro

Ser

Met

102

Leu
Asn
25

Ser
Lys
Gly
Val
Ala
105
Glu
Gly

Leu

Ala
val
Leu
Asn
Gly
490
Arg
Ser
Gly

Ala

Ser
570

Trp
Lys
Asn

Glu

Asp
10

Asn
Ile
Met
Ser
Asn
a0

Ser
Ala
Asp

Glu

Ser
170

Glu
Phe
Gla
Val
475
Arg
Leu
Val
Ser
Asp
555
Ser
Val
Phe

Ser

Gln
635

Thr

Asp
Val
Ile
75

Arg
Gly
Gly
val
Glu

155
Thr

Ile
Ser
Ser
460
Glu
Met
Ser

Ser

Pro
540

Trp
Sexr
Gln
ala
Gln

620
Met

Glu
Val
Glu
Asn
60

Asp
Ser
Gly
Ala
Ile

140
Leu

Cys

Ser
Pro
445
Met
His
Ser
Ala
Ser
£2%
Ala
Ser
Phe
Ser
Ser
605

Ile

Gln

Asp
Ser
Val
45

Glu
Val
Ser
Sex
Asp
125
val

Leu

Asn

Leu
430
Thx
Leu
Pro
Pro
Phe
510
Arg
Asn
val
Glu
Leu
590
Pro

Glu

Leu

Ser
Gly
30

Gly
Gln
Met
Gly
Glu
110
Arg
Ser

Gly

Gly

Serx
His
Ser
Leu
Arg
495
Ala
Asp
Pro
Asn
Arg
575
val
Met

Ser

Asp

Leu
15
Phe

Leu

Thr
Leu
95

Asn
Asn

Pro

Ser

Cys
175

Pro
Lys
Pro
Phe
480
Ser
Gln
Leu
Trp
Gly
560
Lys
Lys
PxYo

Ile

Gln
640

Ala
Lys
Trp
Thr
Leu
80

Asp
Ala
Ser
Pro
Asp

160
Ser



Ala
Tvr
Ser
Ala

225
Aszn

Cys
Tyr
Thr
Phe
305
Ser
val
Phe
Pro
Arg
385

Asp

Gln

Asn
Asp
465
Val
Thr
Leu

Arg

Ser
545
Trp

Ala
Asn
Glu
Val

625
Thr

Glu
Pro

Asp
210
Tyr

Ala
Pro
Ala
Arg
250
Ala
Ala
Ala
Thx
Asn
270
Leu
Leu
Gln
Asn
Leu
450
Pro
Fhe
Asn
Gly
Ile
530
Phe
Ser
Gly
Asn
Ser
610

Ala

Gln

Asp
Val
195
Glu
Ser
ATg
Glu
His

275
Leu

Val
Ala
Pro
355
Ile
Arg
Leu
Phe
Thr
435
Asp
Ala
Asn
Phe
Met
515
Ser
Arg
Lys
Glu
Gly
555
Pro

Ala

Met

Leun
180
Asp
FPhe
His
Arg
Phe
260
Gly
Cys
Thr
Pro
Ile
340
Pro
Pro
Ser
Leu
Leu
420
Met
Asp
Leu
Gln
Ala
500
Ser
Met
Glu
Trp
Val
580
Glu
Ala

Ala

Glu

Lys
Leu
Arg
Asp
Arg
245
Arg
val
Lys
Asn
Ser
325
Serx
Met
Ala
Ser
Pro
405
Asn
Asn
Leu
Ala
Phe
485
Ser
Pro
Leu
Leu
Gly
565
Gly
Glu
Glu

Ala

Ser

ES 2558 133 T3

Met
Ser

Met

Trp
230
Asp
Lys
Phe
Asp
Glu
310
Pro
Pro
Ser
Leu
Leu
390
Asp
Glu
Arg
Phe
Ser
470
Gln
Lys
Arg
Ala
Gly
550
Ser
Lys
Pro
val
Ala

630
Val

Lys
Leu

Tyr
218
Thr
Pro
Gly
Glua
Gly
295
Glu
Arg
Ser
Pro
His
275
Asn
Tyr
Leu
Ser
Ser
455
Ala
Hisg
Asn
Asn
Gln
535
Sex
Pro
Leu
Asp
Lys
615
Gly

Val

Thr
Pro
200
Ser
Glu
Axg
Ala
Cys
280
Thr
Leu
Ser
Ser
Ser
3560
Leu
Ala
Asp
Ser
Gly
440
Ala
val
Gln
Phe
val
520
Arg
Asn
Asn
Arg
Leu
600
Asp

Ser

Asp

103

Asn
185
Asp
Phe
Ccys
Lys
Cys
265
Trp
Asn
Arg
Ser
Met
345
Ser
Pro
Arg
His
Cys
425
Arg
Glu
Phe
Gln
Glu
505
Glu
Glu
Ser
Val
Arg
585
Ser
Lys

Ser

His

Glu
Ile
Lys
Pro
Phe
250
Arg
Leu
Cys
Pro
Ala
330
Ser
Ala
Gly
Asp
His
410
Leu
Met
Ser
Ser
Ser
490
His
Pro
Lys
Ala
Lys

570
Ser

Trp
Leu
Ser

Ala

Val
Lys
Val
FPhe
2358
His
Arg
His
Ala
Leu
315
Ser
Val
Ser
Ser
Phe
395
His
Ser
Lys
Ser
Pro
475
Met
Pro
Ile
Gln
Ala
555
Leu
Ser
Val
Ala
Glu

635
val

Ser
Asn
Arg

220
Val

Tyr
Gly
Pro
Arg
300
TYY
Ser
Met
Ile
Asn
380
Ser
His
Pro
Pro
Serx
460
Thr
Leu
Leu
Ser
Gln
540
Ala
Asp
Ser
Gln
Thx
620

Gly

Leu

Glu
Ser
208
Pro
His
Ser
Asp
Ala
285
Arg
Val
Ala
Ser
Ala
365
Fhe
Val
Gln
His
Leu
445
Pro
His
Ala
Leu
Pro
525
Phe
Ser
Trp
Fhe
Ser
605
Thr

Ser

Gly

Lys
150
Ile

Cys
Pro
Cys
Met
270
Gln
Val
Ser

Met

Pro
350

Trp
His
Asp
Gln
Ala
430
Thr
Arqg
Lys
Pro
Gln
510
Met
Arg
Ala
Pro
Glu
590
Leu
val

Asn

Ala

Lys
Tyr
Ser
Gly
Val
255
Cys
Tyr
Cys
Thr
Asp
335
Ser
Pro
Ser
Asp
Gln
415
Met
Pro
Tyr
Ser
Leu
495
Ala
Gly
Ser
Asp
val
575
Leu
Val

Ser

Ile

Trp

Glu
Ser
Arg
Glu
240
Pro
Glu
Arg
Phe
Gly
320
Phe
Pro
Gln
Ser
Phe
400
Gln
Asn
Ser
Ala
Ala
480
Asn
Ser
Ser
Leu
Ser
S60
Gly
Gly
Lys
Tyr
Ser

€40
Leu
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<210> 47
<211> 580
<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 47
Met
1
Glu
Phe
Lys
Gly
65
Ala
Lys
His
val
Asn
145
Pro
Gly
Tyr
Ser
Ala
225
Asn
Cys
Tyr
Thr
Phe
305
Ser
Leu
Pro

Gln

Gly

Cys
Ile
Ala
Gly
50

Ser
Met
Ser
Cys
Leu
130
Gln
Arg
Leu
Pro
Asp
210
Tyr

Ala

Pro

Arg
280
Ala
Ala
Ser
Met
Asn

370
Ser

Ser
Glu
Ala
35

Leu
Lys
TyT
Asp
Ala
115
Leu
Pro
Arg
Ile
Ala
195
Glu

Ser

Glu
His
275
Leu

Val
Pro
Ala
355
Arg

Arg

Gly
Ser
20

Cys
Asp
Lys
Gly
Val
100
val
Asp
Leu
Lys
Asp
180
Asp
Phe
His
Arg
Phe
260
Gly
Cys
Lys
Ala
Leu
340
Asn

vVal

Leu

ES 2558 133 T3

645

Pro
Arg
Asp
Leu
Met
Ser
85

Asn
Ala
Ala
Asp
Ala
165
Glu
Ala
Arg
Asp
Arg
245
Arg
Val
Lys
Arg
Gln
325
Ala
Gly

Asn

Lys

Lys
Gln
Asp
Asp
Gly
70

Ile
Arg
Gly
Ser
val
150
Val
Ala

Ser

Met

Trp
230
Asp
Lys
Phe
Asp
Glu

310
Ser

Tyx
val
Thr

Serx

Ser
Lys
Leu
Glu
55

Leu
Lys
Ala
Cys
Ala
135
Phe
Glu
Val

Leau

Tyr
215
Thr
Pro
Gly
Glu
Glu
295
Glu
Pro
Ser
Pro
Leu

375
Thr

Asn
Glu
Asp
40

Ser
Glu
val
Cys
Ser
120
Leu
Val
Leu
Glu
Pro
200
Ser
Glu
Arg
Ser
Ser
280
Thr
Met
Phe
Ser
Ser
360
Thr

Leu

104

650
Glu Gln Met Gln Leu Asp His Leu Val Ala Gln Gln Asn
650

665

Leu
Glu
25

Ser
Gly
Glu
Leu
Gly
105
Val
Val
Arg
Leu
Glu
185
Asp
Phe
Cys
Lys
Cys
265
Trp
Gly
Arg
Ser
Gly
345
Ser

Pro

Ser

Cys
10

Glu
Phe
Leu
Arg
Thr
90

Glu
Asn
Asn
Val
Leu
170
Glu
Ile
Lys
Ala
Tyr
250
Pro
Leu
Cys
Pro
Ser
330
vVal
Pro

Pro

Ala

Ser
Thr
Lys
Trp
Thr
75

Phe
Glu
Met
Ser
Ser
155
Arg
Ile
Asn
val
Phe
235
Pro
Lys
His
Ala
val
315
Leu
Ser
Arg

Ala

Arg

Ser
Met
Arg
Tyr
60

Pro
Ile
Arg
Tle
Val
140
Arg
Gly
Lys
Glu
Lys

220
val

TyY
Gly
Pro
Arg
300
Asn
Glu
Thr
Asn
Leu

380
Asp

Arg
Leu
Glu
45

cys
Leu
Val
Val
Glu
125
Phe
Gly
Ile
Gly
205
Pro
His
Thr
Asp
Ala
285
Lys
Ala
Met
Pro
Gly
365
Gln

Ile

Thr
Leu
30

Val
Arg
Met
Ser
Thr
110
val
Ala
val
Gly
Val
190
val
Cys
Pro
Cys
Sex
270
Gln
vVal
Ser
Met
Pro
350
Gly

Leu

Asp

655

Leu
15

Leu
Glu
Arg
val
Thr
95

Pro
Ile
Asn
Ala
val

175
Ser

Tyr
Ser
Gly
val
255
Cys
Tyr
Cys
Thr
Pro
335
Val
Ser

Asn

Met

Thr
Glu
Glu
vVal
Ala
B8O

Gly
Leu
Asn
Gly
Ser
160
Gly
Lys
Gly
Arg
Glu
2490
Pro
Glu
Lys
Phe
Gly
320
Gly
Ser
Trp
Gly

Glu
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385
Met

Thr
Gln
Ser
Lys
465
Ala
Asn
Arg
Ala
Val
545

Arg
Gln
<210>48

<211>719
<212> PRT

Glu
Phe
Asn
Gln
450
Ala
Thr
Gly
Arg
Arg
530
Lys
Val

Thr

<213> Arabidopsis

<400> 48
Met
1
Ser
Asp
Leu
Glu
65
Gln
Val
Leu
Ala
Val
145
Glu
Gly
Thr

Serxr

Cys
Leu
Met
Glu
50

Arg
Lys
Ala
Thr
Leu
130
Lys
Gly
val

Ala

Ser

Met
Gly
Met
4135
His
Arg
Gln
Lys
Ser
515
Asp
Asp
Arg

val

Glu
Ser
420
Asn
Gly
Ser
Ala
Leu

500
Val

TyxY
Ser
Ile

Val
580

thaliana

Cys
Pro
Asn
35

Leu
Asp
Gly
Ala
Asp
115
His
Leu
Gln
Lys
Glu

195%
Pro

Gly
Ile
20

His
Ala
Pro
Ser
Thr
100
Ala
Cys
Leu
Arg
Leu
180

Arg

Cys

Leu
405
Gln
Phe
Thr
Ala
485
Glu
Ser
Arg

Thr

Met
S65

Ser
Ser
Tle
Ala
Ser
Lys
85

Tyr
Asp
Ala
Leu
Ala
165
Met

Asn

His
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390
Arg

Val
His
Glu
Ala

470
Pro

Trp
Phe
Asp
Val

550
Ser

Asp
Phe
Thx
Asn
Cys
70

Ala
Gly
Val
Ala
Ala
150
Gly
Leu

Leu

Ser

Leu
Ser
Tyxr
Ser
455
Phe
Gln
Gly
Gly
Glu

535
Val

Trp

Arg
Glu
Val
Asn
55

Val
Met
Ser
Asn
Ser
135
Ala
Asp
Gln

Arg

Pro

Arg
Ser
Pro
440
Ser
Ala
Ser
Met
Ile
520
Pro

Ser

Ala

Leu
Glu
Glu
40

Asp
Asp
Val
Ile
Arg
120
Gly
Gly
Val
Glu
Val

200
Thr

Gly
Pro
425
Ser
Ala
Lys
Asn
Lys
505
His
Asp
Glu

Glu

Asn
Asp
25

Thy
Val
Glu
Asn
Asp
105
Ala
Gly
Ala
Ile
Leu
185
Val

Gly

105

Phe
419
Ser
Ser
Ala
Arg
Leu
490
Gly
Gly
Val

Arg

Gln
570

Gin
10

Asn
Glu
Glu
Ala
Asp
g0

val

Cys

Asp
Val
170
Leu

Thr

Glu

3595
Gly

Arg
Pro
Ala
Ser
47%
Ser
Glu
Asn
Ser
Ser

555
Met

Ile
Asn
Asp
Gly
Gly
75

Tyr
Ile
Gly
vVal
Leu
155
Val
Ser

Asn

Asn

Asn
Asn
val
Ala
460
Leu
Asp
Glu

Asn

Trp
540
Phe

Tyr

Val
Leu
Thr
Vval
60

Leu
Arg
Lys
Asn
Asn
140
Asn
Pro
Ala

Val

Gly

Asn
Ser
Arg
445
Val
Ser
Trp
Leu
Asn
525
val

Gly

Arg

Ser
Val
Phe
45

Arg
Trp
Thr
Leu
Asp
125
Ala
Leu
Pro
Asp
Pro

205
Gly

Val
Gln
430
Gln
Ala
Phe
Gly
Asn
510
Asn
Asn

Met

Gilu

Ser
Thx
30

Ala
Leu
Tvr
Pro
Ile
110
Gln
Ile
Leu
Lys
Gly
190

Asn

Ser

Glu
415
Met
Pro
Val
Lys
Ser
495
Lys
Asn
Ser

Asn

Lys
575

15
Asn

Ser
Ser
Gly
Leu
a5

Val
Thx
Gln
Asp
Leu
175
Ser

Arg

Gly

400
Glu

Gly
Pro
Met
Pro
480
Pro
Met
Ala
Leu
Glu

560
Glu

Ser
Thr
Leu
Ile
Arg
80

Met
Ser
Thr
Val
Ala
160
Glu
Serxr

Ser

Ser



Gly
225
Lys
Tyr
Ser

Gly

Val
305

Tyr
Cys
Thr
385
Pro
Ala
Leu
Thr
Asn
465
Pro
Pro
His
Gln
Lys
545
Arg
Leu
Gln
Asn
Ser
625
Glu

Pro

Ala

210
Ser

Glu
Ala
Arg
Glu
290
Pro
Glu
Arg
Phe
Gly
370
Leu
Leu
Trp
Gln
Asp
450
Glu
Pro
Arg
Lys
Gln
530
Ser
Asn
Ala
Gln
Ser
610
Lys
Ala

Asp

Lys

Pro
Tyr
Thr
Ala
275
Asn
Cys
Tyxr
Thx
Phe
355
Ser
Ser
Ser
Pro
Ser
435
Glu
Tyr
Ser
Phe
Ser
515
Gln
Val
Val
Gln
Gln

595
Ser

Trp
Leu
Val

Glu
675

Leu
Pro
Asp
260
Tyr
Ala
Pro
Ala
Arg
340
Ala
Ala
Leu
Pro
Gln
420
Ser
Fhe
Ser
Asn
Thr
500
Ala
Ser
Asp
val
Cys
580
His
Pro
Gly
Gly
Ser

660
Lys

Gly
val
245
Glu
Ser
Arg
Asp
His
325
Leu
His

Val

Leu

Ser
405
Pro
Arg
Asn
Asn
Leu
485
Asp
Val
Met
His
Glu
565
Val
Gln
Ile
Ser
Lys
645
Trp

Ala

ES 2558 133 T3

Ser
230
Asp
Phe
His
Arg
Phe
310
Gly
Cys
Thr
Pro
Pro
380
Ala
Asn
Leu
Met
Ala
470
Glu
Ser
Phe
Leu
Sexr
550
Pro
Lys
Phe
Val
Ser
630
Leu

val

Ala

215
Pro

Pro
Arg
Asp
Arg
295
Arg
vVal
Lys
Pro
Ser
375
Gly
Ala
Val
Arg
Leu
455
Leu
Asp
Ala
Asn
Ser
535
Leu
Ile
Gln
Arg
Gly
615
Asn
Arg
Gln

Thr

Phe
Ser

Met

Trp
280
Asp
Lys
Phe
Asp
Glu
360
Pro
Ser
Gly
Pro
Ser
4490
Ala
Ser
Leu
Leu
Gln
520
Pro
Phe
Ser
Gln
Ser
600
Ser
Gly
Ser

Ser

Ser
&80

Lys
Leu
Tyr
265
Thr
Pro
Gly
Glu
Gly
345
Glu
Arqg
Pro
Asn
Ala
425
Ser
Asp
Arg
Phe
Ala
505
Phe
Ile
Ser
Pro
Gln
585
Leu
Pro
Gln
Ser
Leu

665
Ser

106

Leu
Pro
250
Ser
Glu
Arg
Ala
Cys
330
Thr
Leu
Ser
Ser
Gly
410
Leu
Leu
Tyr
Ser
Ser
490
Ser
Gln
Asn
Gly
Met
BE70
Gln
Serx
Val
Fro
Ser
650

Val

Ser

Lys
235
Asp
Phe
Cys
Lys
Cys
315
Trp
Gly
Arg
Asn
Gly
395
Met
His
Asn
Glu
Gly
475
Ala
Ala
Gln
Thr
Gly
555
Ser
Gln
Ser
Asn
Asp
635
Ser

Lys

Gly

220
Ser

Ile
Lys
Pro
FPhe
300
Arg
Leu
Cys
Pro
Ala
380
Val
Ser
Leu
Ala
Gln
460
Arg
Glu
val
Gln
Ser
5490
Gly
Ala
Gln

Arg

Asn
620

Trp
Phe
Glu

Glu

Thr
Lys
Val
FPhe
285
His
Arg
Higs
Ala
Leu
365
Asp
Ser
His
Pro
Arg
445
Gln
Met
Gly
Phe
Gln
525
Phe
Arg
Arg
Gln
Glu
605
Asn
Gly
Asp

Thr

His
685

Glu
Asn
Arg

270
Val

Tyr
Gly
Pro
Arg
350
Tyr
Tyr
Val
Ser
Gly
430
Asp
Gln
Lys
Ser
Ser
510
Gln
Ser
Met
vVal
Gln
530
Leu
Thr
Met
Gly
Pro

670
val

Phe
Ser
255
Pro
His
Ser
Asp
Ala
335
Arg
Ala
Ala
Met
Asn
415
Ser
Ile
Leu
Ser
Ser
495
Pro
Gln
Ser
Ser
Ser
57%
Gln
Arg
Trp
Ser
Asp
655

Ala

Met

Lys
240
Ile
Cys
Pro
Cys
Met
320
Gln
val
Ser
Ala
Ser
400
Met
Asn
Pro
Leu
Met
430
Ser
Thr
Gln
Pro
Pro
560
Met
Gln
Thx
Ser
Ser
640
Glu
Glu

Lys
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Gln Pro Asn Pro Val Glu Pro Val Met Asp His

6930

695

Trp Ile Glu Gln Met Gln Leu Asp Gln Leu Val

705

<210> 49
<211> 686
<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 49
Met
1
Glu
Arg
Lys
Ala
65
Thr
Leu
Lys
Gly
val
145
Ala
Ser
Ser
Glu
Ala
225
Arg
Glu
Pro
Glu
Arg
305
FPhe
Gly

Leu

Leu

Asn
Leu
Asp
Gly
50

Ala
Asp
His
Leu
Gln
130
Lys
Glu

Pro

Pro

Tyr
210
Thr
Ala
Asn
Cys
Tyr
290
Thr
Phe
Ser

Ser

Ser
370

His
Ala
Pro
a5

Ser
Thr
Ala
Cys
Leu
115
Leu
Arg
Cys
Leu
195
Pro
Asp
Tyr
Ala
Pro
275
Ala
Arg
Ala
Ala
Leu

355
Pro

Ile
Ala
20

Ser
Lys
TyY
Asp
Ala
100
Leu
Ala
Met
Asn
His
180
Gly
Val
Glu
Ser
Arg
260
Asp
His
Leu
His
Val
240

Leu

Ser

Thr
Asn
Cys
Ala
Gly
val
85

Ala
Ala
Gly
Leu
Leu
165
Ser
Ser
Asp
Phe
His
245
Arg
Phe
Gly
Cys
Thr
325
Pro

Pro

Ala

710

Val
Asn
val
Met
Ser
70

Asn
Ser
Ala
Asp
Gln
150
Arg
Pro
Pro
Pro
Arg
230
Asp
Arg
Arg
Val
Lys
310
Pro
Ser

Gly

Ala

Glu
Asp
Asp
Val
55

Ile
Arg
Gly
Gly
val
135
Glu
val
Thr
Phe
Ser

215
Met

Trp
Asp
Lys
Phe
295
Asp
Glu
Pro

Ser

Gly
375

Thr
Val
Glu
a0

Asn
Asp
Ala
Gly
Ala
120
Ile
Leu
val
Gly
Lys

200
Leu

Tyr
Thr
Pro
Gly
280
Glu
Gly
Glu
Arg
Pro

360
Asn

107

Glu
Glu
25

Ala
Asp
Val
Cys
Ala
105
Asp
val
Leu
Thr
Glu
185
Leu
Pro
Ser
Glu
Arg

265
Ala

Cys
Thr
Leu
Ser
345

Ser

Gly

Asp
10

Gly
Gly
Tyx
Ile
Gly
o0

vVal
Leu
Val
Ser
Asn
170
Asn
Lys
Asp
Phe
Cys
250
Lys
Cys
Trp
Gly
Arg
330
Asn

Gly

Met

715

Thr
val
Leu
Arg
Lys
75

Asn
Asn
Asn
Pro
Ala
155
Val
Gly
Ser
Ile
Lys
235
Pro
Phe
Arg

Leu

Cys
315
Pro
Ala
vVal

Ser

Ala Gly Leu Glu Ala

700

Ala Gln Gln Asn

Phe
Arg
Trp
Thr
&0

Leu
Asp
Ala
Leu
Pro
140
Asp
Pro
Gly
Thx
Lys
220

Val

Phe

Arg
His
300
Ala
Leu
Asp

Ser

His
380

Ala
Leu
Tyr
45

Pro
Ile
Gln
Ile
Leu
125
Lys
Gly
Asn
Ser
Glu

2085
Asn

Val
Tyr
Gly
285
Pro
Arg
Tyx
Tyr
Val

365
Ser

Ser
Ser
30

Gly
Leu
Val
Thr
Gln
110
Asp
Leu
Ser
Arg
Gly
190
Fhe
Ser
Pro
His
Ser
270
Asp
Ala
Arg
Ala
Ala
350

Met

Asn

Leu
15

Ile
Axg
Met
Ser
Thr
95

val
Ala
Glu
Ser
Ser
175
Ser
Lys
Ile
Cys
Pro
255
Cys
Met
Gln
val
Ser
335
Ala

Ser

Met

Leu
Glu
Gln
Val
Leu
80

Ala
Val
Glu
Gly
Thr
160
Sexr
Gly
Lys
Tyr
Ser
240
Gly
Val
Cys
TYY
Cys
320
Thx
Ala

Pro

Ala
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Trp
385
Gln
AsSp
Glu
Pro
Arg
465
Lys
Gln
Ser
Asn
Ala
545
Gln
Ser
Lys
Ala
Asp
625
Lys
Pro
Ile
<210> 50

<211>633
<212> PRT

Pro
Ser
Glu
Tyrx
Ser
450
Phe
Ser
Gln
Val
Val
530
Gln
Gln
Ser
Trp
Leu
610
Val
Glu

Asn

Glu

Gln
Ser
Phe
Ser
435
Asn
Thr
Ala
Ser
Asp

515
Val

Cys
His
Pro
Gly
598%
Gly
Ser
Lys
Pro

Gln
675

Pro
Arg
Asn
420
Asn
Leu
Asp
val
Met
500
Hisg
Glu
Val
Gln
Ile
580
Ser
Lys
Trp
Ala
Val

660
Met

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 50

Met
1

Ser
Asn

Ser

Ala
65
Asp

Gln

Val
Ile
Arg
Gly
S0

Gly

val

Glu

Asn
Asp
Ala
35

Gly
Ala

Ile

Leu

Asp

Val
20

Cys
Ala
Asp
val

Leu
100

Asn
Leu
405
Met
Ala
Glu
Ser
FPhe
485
Leu
Ser
Pro
Lys
Phe
565
val
Ser
Leu
Val
Ala
645

Glu

Gln

Tyr
Ile
Gly
Val
Leu
Val

85
Ser

ES 2558 133 T3

Val Pro
3%0
Arg Ser

Leu Ala
Leu Ser

Asp Leu
455

Ala Leu

470

Asn Gln

Sexr Pro
Leu Phe
Ile Ser
B35
Gln Gln
550
Arg Ser
Gly Ser
Asn Gly
Arg Ser
615
Gln Ser
630
Thr Ser
Pro Val

Leu Asp

Arg Thr
Lys Leu
Asn Asp
Asn Ala

55
Asn Leu
70

Pro Pro

Ala Asp

Ala
Ser
Asp
Arg
440
Phe
Ala
Phe
Ile
Sex
520
Pro
Gln
Leu
Pro
Gln
600
Ser
Leu
Ser

Met

Gln
680

Pro
Ile
Gln
40

Ile
Leu

Lys

Gly

Leu
Leu
TYY
425
Ser
Ser
Ser
Gln
Asn
505
Gly
Met
Gln
Ser
val
585
Pro
Ser
val
Ser
Asp

665
Leu

Leu
Val
25

Thr
Gln
Asp

Leu

Ser
105

108

Asn
410
Glu
Gly
Ala
Ala
Gln
490
Thr
Gly
Ser
Gln
Ser
570
AsSn
Asp
Ser
Lys
Gly
650
His

Val

Met
10

Ser
Thx
Val
Ala
Glu

20
Ser

Leu
395
Ala
Gln
Arg
Glu
Val
475
Gln
Ser
Gly
Ala
Gln
555
Arg
Asn
Trp
Phe
Glu
635
Glu
Ala

Ala

Val
Leu
Ala
Val
Glu
75

Gly

Thr

Pro
Arg
Gln
Met
Gly
460
Phe
Gln
Phe
Arg
Arg
540
Gln
Glu
Asn
Gly
Asp
620
Thr
His=
Gly

Gln

Ala
Thr
Leu
Lys
60

Gly
Val

Ala

Gly
Asp
Gln
Lys
445
Ser
Ser
Gln
Ser
Met
525
val
Gln
Leu
Thr
Met
605
Gly
Pro
val

Leu

Gln
685

Ala
Asp
His
45

Leu
Gln

Lys

Glu

Ser
Ile
Leu
430
Ser
Ser
Pro
Gln
Ser
510
Ser
Ser
Gln
Arg
Trp
590
Ser
Asp
Ala
Met
Glu

670
Asn

Asn
Fro
415
Leu
Met
Ser
Thr
Gln
495
Pro
Pro
Met
Gln
Thr
575
Ser
Ser
Glu
Glu
Lys

655
Ala

Leu
400
Thr
Asn
Pro
Preo
His
480
Gln
Lys
Axrg
Leu
Gln
560
Asn
Ser
Glu
Pro
Ala

640
Gln

Trp

Thr Tyr Gly

Ala
30

Cys
Leu
Arg
Leu

Arg
110

15
Asp

Ala
Leu
Ala
Met:

95
Asn

Val
Ala
Ala
Gly
80

Leu

Leu



Arg
Proc
Pro
145
Pro
Arg
ASp
Arg
Axrg
225
Val
Lys
Pro
Ser
Gly
305
Ala
Val
Arg
Leu
Leu
3856
Asp
Ala
Asn
Ser
Leu
465
Ile
Gln
Arg
Gly
Asn
545

Arg

Gln

Val
Thr
130
Phe
Ser
Met
Txp
Asp
210
Lys
Fhe
Asp
Glu
Bro
290
Ser
Gly
Pro
Ser
Ala
370
Ser
Leu
Leu
Gln
Pro
450
Phe
Ser
Gln
Ser
Ser
530
Gly

Ser

Ser

val
115
Gly
Lys
Leu
Tyr
Thr
195
Pro
Gly
Glu
Gly
Glu
275
Arg
Pro
Asn
Ala
Serx
355
Asp
Arg
Phe
Ala
Phe
435
Ile
Ser
Pro
Gln
Leu
515
Pro
Gln

Ser

Leu

Thr
Glu
Leu
Pro
Ser
180
Glu
Arg
Ala
Cys
Thr
260
Leu
Ser
Ser
Gly
Leu

340
Leu

Tyr
Ser
Ser
Ser
420
Gln
Asn
Gly
Met
Gln
500
Ser
val
Pro

Ser

val

Asn
Asn
Lys
Asp
165
Phe
Cys
Lys
Cys
245
Gly
Arg
Asn
Gly
Met
325
His
Asn
Glu
Gly
Ala
405
Ala
Gln
Thr
Gly
Ser
485
Gln
Ser
Asn
Asp
Ser

565
Lys

ES 2558 133 T3

Val
Gly
Ser
150
Ile
Lys
Pro
Phe
Arg

230
Leu

Cys
Pro
Ala
Val
310
Ser
Leu
Ala
Gln
Arg
390
Glu
val
Gln
Ser
Gly
470
Ala
Gln
Arg

Asn

Trp
550
Phe

Glu

Pro
Gly
135
Thr
Lys
Val
Phe
His
215
His
Ala
Leu
Asp
295
Ser
His
Pro
Arg
Gln
375
Met
Gly
Phe
Gln
Fhe
455
Arg
Arqg
Gln
Glu
Asn
535
Gly
Asp

Thr

Asn
120
Ser
Glu
Asn

Arg

val
200

Tyr
Gly
Pro

Arg

Tyx
280
Tyr
Val
Ser
Gly
Asp
360
Gln
Lys
Ser
Ser
Gln
440
Ser
Met
Val
Gln
Leu
520
Thr
Met

Gly

Pro

Arg
Gly
Phe
Ser
Pro
185
His
Ser
Asp
Ala
Aryg
265
Ala
Ala
Met
Asn
Ser
245
Ile
Leu
Ser
Ser
Pro
425
Gln
Ser
Ser
Ser
Gln
505
Aryg
Trp
Ser

Asp

Ala

109

Ser
Ser
Lys
Ile
170
Cys
Pro
Cys
Met
Gln
250
Val
Ser
Ala
Ser
Met
330
Asn
Pro
Leu
Met
Ser
410
Thr
Gln
Pro
Pro
Met
490
Gln
Thr
Ser
Ser
Glu

570
Glu

Ser
Gly
Lys
155
Tyt
Ser
Gly
val
Cys
235
Tvr
Cys
Thr
Ala
Pro
315
Ala
Leu
Thr
Asn
Pro
395
Pro
His
Gln
Lys
Arg
475
Leu
Gln
Asn
Ser
Glu
555

Pro

Ala

Ser
Ser
140
Glu
Ala
Arg
Glu
Pro
220
Glu
Arg
FPhe
Gly
Leu

300
Leu

Trp
Gln
Asp
Glu
380
Pro
Arg
Lys
Gln
Ser
460
Asn
aAla
Gln
Ser
Lys
540
Ala

Asp

Lys

Pro
12%
Pro

Tyr
Thr
Ala

Asn
205

Cys
TYY
Thr
Phe
Ser
285
Ser
Ser
Pro

Ser

Glu
365

Tyr
Ser
Phe
Ser
Gln
445
val
Val
Gln

Gln

Ser
525

Trp
Leu
Val

Glu

Cys
Leu
Pro
Asp
Tyr
190
Ala
Pro
Ala
Arqg
Ala
270
Ala
Leu
Pro
Gln
Ser
350
Phe
Ser
Asn
Thr
Ala
430
Ser
Asp
val
Cys
Hig
510
Pro
Gly
Gly

Ser

Lys

His
Gly
Val
Glu
175
Ser
Aryg
Asp
His
Leu
255
His
Val
Leu
Ser
Pro
335
Arg
Asn
Asn
Leu
Asp
415
val
Met
His
Glu
Val
495
Gln
Ile
Ser
Lys
Trp

575
Ala

Ser
Ser
Asp
160
Fhe
His
Arg
Phe
Gly
240
Cys
Thr
Pro
Pro
Ala
320
Asn
Leu
Met
Ala
Glu
400
Ser
Phe
Leu
Ser
Pro
480
Lys
Phe
val
Ser
Leu
560

val

Ala
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580

Thr Ser Ser Ser

595

Pro val Met Asp

610

Leu Asp Gln Leu

625

<210> 51
<211>678
<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 51
Met
1
Phe
val
Val
Leu

65
Ala

Thr
145
Leu
Ser
Ser
Lys
Tyx
225
Ser
Gly
Val
Cys
Tyr
305
Cys

Thr

Ser

Asn
Ala
Ser

Arg
50

Tyxr
Glu
Ala
Leu
Pro
130
Ile
His
Ser
Pro
Glu
210
Ser
Arg
Glu
Pro
Glu
290
Arg
FPhe

Gly

Thr

Asp
Ala
Cys
35

Arg
Gly
Leu
Ala
Ser
115
Val
Leu
Ala
Pro
Thr
195
Tyr
Thr
Ala
Asn
Cys
275
TyY
Thr
Phe

Ser

Met

Ala
Asp
20

Ile
Met
Ser
Asn
Ser
100
Val
Asp
Glu
Ser
Asp
180
Lys
Pro
Asp
Tyr
Ala
260
Pro
Ala
Arg
Ala
Gly

340
Asp

ES 2558 133 T3

Gly Glu

His Ala

Val Ala

Ala
Asn
Asn
Val
Leu
Leu
85

Gly
Gly
Val
Glu
Sex
165
Asn
Pro
Ile
Glu
Ser
245
Arg
Asp
His
Leu
His
325

Len

Met

630

Glu
Asp
Gln
Leu
Asp
70

Ser
Ala
Ala
Leu
Ile
150
Ser
Gly
His
Asp
Phe
230
His
Arg
Phe
Gly
Cys
310
Ala

Pro

Ala

His
Gly

615
Gln

Trp
val
Met
Glu
55

Val
Cys
Sex
Asp
Val
135
Leu
Ser
Ser
Gly
Pro
215
Arg
Asp
Arg
Lys
Val
295
Lys
Asn

Ser

Ser

Val
600
Leu

Gln

Glu
Glu
Gly
40

Gln
Val
Gly
vVal
Bro
120
Val
Lys
Leu
Ser
Thr
200
Ser
Met
Trp
Asp
Lys
280
Phe
Asp
Glu

Pro

val

585
Met

Glu

Asn

His
Gly
25

Leu
Arg
Lys
Pro
Asn
105
Asn
Ser
Lys
Gly
Leu
185
Asp
Leu
Phe
Thr
Proc
265
Gly
Glu
Gly
Glu
Arg

345
Leu

110

590

Lys Gln Pro Asn Pro Val Glu

605

Ala Trp Ile Glu Gln Met Gln

Ser
10
Phe

Trp
Thr
Phe
Asp
90

Ser
Ile
Pro
Asp
Ser
170
Leu
val
Pro
Ser
Glu
250
Arg
Ser
Cys
Met
Leu
330

Ala

Asn

Phe
Arg
TYY
Pro
Ile
75

Lys
Leu
Pro
His
Glu
155
Ser
Ser
Thr
Asp
Phe
235
Cys
Lys
Cys
Trp
Gly
315
Arg

Ser

Met

620

Sexr
Arg
Arg
Leu
60

Leu
Ser
Asp
Asp
Ala
140
Ile
Fhe
Leu
Phe
Ile
220
Lys
Pro
Phe
Lys
Leu
300
Cys
Pro

Ser

Leu

Ala
Gln
Arg
45

Met
Ser
Thr
Val
Ala
125
Pro
Ile
Arg
Asp
Ala
205
Lys
Ile
Phe
His
Gln
285
His
Asn
Leu

Ala

Pro

Leu
Leu
30

Gln
Val
Phe
Ala
Val
110
His
Gly
Ser
Ser
Ser
190
Ser
Ser
Arg

Ala

Tyr
270
Gly
Pro
Arg
TyY
val

350
Gly

Leu Glu
15
Ser Asp

Arg Phe
Ala Ser

Pro Glu
80

Leu His

95

Lys Leu

Gly Asn
Leu Arg

Glu Asp
160

Leu Ser

175

Val Ser

Glu Lys
Gly Ile

Proc Cys
240

His Pro

255

Thr Cys

Asp Met

Ala Gln

Arg Val
320

Pro Ser

335

Ser Ala

Ser Pro
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Ser
Gly
385
Ala
Ser
Glu
Fhe
Glu
465
Leu
Asn
Asn
Gln
Arg
545
Gly
Len
Trp
Leu
Met
625
Met
His
Gln
<210> 52

<211> 640
<212> PRT

Ala
370
Ser
Leu
Leu
Phe
Met
450
Glu
Ala
Gln
Leu
Ala
530
Met
Ser
Ser
Ser
Ala
610
Leu
Asn

Asn

Leu

355
Ala

Met
Asn
Asn
Glu
435
Asn
Leu
val
Leu
Met
515
Ser
Lys
Ser
Pro
vVal
595
Asn
Lys
Gly

Serx

His
675

Gln
Pro
Leu
Ala
420
Met
His
Fhe
Sex
Gln
500
Ser
Ser
Gln
Leu
Trp
580
Gln
Asn
Asp
Ala
Asp

660
Leu

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 52

Met
1
Glu

Val
Cys
Ser

&5
Asp

Gly
Gln
Val
Gly
S¢

val

Pro

Leu
Arg
Lys
35

Pro

Asn

Asn

Trp
Thr
20

Phe
Asp

Ser

Ile

His
His
Pro
405
Arg
Gln
Ser
Ser
Ser
485
Asn
Ser
Pro
Gln
Pro
565
Ser
Ser
Pro
Ser
aArg
645
Thr

Asp

Tyr
Pro
Ile
Lys
Leu

Pro

ES 2558 133 T3

Ser
Ser
390
Gly
BAsp
Arg
Ala
Ala
470
Val
Asn
Pro
Arg
Leu
550
Arg
Ser
Asp
Asn
Ser
630
Pro

Arg

Arg

Arg
Leu
Leu
Ser
Asp

70
Asp

Phe
375
Ser
Ser
Tle
Gln
Arg
455
Glu
Leu
Lys
Lys
Gly
535
His
Asp
Trp
Glu
Arg
615
Ser

Leu

Glu

Met
Ser
Thr
55

Val

Ala

360
Thr

Met
Asn
Pro
Leu
440
Pro
Val
Serx
Gln
Asn
520
Gly
Ser
Leu
Asp
Leu
600
Glu
Pro

Thr

Ser

Gln
Val
Phe
40

Ala
Val

His

111

Pro
Gly
Ile
Ser
425
Ala
Lys
Ala
Pro
Ser
505
val
Glu
Arg
Met
Gln
58S
Gly
Ala
Arg

Gln

Asp
665

Arg
Ala
25

Fro
Leu

Lys

Gly

Pro

Trp
Gln
410
Glu
Gly
Thr
Ser
Ser
490
Met
Glu
Pro
Ser
Fro
570
Thr
Arg
Asp
Asn
Gly

650
Ile

Phe
10

Ser
Glu
His
Leu

Asn

Tle
Pro
395
Leu
Gln
Asp
Leu
Pro
475
His
Leu
Gln
Ile
Leu
555
Thr
His
Leu
val
Gly
635
Gly

Leu

Val
Leu
Ala
Cys
Leu

75
Arg

Ser
380
Gln
Ser
Leu
Met
Asn
460
Arg
Lys
Ser
His
Ser
540
Ser
Asp
Gly
Arg
Ser
620
Asn

Ser

Asp

Arqg
Tyr
Glu
Ala
60

Leu

Pro

365
Pro

Gln
Arg
Ser
His
445
Pro
Phe
Serx
Pro
Ser
525
Pro
Ser
Ser
Ser
Lys
605
Trp
Arg

Ser

Ala

Arg
Gly
Leu
45

Ala

Ser

Val

Ser
Asn
Leu
Met
430
Ser
Ser
Ser
Ala
Ile
510
Leu
Met
Arg
Gly
Lys
590
Serx
Ala
val

val

Trp
670

Met
Ser
30

Asn
Serxr

Val

Asp

Gly
Ile
Arg
415
Leu
Pro
Asn
Asp
Leu
495
Lys
Leu
Asn
Asp
Ser

575
Val

Gln
Val
Asn

655
Leu

val
15

Leu
Leu
Gly
Gly

Val

Asn
Pro
400
Ser
His
Arg
Leu
Gln
480¢
Leu
Thr
Gln
Ala
Phe
560
Pro
Asp
Ser
Gln
Asn
640

Pro

Glu

Leu
Asp
Ser
Ala
Ala

80
Leu



Val
Leu
8er
Ser
145
Gly
Pro
Arg
Asp
Arg
225
Lys
val
Lys
Asn
Ser
305
Ser
FPhe
Ser
Ser
Ile
385
Gln
Arg
Glu
Leu
Lys
465
Lys
Gly
His
Asp

Trp
545

val
Lys
130
Ser
Thr
Ser

Met

Trp
210
Asp
Lys
Phe
Asp
Glu
290
Pro
Val
Thr
Met
Asn
370
Pro
Leu
Pro
Val
Ser
450
Gln
Asn
Gly
Ser
Leu

530
Asp

Ser
Lys
115
Gly
Leu
Asp
Leu
Phe
185
Thr
Pro
Gly
Glu
Gly
275
Glu
Arg
Leu
Pro
Gly
355
Ile
Ser
Ala
Lys
Ala
435
Pro
Ser
Val
Glu
Arg
515

Met

Gln

Pro
100
Asp
Ser
Leu
val
Pro
180
Ser
Glu
Arg
Ser
cys
260
Met
Leu
Ala

Asn

Pro
340

Trp
Gln
Glu
Gly
Thr
420
Ser
Serx
Met
Glu
Pro
500
Ser

Pro

Thr

85
His

Glu
Ser
Sexr
Thr
165
Asp
Fhe
Cys
Lys
Cys
245
Trp
Gly
Arg
Ser
Met
325

Ile

Pro

Gln
Asp
405
Leu
Pro
His
Leu
Gln
485
Ile
Leu

Thr

His

ES 2558 133 T3

Ala
Ile
Phe
Leu
150
Phe
Ile
Lys
Pro
Phe
230
Lys
Leu
Cys
Pro
Ser
310
Leu
Ser
Gln
Ser
Leu
390
Met
Asn
Arg
Lys
Ser
470
His
Ser
Sex

Asp

Gly
550

Pro
Ile
Arg
135
Asp
Ala
Lys
Ile
Phe
21s
His
Gln
His
Asn
Leu
295
Ala
Pro
Pro
Gln
Arg
375
Ser
His
Pro
FPhe
Ser
455
Pro
Ser
Pro
Ser
Ser

535
Ser

Gly
Ser
120
Ser
Ser
Sexr
Ser
Arg

200
Ala

Tyr
Gly
Pro
Arg
280
Tyx
Val
Gly
Ser
Asn
360
Leu
Met
Ser
Ser
Ser
440
Ala
Ile
Leu
Met
Arg
520

Gly

Lys

112

Leu
105
Glu
Leu
Val
Glu
Gly

185
Pro

His

Thr
Asp
Ala
265
Arg
Pro
Ser
Ser
Gly
345
Ile
Arg
Leu
Pro
Asn
425
Asp
Leu
Lys
Leu
Asn
505
Asp

Ser

Val

90
Arg

Asp
Ser
Ser
Lys
170
Ile
Cys
Pro
Cys
Met
250
Gln
Val
Ser
Ala
Pro
330
Asn
Pro
Ser
His
Arg
410
Leu
Gln
Leu
Thr
Gln
490
Ala
FPhe

Pro

Asp

Thr
Leu
Ser
Ser
155
Lys
TyY
Ser
Gly
val
235
Cys
TyY
Cys
Thr
Ser
315
Ser
Gly
Ala
Ser
Glu
395
Phe
Glu
Leu
Asn
Asn
475
Gln
Arg
Gly

Leu

Trp
EES5

Ile
Hisg
Ser
140
Pro
Glu
Ser

Arg

Glu
220

Pro-

Glu
Arg
Fhe
Gly
300
Thr
Ala
Ser
Leu
Leu
380
Phe
Met
Glu
Ala
Gln
460
Leu
Ala
Met
Ser
Ser

540
Ser

Leu
Ala
125
Pro
Thr
TYyY
Thr
Ala

205
Asn

Cys
Tyx
Thr
Fhe
285
Ser
MetL
Ala
Met
AsSn
365
Asn
Glu
Asn
Leu
Val
445
Leu
Met
Serx
Lys
Ser
525

Pro

val

Glu
110
Ser
Asp
Lys
Pro
Asp
180
Tyr
Ala
Pro
Ala
Axrg
270
Ala
Gly
Asp
Gln
Pro
350
Leu
Ala
Met
His
Phe
430
Ser
Gln
Ser
Ser
Gln

510
Leu

Trp

Gln

95
Glu

Ser
Asn
Pro
Ile
175
Glu
Ser
Arg
Asp
His
255
Leu
His
Leu
Met
His
335
His
Pro
Arg
Gln
Ser
415
Ser
Ser
Asn
Ser
Pro
495
Glin
Pro

Ser

Ser

Ile
Ser
Gly
His
160
Asp
Phe
His
Arg
Phe
240
Gly
Cys
Ala
Pro
Ala
320
Ser
Ser
Gly
Asp
Arg
400
Ala
Ala
val
Asn
Pro
480
Arg
Leu
Arg

Ser

Asp
560



ES 2558 133 T3

10

Glu Leu Gly Arg Leu Arg Lys Ser His Ser Leu Ala Asn Asn Pro Asn
565 570 575
Arg Glu Ala Asp Val Ser Trp Ala Gln Gln Met Leu Lys Asp Ser Ser
580 585 590
Ser Pro Arg Asn Gly Asn Arg Val Val Asn Met Asn Gly Ala Arg Pro
555 600 605
Leu Thr Gln Gly Gly Ser Ser Val Asn Pro His Asn Ser Asp Thr Arg
610 615 620
Glu Ser Asp Ile Leu Asp ala Trp Leu Glu Gln Leu His Leu Asp Arg
625 630 635 640
<210> 53
<211> 2158
<212> ADN
<213> Oryza sativa
<400> 53
tgctocttet tcattgcaaa gaaagcacca ccttttaaag aatcctccte acactcecatt 60
cttcttaaaa aacccaccac aacacaatte ccacttgttt cttcatcatc acctacttca 120
atcaaaaaac attccaactt tcttctcaat ttcattccag gatagtatta tgtgcagtgg 180
accaaagagc aatctetgct cttcaagaac cttaacagaa atcgaatcaa ggcaaaagga 240
agaagaaaca atgcttctece tcgaattege tgcttgtgat gatcttgact cgttcaagag 300
agaggttgaa gagaaagggc ttgatttgga tgagtcaggy ttatggtatt gcagacgtgt 360
cggttctaag aagatgggte ttgaagaaag aacaccttta atggttgcag ctatgtatgg 420
aagcataaag gttttgactt tcategttte cactggaaaa tcetgatgtga acagagcttg 480
tggtgaagag agagttacte cgecttecactg tgotgttget ggctgttbctg tgaatatgat 540
tgaagtcatc aatgtcttge ttgatgcttc tgctttggtt aactctgttg atgctaatgg 600
gaatcaacct ttggabtgtgt ttgttcgagt ttcgaggttt gtggctagtc cgaggaggaa 660
agcggttgag ttgttgctga gaggaggagg tgttggagga ttgatcgatg aggcggttga 720
agaagagatc aagattgtet ctaagtatcc agetgatget tetttacegg atataaacga 780
aggggtttat ggaagtgatg agtttaggat gtatagcttt aaggttaage catgttctag 840
ggcttattct catgattgga ccgagtgtgc ttttgttcat ccgggagaaa atgcgaggayg 200
gagagatccg aggaagtatc cttacacttg tgtcoccctgt cccgagttcc gtaaaggatc 960
atgceegaaa ggagattett gegagtatge tcacggggtt ttcgaghbogt ggcthbcacece 1020
cgcgcagtat aaaacccggc tttgtaaaga tgaaacgggt tgtgcaagga aagtttgttt 1080
ctttgctcat aaacgcgaag agatgagacc tgttaatgct tcaactgget ctgecgtgge 1140
tcagtctccg tttagcagct tggagatgat gccagggttyg tcetectcttg cttattctte 12060
aggagttteg actecteecgg ttteotocaat ggetaatggt gttecttoct ctcocaagaaa 1260
cggcggatca tggcagaaca gagtcaatac ccttactecca ceggctttge agetcaatgg 1320
tggaagcaga ttgaagtcca -cactgagcoge tagagatatec gatatggaga tggagatgga 1380
attgagactc cgcggttttg gcaacaatgt ggaagagacqg ttcgggtcett atgtttectc 14490
tccaagtagg aattctcaaa tgggtcaaaa catgaaccaa cattatccat cttcocoeggh 1500
gagacaaccg ccatctcaac acgggttcga atcttcagca gctgcagegg ttgcagtgat 15690
gaaagegaga tcaaccgect ttgegaaacg tagecttgage ttcaaaccag ctactcaage 1620
agcaccacag tcgaatctet cggattgggg atctcoccaaac gggaagcetgg aatggggaat 1680
gaaaggagaa gagctgaata agatgagaaq aagbtgtttecce tttggaatcc atggaaacaa 1740
caacaataac gcagctagag actacaggga cgagccagat gtgtcatggg ttaactctitt 1800
agttaaagac agtactgtgg tgtetgagag aagetttgga atgaatgaga gggttoggat 1860
aatgtcgtgg gctgagcaaa tgtacagaga gaaggagcag actgtggtgt aaacacacac 1220
aaagatggtt tettatatat attgettttg ggcocatctet goaaatttga tteotttaatt 1280
tttgtgactt tctttagttg ttactgttat tagtagtata tggtttgttg tcactacgag 2040
tctacgtgat gaaaagatag aagttaattg cattagtttc tatattcgtt tcetcatcctco 2100
ttgtaattta tcaaaccatg aaatggctaa gcaatccaaa ccgaaaaaaa aaaaaaaa 2158
<210> 54
<211> 2193
<212> ADN

<213> Oryza sativa

<400> 54

113
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aatccgaaaa gtttcetgcac cgttttcace ccoctaactaa caatataggg aacgtgtgct 60
aaatataaaa tgagacctta tatatgtagc gotgataact agaactatgc aagaaaaact 120
catccaccta ctttagbtgge aategggcta aataaaaaag agtegctaca ctagtttegt 180
ttteettagt aattaagtygyg gaaaatgaaa tcattattgce ttagaatata cgttcacate 240
tctgtcatga agttaaatta ttcgaggtag ccataattgt catcaaacte ttettgaata 300
aaaaaatett tctagctgaa ctcaatgggt aaagagagag atttttttta aaaaaataga 360
atgaagatat tctgaacgta ttggcaaaga tttaaacata taattatata attttatagt 420
ttgtgcattc gtcatatcgc acatcattaa ggacatgtet tactccatcec caatttttat 480
ttagtaatta aagacaattg acttattttt attatttatc ttttttcgat tagatgcaag 540
gtacttacgec acacactttyg tgctcatgtg catgtgtgag tgcacctect caatacacgt 600
tcaactagca acacatctct aatatcactc goctatttaa tacatttagg tagcaatatce 660
tgaattcaay cactecacca tcaccagacc acttttaata atatctaaaa tacaaaaaat 720
aattttacag aatagcatga aaagtatgaa acgaactatt taggtttttc acatacaaaa 780
aaaaaaagaa ttttgetegt gcocgegagege caatctecca tattgggeac acaggcaaca 840
acagagtggc tgcccacaga acaacccaca aaaaacgatg atctaacgga ggacagcaag 900
tcogeaacaa ccttttaaca gcaggctttg cggccaggag agaggaggag aggcaaagaa 260
aaccaagcat cctectecte ccatctataa attcctcocce ccttttocoee tcetctatata 1420
ggaggcatcc aagccaagaa gagggagagc accaaggaca cgcgactagce agaagcocgag 1080
cgaccgectt cttegatcca tatcttecgg tcgagtteott ggteogatcete ttecctecte 1140
caccteetec tecacagggta tgtgecctto ggttgttett ggatttattg ttetaggttg 1200
tgtagtacgyg gogttgatgt taggaaaggg gatctgtatc tgtgatgatt cctgttcttg 1260
gatttgggat agaggggttc ttgatgttge atgttategg ttoggtttga ttagtagtat 1320
ggttttcaat cgtctggaga gctctatgga aatgaaatgg tttagggtac ggaatcttgce 1380
gattttgtga gtaccttttg tttgaggtaa aatcagagca ccggtgattt tgcttggogt 1440
aataaaagta cggttgtttyg gtcctcgatt ctggtagtga tgcttctega tttgacgaag 1500
ctatcctttg tttattcecet attgaacaaa aataatccaa ctttgaagac ggtecccgttg 1560
atgagattga atgattgatt cttaagcctg tcoccaaaattt cgcagctgge ttgtttagat 1620
acagtagtce ccatcacgaa attcatggaa acagttataa tcoctcaggaa caggggattc 1680
cctgttctic cgatttgctt tagtcccaga atttttttte ccaaatatct taaaaagtca 1740
ctttetggtt cagttcaatg aattgattgce tacaaataat gettttatag cgttatecta 1800C
getgtagtte agttaatagg taatacccct atagtttagt caggagaaga acttatcecga 1860
tttctgatct ccatttttaa ttatatgaaa tgaactgtag cataagcagt attcatttgg 1920
attatttttt ttattagetce tcacccocttc attattctga gctgaaagtce tggcatgaac 1980
Lgtcctcaat tttgttttca aattcacatc gattatctat gcattatcct cttgtatcta 2040
cctgtagaag tttcetttttyg gttattcectt gactgecttga ttacagaaag aaatttatga 2100
agctgtaatc gggatagtta tactgettgt tettatgatt cattteocttt gtgecagttcet 2160
tggtgtagct tgeccactttec accagcaaag tte 2193

<210> 55

<211> 1827

<212> ADN

<213> Oryza sativa

<400> 55

114
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gcttgagtea tagggagaaa acaaatcgat catatttgac tettttceoct ccatcectetet 60
taccggcaaa aaaagtagta ctggtttata tgtaaagtaa gattctttaa ttatgtgaga 120
teecggettaa tgcttttott ttgtcacata tactgcattg caacaattgc catatattca 180
cttctgeocat cecattatat agcaactcaa gaatggattg atatatceccce tattactaat 240
ctagacatgt taaggctgag ttgggcagtc catcttccca acccaccacce ttogtttttco 300
gcgcacatac ttttcaaact actaaatggt gtgtttttta aaaatatttt caatacaaaa 360
gttgctttaa aaaattatat tgatccattt ttttaaaaaa aatagctaat acttaattaa 420
tcacgtgtta aaagaccegcet ceogttttgcg tgcaggagygyg ataggttcac atcctgeatt 480
accgaacaca gcoctaaatct tgttgtectag attegtagta ctggatatat taaatcatgt 540
tctaagttac tatatactga gatgaataga ataagtaaaa ttagacccac cttaagtcett 800
gatgaagtta ctactagctg cgtttgggag gacttcccaa aaaaaaaagt attagccatt 660
agcacgtgat taattaagta ctagtttaaa aaacttaaaa aataaattaa taktgattcte 720
ttaagtaact ctcctataga aaacttttac aaaattacac cgtttaatag tttggaaaat 780
atgtcagtaa aaaataagag agtagaagtt atgaaagtta gaaaaagaat tgttttagta 840
gtatacagtt ataaactatt ccctctgttc taaaacataa gggattatgg atggattcga 900
catgtaccag taccatgaat cgaatccaga caagtttttt atgcatattt attctactat 960
aatatatcac atctgctcta aatatcttat atttcgaggt ggagactgtc gctatgtttt 1020
tctgeccgtt gectaagcaca cgccaccoee gatgegggga cgoctetgge cttettgeca 10680
cgataattga atggaacttc cacattcaga ttcgataggt gaccgtcgac tcecaagtgct 1140
ttgcacaaaa caacteccgge ctcccggeca ccagtcacac gactcacggce actaccaccc 1200
ctgactecct gaggcggacce tgecactgtt ctgcatgega agcetatctaa aattctgaag 1260
caaagaaagc acagcacatg ctcocgggaca cgogcocaccds ggoggaaaag ggctcoggtgt 1320
ggcgatetca cagecgeata tegeatttea caagecgecc atctecaccyg gettcacgag 1380
gctcategeog gcacgaccgce gcacggaacg cacgcggcoeyg accegcgege cteogatgege 1440
gagcccatee gecgegteoct ccctttgect ttgccgcetat ccteocteoggte gtatcccgtt 1500
tctctgtctt ttgetceceeg gegegegoeca gttcocggagta ccagegaaac ccggacacct 1560
ggtacaccte cgccggceccac aacgegtgtc cccctacgtg gocegegcocage acatgeocecat 1620
gcgogacacyg tgcaccteocet catccaaact ctcaagtctc aacggtocta taaatgcacg 1680
gatagcctca agctgectcgt cacaaggcaa dgaggcaagag gcaagagcat ccgtattaac 1740
cagccttttg agacttgaga gtgtgtgtga ctecgatccag cgtagtttca gttcegtgtgt 1800
tggtgagtga ttccagccaa gtttgcg 1827

<210> 56

<211> 2194

<212> ADN

<213> Oryza sativa

<400> 56

115
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aatccgaaaa
aaatataaaa
catccaccta
tttccttagt
tctgtecatga
aaaaaatctt
atgaagatat
ttgtgecattc
ttagtaatta
gtacttacgc
tcaactagca
tgaattcaag
aattttacag
aaaaaaagaa
acagagtggce
tccgcaacaa
aaccaagcat
ggaggcatce
cgaccgectt
acctcctcet
tgtgtagtac
tggatttggg
atggtttteca
gcgattttgt
gtaataaagt
gctatcettt
gatgagattg
tacagtagtc
ccetgttcett
actttctggt
agectgtagtt
atttctgatc
gattattttt
ctgtecctecaa
acctygtagaa

aagctgtaat
ttggtgtagc

<210> 57
<211> 46
<212> PRT

gtttectgcac
tgagacctta
ctttagtgge
aattaagtgg
agttaaatta
tctagctgaa
tctgaacgta
gtcatatcgc
aagacaattyg
acacactttg
acacatctcet
cactccacca
aatagcatga
ttttgetogt
tgeccacaga
ccttttaaca
cotecttete
aagccaagaa
ctecgatccat
cacagggtat
gggcgttgat
atagaggggt
atcgtctgga
gagtaccttt
acggttgttt
gtttattccc
aatgattgat
ccecatcacga
ccgatttgct
tcagttcaat
cagttaatag
tccattttta
tttattagct
tttegtttte
gtttettttt

cgggatagtt
ttgccacttt

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> Dominio HNS

<220>

<221> VARIANTE

<222> (3)..(3)

<223> /sustituir = "Lys"

<220>

<221> INCIERTO

<222> (4)..(4)

ES 2558 133 T3

cgttttcace
tatatgtagc
aatcgggceta
gaaaatgaaa
ttegaggtag
ctcaatgggt
ttggcaaaga
acatcattaa
acttattttt
tgctcatgtg
aatatcactc
tcaccagacc
aaagtatgaa
gcgecgagegce
acaacccaca
gcaggctttg
ccatctataa
gagggagagc
atcttccggt
gtgccteoect
gttaggaaayg
tettgatgtt
gagctctatg
tgtttgaggt
ggtcctegat
tattgaacaa
tettaagoct
aattcatgga
ttagtocccag
gaattgattyg
gtaataccceco
attatatgaa
ctcaccectt
aaattcacat
ggttattecct

atactgcttg
caccagcaaa

ccctaactaa
gctgataact
aataaaaaag
tcattattgc
ccataattgt
aaagagagag
tttaaacata
ggacatgtct
attatttatc
catgtgtgag
gcctatttaa
acttttaata
acgaactatt
caatctccca
aaaaacgatg
cggccaggayg
attcctecce
accaaggaca
cgagttcttg
tcggttgtte
gggatctgta
gcatgttate
gaaatgaaat
aaaatcagag
tectggtagtyg
aaataatcca
gtccaaaatt
aacagttata
aatttttttt
ctacaaataa
tatagtttag
atgaactgta
cattattcty
cgattatcta
tgactgectty

ttcttatgat
gttc

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<220>

<221> VARIANTE

<222> (6)..(6)

<223> /sustituir = "Glu"

116

caatataggg
agaactatgc
agtcgcetaca
ttagaatata
catcaaactc
atttttttta
taattatata
tactccatcc
ttttttogat
tgcacctect
tacatttagyg
atatctaaaa
taggttttte
tattgggcac
atctaacgga
agaggaggag
cctttteocce
cgcgactage
gtcgatctct
ttggatttat
tctgtgatga
ggtteggttit
ggtttaggga
caccggtgat
atgecttcteg
actttgaaga
tcgcagectgg
atecctcagga
cccaaatatc
tgcttttata
tcaggagaag
gcataagcag
agctgaaagt
tgcattatec
attacagaaa

tcatttectt

aacgtgtgct
aagaaaaact
ctagtttcgt
cgttcacatc
ttcttgaata
aaaaaataga
attttatagt
caatttttat
tagatgcaag
caatacacgt:
tagcaatatc
tacaaaaaat
acatacaaaa
acaggcaaca
ggacagcaag
aggcaaagaa
tctctatata
agaagcégag
tcecetectec
tgttectaggt
ttcctgttet
gattagtagt
tcggaatctt
tttgettggt
atttgacgaa
cggtcccgtt
cttgtttaga
acaggggatt
ttaaaaagtc
gecgttatect
aacttatecyg
tattcatttg
ctggcatgaa
tettgtatet
gaaatttatg

tgtgcagtte

60
120
180
240
300
360
420
480
sS40
600
660
720
780
840
200
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1820
1580
2040
2100

2160
2154
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<220>

<221> VARIANTE
<222> (7)..(7)

<223> /sustituir = "Asp"

<220>

<221> VARIANTE
<222> (9)..(9)

<223> [sustituir = "Asn"

<220>

<221> INCIERTO

<222> (10)..(10)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<220>

<221> INCIERTO

<222> (13)..(13)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<220>

<221> VARIANTE

<222> (14)..(14)

<223> /sustituir = "Ala" /sustituir = "Lys"

<220>

<221> VARIANTE

<222> (16)..(16)

<223> /sustituir = "Val" /sustituir = "Met"

<220>

<221> VARIANTE

<222> (17)..(17)

<223> /sustituir = "Asp" /sustituir = "Ser"

<220>

<221> VARIANTE
<222> (18)..(18)

<223> [sustituir = "Asn"

<220>

<221> VARIANTE
<222>(19)..(19)
<223> [sustituir = "Leu"

<220>

<221> INCIERTO

<222> (21)..(21)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<220>

<221> VARIANTE
<222> (23)..(23)
<223> /sustituir = "Arg"

<220>

<221> INCIERTO

<222> (24)..(25)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<220>

<221> VARIANTE

<222> (28)..(28)

<223> /sustituir = "Asp" /sustituir = "Ser"

117
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<220>

<221> INCIERTO

<222> (29)..(30)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<220>

<221> VARIANTE

<222> (32)..(32)

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

<220>

<221> INCIERTO

<222> (33)..(33)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<220>

<221> VARIANTE
<222> (35)..(35)
<223> /sustituir = "His"

<220>

<221> INCIERTO

<222> (36)..(36)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<220>

<221> VARIANTE

<222> (39)..(39)

<223> /sustituir = "Leu" /sustituir = "Val"

<220>

<221> VARIANTE
<222> (43)..(43)
<223> [sustituir = "Thr"

<400> 57

Ile Gln Gln Xaa Leu Asp Glu Asn Lys Xaa Leu Ile Xaa Cys Ile Leu

1 5 10 15
Glu Ser Gln Asn Xaa Gly Lys Xaa Xaa Glu Cys Ala Xaa Xaa Gln Ala
20 25 30
Xaa Leu Gln Xaa Asn Leu Met Tyr Leu Ala Ala Ile Ala Asp
35 40 45

<210> 58
<211> 46
<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 58

Ile Gln Gln Tyr Leu Asp Glu Asn Lys Ser Leu Ile Leu Lys Ile Val

i 5 10 15
Glu Ser Gln Asn Ser Gly Lys Leu Ser Glu Cys Ala Glu Asn Gln Ala
20 25 30
Arg Leu Gln Axg Asn Leu Met Tyr Leu Ala Ala Ile Ala Asp
35 40 45

<210> 59
<211>633
<212> ADN

<213> Arabidopsis thaliana
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<400> 59
atgcaacagc acctgatgca gatgcageccc atgatggetg gttactaccce cagcaatgtt 60
acctctgate atatccaaca gtacttggac gaaaacaaat cgttgattct gaagattgtt 120
gagtctcaaa actctggaaa gcttagcgaa tgcgecgaga atcaagcaag gettcaacgce 180
aacctaatgt acctagectge aatagcagat tctcagcecte agcoccaccaag tgtgeatagce 240
cagtaktggat ctgctggtygg tgggatgatt cagggagaag gagggtcaca ctatttgcag 300
cagcaacaag cgactcaaca gcaacagatg actcagcagt ctctaatggce ggctogatet 360
tcaatgttgt atgctcagca acagcagcag cagcagcctt acgecgacgcet tcagcatcag 420
caattgcacc atagccagcet tggaatgage tcgagcageg gaggaggagg aagcagtggt 480
ctcecatatee ttecagggaga ggctggtggg tttcatgatt ttggeccecgtgg gaagcoccggaa 540
atgggaagtg gtggtggcgyg tgaaggcaga ggaggaagtt caggggatgg tggagaaacc 600
ctttacttga aatcatcaga tgatgggaat tga 633

<210> 60

<211> 210

<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 60

Met Gln Gln His Leu Met Gln
1 5
Pro Ser Asn Val Thr Ser Asp
20
Lys Ser Leu Ile Leu Lys Ille
35

Met Gln Pro Met Met Ala Gly Tyr Tyx
10 15
His Ile Gln Gln Tyr Leu Asp Glu Asn
25 30
Val Glu Ser Gln Asn Ser Gly Lys Leu
40 45

Gln Leu Met
S5

Ser

Glu Ala Asn
50

Ala

Ser Ala Glu Asn Arg Leu Gln Arg Tyrx

60
Pro

Cys

Ser
80
Ser

Ala Ile Gln Pro Ser Val His

75
Gln

Leu Ala Gln Pro

65
Gln

Asp
70
Gly Ile Glu
90

Gln

Ala
85
Gln

Met Gly Gly
95

Thr

Tyr Gly Ser Gly Gly Gly

Thr Gln Gln Gln Gln

105
Ser

Met
110
Gln

Gln Gln Gln Ala

100
Met

His Leu

Tyx

Ala Gln Gln
125

Gln

Gln Ala Ala Ser Met Leu

120
Thr

Leu
115
Gln

Ser Arg Tyr

Gln Leu His His
140

Gly

Ala Gln His
135

Ser

Gln Gln
130

Gln

Gln Pro Leu

Tyx

Met Ser Ser Ser Ser Ser

150
Gly

Ser Leu
145

Leu

Gly Gly
160

Arg

Gly Gly Gly

155

Ile Glu Ala Phe Phe Gly

175
Gly

Gln
165
Met

Gly Gly
170

Gly

His Leu Asp

Glu Glu Gly
180

Asp

Gly Ser Gly Gly Gly

185
Leu

Gly Arg
150

Ser

Lys Pro Gly
Thr

200

Ser
205

Ser Ser Gly Gly Glu Leu Lys Asp Asp

155

Gly TyY

Gly Asn

210
<210> 61
<211> 588
<212> ADN
<213> Arabidopsis thaliana

<400> 61

119



10

15

atgcagcagc
aacatcacta
atcatggaaa
cagaagaact
ggacctteac
ccacctagct
ggtcctttac
catcagcaag
atgcagcatg
ggaaagcaag

agcagtctcce
ccgaacagat
accagaatct
tgatgtatct
catctacage
acttcatgca
agtttggtag
ctatgcaagg
cgatgcaaca
atggagcaga
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gcaaatgttt
ccaaaagtac
cggtaaactt
tgctgcaatt
tgtegotygoo
acacccacaa
cceactccag
acacatgggg
accagaaacce
tggacaagga

<210> 62

<211>195

<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 62

Met Gln Gln Gln Gln
1 S
Pro Pro Ala Asn Asn
20
Lys

Ser Pro

Ile Thr

Glu Asn Lys Leu Ile Met

35
Ala Gln
S5

Ala

Leu Glu Ala

50
Tyr

Lys Cys
Ile
70

Thr

Met Ala Ala
65

Gly

Leu

Ser Ala
85

Pro

Pro Ser Pro

Ser Gly Met Gln Pro Ser

100

Pro Ala Gly Ile Phe Ala Pro

115
Gln Phe
130

Gln

Gln Gln
135

Ile

Leu Asp Pro

Met His Met
145

Met

Gly Gly
150
Ala Met Gln Gln
165

Gly

Gln His

Gly Leu Arg Gly Gln

1a0
Lys
195

Lys

Asp Gly

<210> 63

<211> 672

<212> ADN

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 63

ccgatggttce
cttgatgaga
gctgagtgcg
goctgatgetce
cagatggcaa
gecatccoectyg
tttcaggatc
attagaccaa

ggtettggag
aaagatgatg

Gln Met
10
Thr Glu
25
Ala Ile
40
Tyr Gln

Asp Ala

Vval Ala
20

Tyr Phe

105
Arg Gly
120
Gln Gln

Arg Pro

Pro Glu

Asp Gly

185

120

Phe

Gln

Met

Ala

Gln

Ala

Met

Pro
Gln
Met
Thr

170
Ala

cgtcgattec
acaagaagct
cccagtacca
aaccococacc
caccgeattc
cagggatttt
cgcaacagca
tgggtatgac
gaaacgtggg
gcaagtga

Pro Met

Ile Gln

Glu Asn

val
Lys

Gln

cectgetaac
gattatggcc
agctcttcte
acctacgcca
tgggatgcaa
cgctccaagyg
gcagcagata
caacaacggyg
gcttagagga

Serx
15
Leu

Pro

TYr
30

Asn Leu

45

Leu
60
Pro

Leu

Pro
75
Gln Met

Gln His

Leu Gln

Gln

Pro

Ala

Pro

Phe

Lys Asn

Pro Thr

Thr Pro
95

Gln Ala

110

Gly Ser

125

Ile
140
Met

Gln

Gly
155
Gly Leu

Asp Gly

His
Thr
Gly

Gln

Gln Gln

Asn Asn

Asn
175
Lys

Gly

Gly
1%0

Ile
Asp
Gly
Leu
Pro
80

His

Ser

Pro
Ala
Gly
160
vVal

Asp

60
120
180
240
300
360
420
480
540
588
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atgcagcaat
atcaccaccg
ttggaaaatc
aagaatttga
ctaacatcag
ccaccaaget
gggattttce
cagcaacagt
aataataaca
aatgegggtce
agtggagctg
gaaggaaaat

ctccacagat
aacagatcca
agaacctcgg
tgtatctege
gagccatgac
acttcatgca
ctcectagagg
tacatcaaca
acggactgca
ctaacgatge
atgggcaagg
ga

ES25

gattccgatyg
aaagtatctt
taaacttgca
tgcaattgcyg
tcceccaagea
gcaacatcaa
tccattgcaa
agctatgcaa
acatcaaatg
tagtggagga
tggctcageco

<210> 64
<211> 223
<212> PRT

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 64
Met
1
Pro

Asn

Leu

Tyr
65
Leu
Ser
Gly
Leu
His
145
Asn
Leu
Pro
Ser
<210> 65

<211> 633
<212> ADN

Gln Gln
Thr Asn

Lys Lys
35

Ala Glu

50

Leu Ala

Thr Ser
Met GIln

Met Ala
115

Gln Phe

130

Gln Gln

Asn Asn
Ala Ala

Asp Gly

195
Ala Ala
210

Ser
Asn
20

Leu
Cys
Ala
Gly
Pro
100
Gln
Gly

Ala

Asn
Asn
180
Thr

Arg

<213> Aspergillus officinalis

<400> 65

Pro
Ile
Ile
Ala
Ile
Ala
85

Pro
Gln

Ser

Met

Gly
165
Asn
Asn

His

Gln
Thr
Met
Gln
Ala
70

Met
Pro
Ile

Pro

Gln
150¢

Leu
Ala
Met

Gly

Met
Thr
Ala
Tyr
55

Asp
Thr
Ser
Pro
His

135
Gly

Gln
Gly
Ser

Gly
215

58 133 T3

gttettectt
gatgagaaca
gaatgtgcte
gatgctcaac
atggctecta
gctgtgggaa
tttggtagec
gggcacatgg
caccaccatg
ggtaaaccgg
gctagacatyg

Ile Pro
10

Gln

25

Leu

Gliu

Ile
40
Gln Ala

Ala Gln

Pro Gln

a0
FPhe Met
105

Gly

Tyr

Pro
120
Gln Phe

His Met

His Gln

170
Asn
185

Ser

Pro

Gln
200

Gly Asp

121

catttccgcc
agaagctgat
agtatcaagc
cteoagccace
atccgtcate
tggctcaaca
cgcatcagtt
ggattagacc
aaactgctcet
atgggaccaa

geggtggtga

caccaataat
aatggcgatc
tottoctecag
agcagctaca
aatgcageca
aatacctect
tctggatecyg
aatgggtttyg
tgeoccgcaaac
tatgagccag
tgcaaaaact

Met
Ile
Glu
Leu
Pro

Ala

Ile
Leu

Gly

Met
Asp
Gly

Ala

Val
Gln
Asn
Leu
Gln
75

Met
Gln
Fhe

Asp

Ile
155

His

Ala

Ala

Lys

Leu
Lys
Gln
Gln
60

Pro
Ala
Gln
Prc
Pro

140
Arg

His
Ser
Asp

Thr
220

Pro
Tyr
Asn
45

Lys
Pro
Pro
His
Pro
125

Gln

Pro

His
Gly
Gly

205
Glu

Ser
Leu
30

Leu
Asn
Ala
Ascn
Gln
110
Arg
Gln

Met

Glu
Gly
190
Gln

Gly

Phe
15

Asp
Gly
Leu
Ala
Pro
a5

Ala
Gly
Gln

Gly

Thr
175
Gly
Gly

Lys

Pro
Glu
Lys
Met
Thr
80

Ser
val
Pro

Leu

Leu
160

Ala
Lys

Gly

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
672
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atgcagceagc acctgatgca gatgcagecc atgatggcaa cctacggttc accgaatcag 60
gtcaccaccyg atatcattca gcagtatctyg gacgagaaca agcagttgat tcoctggcetatt 120
cttgaaaacc aaaattcagg aaaagectgat gaatgtgctg agaatcaggc taagettcag 180
aggaatctga tgtatcttgec agccattgcg gatagccagc cccaagttoce taccattget 2490
cagtatcete ccaacgctgt tgctgctatg caatcgagtg ctegctacat gcaacaacac 300
caagcagctc aacagatgac ccctcaatct ctecatggctg ctcogctoctce aatgctcotac 360
tcacagtcce caatgtetge actocagecag caacagcage aagcagcaat gcatagcocag 420
ctcgecatga gcoctocggagg caacaacagce agcaccoggag gattcaccat tottcatggt 480
gaagctagca taggaggcaa tggetcaatg aattctggtg gagtctttgg agattttgga 540
cggagcagcg gtgggaagca agagactggg agcgaagggc acgggacaga gactcoctatg 600
tacctgaaag gctctgaaga agaaggaaac tga 633
<210> 66
<211> 210
<212> PRT
<213> Aspergillus officinalis
<400> 66
Met Gln Gln His Leu Met Gln Met Gln Pro Met Met Ala Thr Tyr Gly
1 5 10 15
Ser Pro Asn Gln Val Thr Thr Asp Ile Ile Gln Gln Tyr Leu Asp Glu
20 25 30
Asn Lys Gln Leu Ile Leu Ala Ile Leu Glu Asn Gln Asn Ser Gly Lys
35 40 45
Ala Asp Glu Cys Ala Glu Asn Gln Ala Lys Leu Gln Arg Asn Leu Met
50 55 60
Tyr Leu Ala Ala Ile Ala Asp Ser Gln Pro Gln Val Pro Thr Ile Ala
65 70 75 80
Gln Tyr Pro Pro Asn Ala Val Ala Ala Met Gln Ser Ser Ala Arg Tyr
85 90 95
Met Gln Gln His Gln Ala Ala Gln Gln Met Thr Pro Gln Ser Leu Met
100 105 110
Ala Ala Arg Ser Ser Met Leu Tyr Ser Gln Ser Pro Met Ser Ala Leu
115 1290 125
Gln Gln Gln Gln Gln Gln Ala Ala Met His Ser Gln Leu Ala Met Ser
130 135 140
Ser Gly Gly Asn Asn Ser Ser Thr Gly Gly Phe Thr Ile Leu His Gly
145 150 155 160
Glu Ala Ser Ile Gly Gly Asn Gly Ser Met Asn Ser Gly Gly Val Phe
165 170 175
Gly Asp Phe Gly Arg Ser Ser Gly Gly Lys Gln Glu Thr Gly Ser Glu
180 185 190
Gly His Gly Thr Glu Thr Pro Met Tyr Leu Lys Gly Ser Glu Glu Glu
195 200 205
Gly Asn
210
<210> 67
<211> 591
<212> ADN

<213> Brassica napus

<400> 67

122
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15

atgcagccca
tacttggatg
ctcagcgagt
atagcagatt
gggttgatte
cagceagatga
caacagcctt
tctagcagcg
catgaatttg
ggggatggty

tgatggetgg
agaacaagtc
gtgccgagaa
ctcagcctca
agggagaagyg
ctcagcagte
atgcaacgcet
gaggaggaayg
geegtgggaa
gagaaacact
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ttactacccc
tttgattctg
tcaggcaagyg
acctccaagc
agegtecacac
tcttatggca
tcagcatcag
cagtggtctec
gceggagatg
ctacttgaag

<210> 68

<211> 203

<212> PRT

<213> Brassica napus

<400> 68
Met Gln Gln His Leu Gln
1 s
Pro Ser Asn Val Thr
20
Ile

Met

Ser Asp

Leu Leu Ile

35
Cys

Lys Ser Lys

Ala Glu Gln
55

Ser

Glu
S0
Ala

Ser Asn

Leu Ala Ile Ala

65
Gln

Asp
70
Ala Gly
85

Gln

Tyr Gly Ser Gly

Gln Gln Glin
100

Met

His Leu

Tyr

Gln Leu Ala Ala

115
Tyr

Ser Arg

Ala Thr Gln

135

Gln Pro Leu
130

Gly Met

145

Gln

Ser
150
Gly

Ser Ser Ser

Gly Glu Ala Gly

165
Met Gly Ser Gly Glu
180

Leu

Gly

Thr Leu Tyr Lys Ser

195

<210> 69

<211> 663

<212> ADN

<213> Citrus sinensis

<400> 69

Met
His
Val
Ala
Gln
Gly

Ala

Gly Gly
Phe His
Arg Gly

Ser Asp

agcaatgtca
aagatagttg
cttcaacgeca
gtgcatagece
tatttgcagce
getecgttett
cagttgcacc
catatccttc
ggaagtggtyg
tcatcagatg

Gln Pro
10

Ile Gln

25

Glu Ser

490

Arg Leu

Pro Gln
Ile
20

Gln

Leu

Thr
1905
Ser Ser Met
120
His

Gln Gln

Gly Ser

Glu Phe
170
Gly Ser
185
Asp Gly

200

123

ccetectgatea
agtctcaaaa
acctcatgta
agtatggatc
agcaacaggce
caatgatgta
atagccagct
agggagaggc
aaggcagygg
atgggaactg

Met Met

Gln Tvrx

Gln Asn

Ala

Leu

Ser

tatccageaqg
ctcaggaaag
cttggctgea
tgctggtagt
gactcaacag
tcagcageag
tgggatgagc
tggtgggttt
tggaagectca
a

Gly Tyr
15
Asp Glu
30

Gly Lys

45

Gln Arg
60
Pro Pro
75
Gln Gly

Gln Gln

Met Tvyr

Asn

Ser

Glu

Gln

Gln

Leu Met

Val His
Ala
95

Thr

Gly

Met
11¢

Gln Gln

125

His
140
Gly

Leu

Ser
155
Gly Arg

Ser Gly

AsSn

His
Leu
Gly

Asp

Ser Gln

His Ile
Pro
175
Gly

Lys

Gly
180

Tyr
Asn
Leu
Tyr
Ser
80

Ser
Gln
Gln
Leu
Leu
160

Glu

Glu

60
120
180
240
300
360
420
480
540
591
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atgcaacagc acc¢tgatgea gatgcagoce atgatggecag cttattatee caacaacgtce &0
actactgacc acattcaaca gtatctagat gagaacaaat cattgatttt gaagattgtt iz0
gagagccaga attcagggaa actgagcgag tgtgcagaga accaggcaag attgcagcegyg 130
aatecteatgt acctggetge tattgctgat geotcaacccc aaccacctag cgttcatgec 240
cagttctctt ctggtggcat tatgcageca ggagcetcact atatgcaaca ccagcaatct 300
cagccaatga caccacagtc acttatgget gcacgctcat ccatggtgta ctctcaacag 360
caatkbttcag tgcttcagca acagcaagce ttgcatggte agecttggecat gagcoctctggt 420
ggtagctcag gacttcacat gctgcaaagt gagggtagta ctgcaggagg tagtggttca 420
cttgggggty ggggattcce tgattttgge cgtggectcat ctggtgaagg cttgcactca 540
aggyggaatyy ggagcaagca tgatatagge agttctggat ctgctgaagg acgaggagay 600
agctcaggaa gccaagatgg aggcgaaact ctctacttga aaggggctga tgatggaaat 860
taa 663
<210>70
<211> 219
<212> PRT
<213> Citrus sinensis
<400> 70
Met Gln Gln His Leu Met Gln Met Gln Pro Met Met Ala Ala Tyr Tyx
1 5 10 15
Pro Asn Asn Val Thr Thr Asp His Ile Gln Gln Tyr Leu Asp Glu Asn
20 25 30
Lys Ser Leu Ile Leu Lys Ile Val Glu Ser Gln Asn Ser Gly Lys Leu
35 40 45
Ser Glu Cys Bla Glu Asn Gln Ala Arg Leu Gln Arg Asn Leu Met Tyr
50 55 60
Leu Ala Ala Ile Ala Asp Ala Gln Pro Gln Pro Pro Ser Val His Ala
65 70 75 80
Gln Phe Ser Ser Gly Gly Ile Met Gln Pro Gly Ala His Tyr Met Gln
85 a0 95
His Gln Gln Ser Gln Pro Met Thr Pro Gln Ser Leu Met Ala aAla Arg
100 105 110
Ser Ser Met Val Tyr Ser Gln Gln Gln Phe Sexr Val Leu Gln Gln Gln
115 120 125
Gln Ala Leu His Gly Gln Leu Gly Met Ser Ser Gly Gly Ser Ser Gly
130 135 140
Leu His Met Leu Gln Ser Glu Gly Ser Thr Ala Gly Gly Ser Gly Ser
145 150 155 160
Leu Gly Gly Gly Gly Phe Pro Asp Phe Gly Arg Gly Ser Ser Gly Glu
165 170 175
Gly Leu His Ser Arg Gly Met Gly Ser Lys His Asp Ile Gly Ser Ser
180 : 185 190
Gly Ser Ala Glu Gly Arg Gly Gly Ser Ser Gly Ser Gln Asp Gly Gly
195 200 205
Glu Thr Leu Tyr Leu Lys Gly Ala Asp Asp Gly
210 215
<210> 71
<211> 660
<212> ADN

<213> Gossypium arboreum
<220>

<221> misc_feature

<222> (309)..(309)
<223>nesa,c,got

<400> 71

124
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15

20

atgcagcagc
actactgatc
gagagccaga
aacctcatgt
cagtttccat
gctcaacana
caaccatttt
gagetetggce
gcagtgagac

acctgatgca
atattcaaca
attctgggaa
acctggctge
ctggtggtat
tgacacaaca
ctgeactgca

gggagcacag
accttgggcc
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gatgcagcce
gtatctegat
attgagtgaa
cattgcggat
catgcagcaa
gtegcettatg
acaacaacaa
geooctttecata

cgagggttgt

atgatggcag
gagaacaagt
tgtgctgaga
tctcaaccce
ggagctgggc
gctgetcggt
caacaaggct
tgatgcaaac
cctgatttgg

catccctggt
cctaagggcc

<210> 72
<211> 219
<212> PRT

ggcaggccaa
gggaggagcec

<213> Gossypium arboreum

<220>

<221> INCIERTO
<222> (103)..(103)
<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<400> 72

Met
1
Pro
Lys
Ser
Leu
65
Gln
Gln
Arg
Gln
Glu
145
Ala
Leu

Gln
Gly
<210>73

<211> 636
<212> ADN

Gln
Asn
Ser
Glu
50

Ala
Phe
His
Ser
Gln
130
His
Val
Leu
Lys

Gln
210

Gln
Azn
Leu
35

Cys
Ala
Pro
Gln
Ser
115
Gln
Axrg
Arg
Glu
Ser

185
Gly

His
val
20

Tle
Ala
Ile
Ser
Gln
100
Met
Gin
Pro
His
Arg
180

Gly

Gly

<213> Medicago trunculata

<400> 73

tggccggggg
cttggggcag

Leu Met Gln

Thr Thr Asp

Leu Lys Ile
Gln
55

Ser

Glu Asn

Ala Asp
70
Gly Gly Ile
85
Ala

Gln Xaa

Leu Ser

Tyr

Phe Ala
135

Cys

Gly

Ile
1590
Gly

Phe

Leu Pro

165

His Pro Trp

Glu ala Gly

Val Met Gly

215

aacaaccaaa
g999g9gtga

Met
His
Val
40

Ala
Gln
Met
Met
Gln
120
Gln
Cys
Glu
Trp
Ser

200
Gly

125

Gln
Ile

25
Glu

Pro
Gln
Thr
105
Gln
Ser
Lys
Gly
Gln
185

Pro

Thr

Pro
10

Gln
Ser
Leu
Gln
Gln
S0

Gln
Pro
Ala
Leu
Cys
170
Ala
Lys

Ser

cttattatcc
cattgatctt
accaagcaag
aaccacccac
actacatgca
cctcaatgtt
ttgecacagtc
tgaatctagt
acgggggtct
aatccgggga
tggggggaac

Met. Met

Gln Tyr

Gln Asn

Ala

Leu

Ser

caacaacgtce
aaagattgtt
gotgcagcga
cgtgcatgca
gcaccaacaa
gtattctcag
agcttggecat
actgcagggg
tttggagagg
ggccggctea
ctecttcttaa

Ala Tyr
15
Asp Glu
30

Gly Lys

45

Gln Arg
60
Pro Pro
75
Gly Ala

Gln Ser

Phe Ser

Asn
Thr
Gly
Leu

Ala

Leu Met

Val His

His Tyx
95
Met Ala
110

Leu Gln

125

His
140
Leu

Trp

Asn
155
Pro Asp

Asn Gly

Gly Arg

Glu
Val
Leu
Arg

Glu

Leu Trp

Leu Gln
Gly
175
Asn

Asp

Gly
180

Glu Pro

205

Ser

Tyx
Asn
Leu
Tyr
Ala
80

Met
Ala
Gln
Arg
Gly
160
Gly

Asn

Leu

60
12¢
180
240
300
360
420
480
540
600
660
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15

atgecagcagc

actactgatc
gaaagccaga
aatctcatgt
cagtaccctt
cagcagatga
cttcaacagce
cttcacatgt
tttcctgatt
attggaagca
acactttacc

<210> 74
<211> 211
<212> PRT

acctgatgca

atattcaaca
acactggcaa
acctagctge
caagtggaat
cacaacaaca
agcaagectt
tgcatagtga
ttggecgtag
ctgatggccg
tgaaatcttc

<213> Medicago trunculata

<400> 74
Met
1
Pro
Lys
Thr
Leu
65
Gln
Ala

Ser

Ser

Gln
Asn
Ser
Glu
50

Ala
Tyr
Gln

Ser

Gln

Gln His
Val
20
Tle

Asn

Leu
35
Cys Ala

Ala Ile

Pro Ser

Leu

Thr

Leu

Glu

Ala

Ser
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gatgcagcee

gtatcttgat
gctcaccgag
aatagctgat
gatgcagcag
attaatggct
gcaaagccaa
aggggctaat
ctcagccggt
cggtggaagc
tggtgatggg

Met Gln

Thr
Lys Ile
Gln

55
Ser

Asn

Asp
70

Gly Met

85

Gln Ala
100
Leu Met
115

Leu

130

His
145
Phe
Gly
Gly

Asp

Ser
Pro
Lys
His

Gly

Glu

Asp Phe

Gln
Tyr
Gly Met
Gly Ala

Gly

Gln Met

Ala Gln
Ser
135
val

Asn

Asn
150

Arg Ser

165

Gln Asp
180
Ser Gly
195

Asn

210

<210>75
<211> 684
<212> ADN

<213> Oryza sativa

<400> 75

Ile

Asp

Gly Ser

Gly Gly

Met
His

Val

Gln
Met
Thr
Gln
Ser
Gly
Ser
Thr

Glu

atgatggcaqg

gagaacaagt
tgtgctgaga
tcteaaccee
ggaggacact
gcacgttcet
cttggtatga
gttggaggca
gatggtttge
tctagtggte
aattag

Gln Pro
10
Ile Gln
25
Glu Ser
40
Ser

Arg Leu

Pro Gln

Gln Gln
30
Gln Gln
105
Leu Gln
120

Gly Ser

Gly Asn

Ala Gly
170
Asp Gly
185
Thr Leu

200

126

cttactatcc

ccttgattct
accaatcaag
aaccacctac
acatgcaggce
ctcttatgta
attccagtgyg
attcatetct
acggcagtgg
actctggtga

Met Met

Gln Tyr

Gln Asn

Gln Arg
60
Pro Pro
75
Gly Gly

Gln Leu

Gln Gln

Ala
Leu
Thr
45

Asn
Thr
His
Met

Gln

taacaacgtc

caagattgtt
gcttcagaga
tatgecctgge
tcaacaagct
tgctcaacag
aagtcaaggc
aggggctggt
taagcaagac
tggcggogaa

Ala Tyr
15

Glu

Tyr
Asp Asn
30

Gly

Lys Leu

Leu Met Tyr

Met Pro Gly
8¢
Met Gln
a5

Ala

Tyr

Ala
110
Ala

Arg

Leu Gln

125

Gln Gly
140
Ser Ser
155
Asp Gly

Arg Gly

Tyr Leu

Leu
Leu
Leu
Gly

Lys

His Met Leu

Ala Gly
160
Ser

Gly
His Gly
175
Ser Ser Ser
150
Ser

Ser Gly

205

60

120
180
240
300
360
420
480
540
600
636
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atgcagcagc
accaccgtea
gecateocttg
ctccagcaca
gecatgtecce
cagteggege
gcgeageegg

gggcagctgg
gccagcatgy
gtgttctecg
tecgtegacg
ggcaccgagg

aacacctgat
ccactgatet
acaaccagaa
atctcatgta
agtatccgtc
agatgatgge
cgectgtcgec

gcatgggetce
gcggcygacgg
acttcggacyg
tcocggggcgce
aggaaggcag

ES 2558 133 T3

gcagatgaac
cattcagcag
caatgggaag
cctcgcegeco
gaacctgatg
gocogecagteyg
gctoccagecag

ggggggeacc
cggcggcggt
cggeggegge
caactcogge
ctag

cagggcatga
tatctggatg
gtggaagagt
atcgccgaca
atgcagtccyg
ctgatggegy
cagcagcagao

accagcgggt
ggcgecggta
ggcggcggca
gcccagagcyg

tggggggata
agaacaagca

gcgctcggaa
gccageogceo
gggcgaggta
cgaggtecttc
agcaggeoegge

tcagcatect
acagcatgat
aggaggggtce
gegacgggga

tgcttccect
gctgatcctg
ccaagctaag
gcagacggcc
catgccgcag
gatgatgtac
ggcggcgeac

ccacggcgayg
gaacgccggce
cacctcgctg
gtacctcaag

<210> 76
<211> 227
<212> PRT

<213> Oryza sativa

<400> 76

Met
1

Tyx
Asp
Gly
Leu
€5

Ala
Tyry
Ala
Gln
Met
145
Ala
Met
Gly

Ser

Glu
225

<210>77
<211> 558
<212> ADN

Gln
Ala
Glu
Lys
50

Met
Met
Met
Ala
Gln
130
Gly
Ser
Asn
Lys
Gly

210
Gly

<213> Oryza sativa

<400> 77

Gln
Ser
Asn

35
Val

TyY
Ser
Pro
Arg
115
Gln
Ser
Met
Ala
Glu
195

Ala

Ser

Gln
Pro
20

Lys
Glu
Leu
Gln
Gln
100
Ser
Gln
Gly
Gly
Gly
180
Gly

Gln

His Leu Met

Thr Thr Val

Gln Leu Ile
Ala
55

Ile

Glu Cys
Ala
70

Pro

Ala

TyY Ser
85
Gln

Ser Ala

Ser Met Met

Gln Gln Gln
135
Thr Thr
15¢

Gly

Gly

Gly
165
val

Gly

Phe Ser

Ser Thr Ser

Ser Gly Asp

215

Gln
Thr
Leu
40

Arqg
Ala

Asn

Gln

Tvx
120
Ala
Ser
Gly
Asp
Leu

200
Gly

127

Met
Thr
25

Ala
Asn
Asp
Leu
Met
105
Ala
Ala
Gly
Gly
Phe
185

Serx

Glu

Asn
10

Asp
Ile
Gln
Ser
Met
a0

Met
Gln
Ala
Phe
Gly
170
Gly

Val

Tyr

Gln
Leu
Leu
Ala
Gln
75

Met
Ala
Pro
Ala
Ser
155
Gly
Arg

Asp

Leu

Gly
Ile
Asp
Lys
60

Pro
Gln
Pro
Ala
His
140
Ile
Ala
Gly

Val

Lys
220

Met Met Gly
15
Gln Tyr
30

Gln

Gln
Asn Asn
45

Leu

Gln His

Pro Gln Thr
Ala
95

Leu

Ser Gly

Gln Ser
110
Leu Ser Pro
125
Gly

Gln Leu

Leu His Gly
Ser
175

Gly

Gly Asn

Gly Gly
190
Arg Gly Ala
205
Gly

Thr Glu

Gly
Leu
Asn
Asn
Ala
80

Met
Leu
Gly
Glu
160
Met
Gly
Asn

Glu

60
120
180
240
300
360
420

480
540
600
660
684



10

15

atgcagcagce
gagcagatcc
cagaatctgg
ttgtacttgg
gtgccgcatyg
ccocccagga
gocccagetge
ccteagetic
acctoggage
ttcggcgatce

agccgatgcee
aaaagtatct
gaaagttgge
ctgcaattge
gtgcatcgee
ccectctaac
tctegttogg
tgcaaggcga
cttccgagag
aatcctaa

<210> 78

<211> 185

<212> PRT

<213> Oryza sativa

<400> 78

Met
1
Gly

Leu
Cys
50
Ala
65
val
Val
Glu
Gln
Gln
145
Thr

Gly

Gln
Ile
Ile
Ala
Ile
Pro
Pro
Gln
Met
130
Gly
Ser

Gly

Gln Gln

Thr Thr
20
Leu Ala
35
Gln Tyr

Ala Asp

His Gly

Pro

Glu

Ile

Gln

Thr

Ala

ES 2558 133 T3

gatgcccgcg
ggatgaaaac
agaatgtgct
tgatactcaa
ggggttaggg
gccccagcag
cggtcagatyg
aatgcaccgc
ccacaggagco

Met Pro

Gln Ile

Leu Glu

Ala Gln
55
Gln Pro
70

Ser Pro

85

Phe
100
Leu

Met

Gln
115
Val Met

Glu Met

Glu Pro

Pro
Gln
Arg
His

Ser

Pro Arg

Gln Gln

Pro Gly
135
Arg Gly
150

Glu Ser

165

Ser Asp

180

Fhe

<210> 79

<211> 618

<212> ADN

<213> Oryza sativa

<400> 79

atgcagcage
ggcatcacca
atcctggaaa
caaaagaatc
agtcgecocte
gtaccgatgt
cagcaactce
ccaggtactg
cttcagacygy
gagcctteeyg
atagcggaga

agatggccat
ccgagcagat
atcaaaacct
tcttgtatct
agatgatgca
tccctocaag
agcaacagca
tcaatggcat
cagcacoggg
ggaccgagag
agtcctga

Gly Asp

gccggcgggy
ccaaaagtat
agggaagttyg
ggctgccatt
gectggtget
aactccctta
agctcaggct
gcaatctatc
cteggtagat
ccacaagagt

caggegcocoga
aagcagctta
cagtatcaag
ccgocagacca
gggcaataca
atgcaggagce
gttatgaggc
ggagcagatc
accggoaceg

Met
Gln
Asn
40

Leu
Gln
Gly
Thr
Gln
120
Val
Ala
His

Gln

Pro
Lys
25

Gln
Gln
Thr
Leu
Pro
105
Ala
Val
Asp

Arg

Ser
185

Ala
10

Tyr
Asn
Lys
Thr
Gly
90

Leu
Gln
Asn
His

Ser
170

gcocgeocgeeyg
ttggatgaaa
gctgaatgtg
gcagatgccce
accccaggtg
accccacaac
ctagccttce
ccagttgetg
ggccgaggaa
gcgggageag

128

cgacggcecgyg
ttttggectat
cgcagettea
ctataagccyg
tgtcgoaggt
agcagctgca
ctggegttgt
accagaacyc
aaaatgacgg

Gln Ala

Leu Asp

Leu Gly

Pro
Glu

Lys

aatcaccacc
tttggaaaat
gaagaatctc
tcecccagatg
gcecaatgttc
gcaacagcaa
gaatggcatt
tggcggggec
tggaagcgac

Thr
15
Lys

Pro

Asn
30

Leu Ala

45

Leu
60
Ser

Asn

Ile
75
Gly Gln

Thr Pro

Leu Leu

Leu

Tyxr
Gln

Ser

Leu

Tyr

Pro Gln

Met Ser
a5
Gln Met
110

Phe Gly

125

Ile
140
Asn

Gly

Gln
155

Thr Gly

cecgeggtgee
ataaacaget
ctcagtacca
aaccacctcea
ctgggcatta
agatgcaaga
cecggecadgat
accctgectag
acaagcagga
ataacgacgc

Pro

Ala

Thr

Gln Leu

Gly Gly

Glu Asn
175

gccggeggec
aattttggec
agctcagctt
gaatccagga
catgtccoccaa
gcagcagcag
gctaatgaga
¢gcagcocgat
tgcaaccteyg
aggcggtgac

Ala
Gln
Glu
Ala
Met
80

Gln
Gln
Gly
Leu
Ala

160
Asp

60
120
180
240
300
360
420
480
540
558

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
618
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20

25

<210> 80

<211> 205

<212> PRT

<213> Oryza sativa

<400> 80

ES 2558 133 T3

Met
1
Pro

Gln

Pro

Glu Asn

Leu
50
Tyr

Lys

Leu
65
Ser Arg

Tyr Met

Gln Gln

Ala
130
Gly

Gln

Asn
145
Leu Gln

Asp Ala

Ala RAsp

Gln Gln Met Ala Met

Ala Ala Ile Thr

20
Gln

Gly

Lys Leu Ile Leu

35
Ala Glu Gln
55

Ala

Cys Ala

Ala Ile
70
Met

Leu Ala

MetL Gln
85
Val

Pro Gln
Gln
100
Gln

Ser Proc Met

Met Glu Gln Gln

115
Leu Ala Phe Pro Gly
135
Ile Pro
150

Pro

Met Gln Ser
Ala
165

Glu

Thr Ala Gly

Thr Ser Pro Ser

180
Asp Ala

Asn Gly

195

Gly

Pro Ala

Thr Glu

25
Ala Ile
40
Tyr Gln

Asp Ala

Pro Gly

Phe Pro
105
Gln Gln
120
Gln Met

val ala

Ser Val
Thr
185
Ile

Gly

Asp
200

Gly
10
Gln

Leu
Ala
Gln
Ala
90

Proc
Gln
Leu
Asp
Asp
170

Glu

Ala

Ala

Ile

Glu
Gln
Pro
75

Thr
Axg
Leu
Met
Pro
155
Gly

Serx

Glu

Ala

Gln

Asn
Leu
60

Pro
Pro
Thr
Gln
Arg
140
Ala
Arg
His

Lys

Ala aAla val
15

Leu Asp

Ala

Tyr

30
Asn

Lys

Gln
45
Gln

Leu Gly

Lys Asn Leu

Gln Asn Pro Gly

80C
Ala His

Gly Gly

Leu Thr Pro

110
Gln

Pro

Gln Gln Ala

125
Pro Val

Gly Thr

Ala Ala Asp
160

Gln

Arg

Gly Asn Lys

175

Ser Ala
150

Ser

205

Lys Gly

<210> 81
<211> 540
<212> ADN

<213> Solanum tuberosum

<400> 81

atgcagcagce
gtcactactg
gttgagagce
agaaatctta
tcacagttag
gctcaacaac
tatggacaac
gcctttcata
cacatgctac

<210> 82
<211>179
<212> PRT

ageacctgat
atcatattca
agaacteotygg
tgtaccttge
cttetggtygg
tcacaacgca
aacaacaaca
gccagcaact
aaagcgaaaa

<213> Solanum tuberosum

<400> 82

gcagatgcag
acagttcctg
gaaaataagt
agctattget
gatgatgcag
atcgcttatg
acaacaacaa
cggaatgagc
cactcatagt

cccatgatgg
gatgagaaca
gaatgtgcag
gattcacage
ggaggggcac
gctgcagcaa
caactatcat
agctctggtg
gctagcactyg

129

cagcctatta
aatcacttat
agtcccaagce
cocecagectec
attatatgca
gateccteccte
cattgcaaca
gaggaagcag
gtggtgggtyg

tccecaacaat
tctgaagatt
taaacttcag
tagtatgcat
gcaacaacaa
ctcaatgctce
acagcaagca
tagtggactt
gtttecectga

&0
120
180
240
300
360
420
480
540
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ES 2558 133 T3

Met Gln Gln Gln His Leu Met
1 5
Tyr Pro Asn Asn Val Thr Thr
20
Asn Lys Ser Leu Ile Leu Lys
35
Ile Ser Glu Cys Ala Glu Ser
50 55
Tyr Leu Ala Ala Ile Ala Asp
65 70
Ser Gln Leu Ala Ser Gly Gly
85
Gln Gln Gln Gln Ala Gln Gln
100
Ala Arg Ser Ser Ser Ser Met
115
Gln Gln Gln Leu Ser Ser Leu
130 135
Gln Gln Leu Gly Met Ser Ser
145 150
His Met Leu Gln Ser Glu Asn
165
Trp Phe Pro
<210> 83
<211> 684
<212> ADN
<213> Zea mays
<400> 83
atgcageage aacacctgat geagatgaac
gcegeccgtga ccaccgatct catccagcag
gccatceetocg acaaccagaa caatggeaag
ctccagcaca acctecatgta cctggccgec
ccactatcac agtacccgtce caacctgatg
cagtceggge agatgatgaa ccocgcagtog
gcgcacccgt cecctgtcogee actccageag
gctcecagggyg goggcoggtgg cggoacgacc
agcatgggeg gtggtggtge tggcgeagge
ttcteggget ttggocgecag cggcagtgge
gacgtccggg gtggaaccag ctoccocggegoeyg
Jggcaccgagyg aagaaggcag ttag
<210> 84
<211> 227
<212> PRT

<213> Zea mays

<400> 84

Gln Met

10
His
25
Val

Asp

Ile
40
Gln Ala

Ser Gln

Met Met
90

Leu Thr

105
Leu Tyr
120
Gln Gln

Ser Gly

Thr His

cagaacatga
cacctggacyg
gcggaggagt
atcgctgaca
atgcagccegyg
ctgatggegg
cagcaggcgyg
agcgggttca
gocoggcaaca
gccaaggaag
cagagcegyggyg

130

Gln
Ile
Glu
Lys
Pro
Gln

Thr

Gly
Gln
Gly

Ser
170

Pro Met

Gln Gln

Ser Gln

Met

Fhe

Asn

Ala
15
Asp

Ala

Leu
30

Ser Gly

45

Gln
60
Pro

Leu

Gln
75
Gly Gly

Gln Ser

Gln Gln

Arg
Pro
Ala

Leu

Gln

Asn Leu

Met

Tyr
as
Ala

110

Gln Gln

125

Gln Ala
140
Gly Ser
155

Ala Ser

tggggggcta
agaacaagca

gcgaacggea
gceagecgcec
gcccteggta
cgeggtecte
cgcacggaca
gcatccteca
acatgatgaa
ggtcgaccte
acggcgagta

Ala

Ser

Thr

Phe His

Ser Gly

Gly
175

Gly

cacctcteet
gctgateoecty
ccaagqctaag
acagaccgcyg
catgeccacceq
catgatgtac

gctgggtatg
cggegaggec
cgceggeatg
tctgtcggtt
ccteaaagtc

Tyr
Glu
Lys
Met
His
80

Met

Ala

Gln
Ser
Leu

160
Gly

60
128
180
240
300
360
420
480
540
600
660
684
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Met
Tyr
Asp
Gly

50
Len

65
Pro

Tyr
Ala

Gln

Gln
Thr
Glu
Lys
Met
Leu
Met
Ala

Gln

Gln Gln

Pro
20
Lys

Ser

Asn
35
Ala Glu

Len

Tyr

Ser Gln

Pro
100
Ser

Pro

Arg
115

Gln Gln

130

Gly
145
Ser

Asn
Glu

Gly

Gly

Met

Ala
Gly

Ala

Gly Gly

Gly Gly

His
Ala
Gln
Glu
Ala
Tyr
Gln
Ser
Ala
Thr

Gly

ES 2558 133 T3

Leu Met

Ala Val

Leu Ile
Glu
55

Ile

Cys

Ala
70
Pro Serxr

Ser Gly

Met Met

His
135
Ser

Ala

Thr
150
Gly Ala

165

Gly Met

180
Ser Thr
195

Glin Ser

210

Glu
225

<210> 85
<211> 549
<212> ADN
<213> Zea mays

<400> 85

atgcageage
agcacggagc
gaaaatcaga
aacctcttgt
cagatggcgoe
tteccacega
caggctcagt
atggctcagt
gtcgcctctyg
agcgactag

<210> 86
<211>182
<212> PRT
<213> Zea mays

<400> 86

Gly

Ser

cgatgcacat
agatccaaaa
acctaggaaa
atctcgctgce
cgectggtgg
ggacacctcet
tgctaaactt
ccatgcaage
agccctcggyg

Phe
Ser

Gly

Ser Gly

Leu Ser

Asp Gly

215

geagecacay

gtatctggat
attggcagaa
aatcgcagat
atcgectgga
tacacccecag
cagtggccaa
tcagctacca
caccgagagc

Gln
Thr
Leu Ala
40

Axrg
Ala
Asn
Gln
Tyr
129
Gly
Gly

Gly

Phe

val
200
Glu

Met Asn
10

Thr Asp

25

ITle

His Gln

Asp Ser
Met
90

Met

Leu

Met
105
Ala His

Gln Leu

Phe Ser

Ala Gly
170

Gly Axg
185
Asp Val

Tyr Leu

gcgecggega
gagaataagc
tgtgctcagt
gctcaaccgo
gtagggcagt
cagatgcagg
atggttgcta
ccgggtgtga
cacaggagca

131

Gln Asn

Leu Ile
Leu Asp
Ala Lys
60

Gln Pro
75

Met Gln

Asn Pro

Pro Ser

Met
Gln
Asn
45

Leu
Pro
Pro

Gln

Leu

Met Gly
15
Gln His
30

Gln His

Gln

Gly

85
Ser
110

Ser Pro

125

Met
140
Leu

Gly

Ile
155
Ala

Ser Gly

Arg Gly

Ala
His

Gly Asn Asn

Ser

Gly

Pro Gly

Gly

Met
175

Gly Ala
150

Thxr Ser

205

Val
220

Lys

taaccccage
agcttatttt
atcaatcaca
agactgctgt
acatgtcaca
agcagcagcet
gaccaggcat
acaagcagga
ctggtggtga

Gly

Thr Glu

tgcceggaate
ggctattttyg
acttcagaag
aagccgecoct
ggtgcctatg
tcagcagcag
ggtcaacggce
tgctggtggg
cgatggtgga

Gly
Leu
Gln Asn Asn
Asn
Thx Ala
80
Pro Arg
Leu Met
Leu
Gly
Glu Ala

160
Met

Lys
Sex

Glu

60
120
180
240
360
60
420
480
540
549
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Met Gln
1
Ala Ala

Lys Gln

Ala Glu
50
Leu Ala
65
Gln Met

Gln val

Gln Glu
Gln
130
Gln

Gly

Met
145
Val Ala

Asp Asp

<210> 87
<211> 1173
<212> ADN

Gln Pro
Ile
20

Ile

Gly

Leu
35
Cys RBla

Ala Ile

Ala Pro

Met

Ser

Leu

Gln

Ala

Pro

ES 2558 133 T3

His Met

Thr Glu

Ala Ile
Gln
55

Ala

Tyr

Asp
70

Gly Gly

85

Met
100
Gln

Pro

Gln
115
Met Val

Ala Gln

Ser Glu

Phe

Leu

Ala

Leu

Pro

Pro Pro

Gln Gln
Pro
135
Fro

Arg

Ero
150

Ser Gly

165

Gly Gly

180

<213> Homo sapiens

<400> 87

atgggcggcea
actcccgetyg
gactctcaga
aacttggtat
gcaccaccca
ccaccteeac
cegeacatgce
ggacctggac
catggatoca
aatcagatga
agtatgcage
atgccacagyg
caagttaacc
caacagggcce
catggtggac
cagtatggec
cagcagcagc
tcacagggtg
ggaggatata
tatgaccagg

<210> 88
<211> 391
<212> PRT

acatgtctgt
cgattcagaa
ataaaggaaa
accttgctac
cacagaatat
gctctcacaa
agaaccagat
ccaatcaact
tgagaggtta
caatgagtca
caaaccaagg
gaggcggaca
aaggcaatca
caccacagea
aaggtcctcec
aacagecaaga
agtacccagy
gtccaggtec
gaccaacaca
gacagtatgg

<213> Homo sapiens

<400> 88

Serx

Asp

ggctttegeg
gatgttggat
gacctcagag
aatagcagat
gcetatgggt
catgccttca
gaacggccag
caatatgaca
caaccattct
gggacaacca
tccaatgatyg
gcattaccaa
tatgatgggt
gtactcaggce
agaaggcatg
tgcataccag
gcagcaaggt
tcagtatcet
gccectggacca
aaattaccag

Gln
Gln
Leu
40

Ser
Gln
Ser
Axg
Gln
Gly
Gly

Thr

Gln
10
Gln

Pro

Ile
25
Glu Asn

Gln Leu

Pro Gln

Pro Gly
90
Thr Pro
105
Gln Ala
120

Met Vval

vVal Asn

Ser
170

Glu

gcococcgagge
gacaataacc
tgttctcagt
tctaatcaaa
cctggaggga
gatggaatgyg
atgcctggge
aacagttceca
gtgccatcat
atgggaaact
catcageage
ggacagcagc
cagagacaga
caggaagact
aaccagcaat
ggaccaccta
tacccaggac
aactacccac
ccacagccac
cag

132

Ala Pro

Lys Tyr

Gln Asn

Gln Lys
60
Thr Ala
75
val Gly

Leu Thr

Gln Leu

Ala
Leu
Leu
45

Asn
Val
Gln

Pro

Leu

Thr
15
Glu

Ile

Asp
30
Gly Lys

Leu Leu

Ser Arg
Met
g5

Gln

Tyr

Gln
110

Asn Phe

125

Asn Gly
140
Lys Gln
155

His Arg

agcgaggcaa
atcttattca
atcagcagat
atatgcagtc
tgaatcagag
taggtggggy
ctaaccatat
tgaatatgcc
cacagagcat
atggtccecag
ctoecttetca
cacctatggg
ttecteccta
attacgggga
attacecctga
cacaacaggg
agcageagygg
agggacaagy
cccagcagag

Met
Asp

Ser

Gln

Ala Gly

Thxr Gly
175

gggggagatc
gtgtataatg
gttgcacaca
tcttttacca
cggecctece
tcctcoctgea
gcctatgeag
ttcaagtagc
gccagtacag
accaaataty
gcaatacaat
aatgatgggt
tagacctcct
ccaatacagt
tggaaattca
atatccacce
ctacggtccet
tcagcagtat
geettatgga

Pro
Asn
Leu
Tyr

Pro
80
Ser

Met
Ser
Ser

Gly
160
Gly

60
120
180
240
3g0
360
420
480
540
600
660
720
780
840
200
550

1020
1080
1140
1173



Met
Lys
Asn
Ser
Leu
65

Ala
Ser
Met
Gly
Asn
145
His
Met

Asn

Met

Gly
225
Gln

Tyr
Asp
Gly
Gln
305
Gln
Gly
Pro

Gly

Gln
385

<210> 89
<211>627
<212> ADN

Gly

Gly

Glu
50

Ala
Pro
Gly
Val
Gln
130
Gln
Gly
Pro

Tyr

Met
210

Gly
Val
Arg
TYY
Met
290
Gln
Gln
Tyr
Gln

Pro
370
TyT

<213> Allium cepa

<400> 89

Gly
Glu
Leu
i5

Cys
Thr
Pro
Pro
Gly
115
Met
Leu
Ser
Val
Gly
195
His
Gln

aAsn

Pro

Tyr
275
Asn
Asp
Gln
Gly
Gly
355

Pro

Gly

Asn
Ile
20

Ile
Ser
Tle
Thr
Pro
100
Gly
Pro
Asn
Met
Gln
180

Pro

Gln

Hig
Gln
Pro
260
Gly
Gln
Ala
Gln
Pro
340
Gln
Gin

Asn

Met
Thr
Gln
Gln
Ala
Gln
85

Pro
Gly
Gly
Met
Gly
165
Asn

Arg

Gln

Tyx
Gly
245
Gln
Asp
Gln
Tyr
Tyr
325
Ser
Gly

Pro

Tyr

ES 2558 133 T3

Ser
Pro
Cys
Tyr
Asp
70

Asn
Pro
Pro
Pro
Thr
150
Gly
Gln

Pro

Pro

Gln
230
Asn
Gln
Gln
Tyrx
Gln
310
Pro
Gln
Gln

Pro

Gln
330

Val
Ala
Tle
Gln
55

Ser
Met
Pro
Pro
Asn
135
Asn
Tyr
Met

Asn

Pro
215

Gly
Hisg
Gly
Tyr
Tyr
295
Gly
Gly
Gly
Gln
Gln

375
Gln

Ala
Met
40

Gln
Asn
Pro
Arg
Ala
120
His
Ser
Asn
Thr
Met

200
Ser

Gln
Met
Pro
Ser
280
Pro
Pro
Gln
Gly
Tyr

360
Gln

133

Phe
Ile
25

Asp
Met
Gln
Met
Serxr
105
Pro
Met
Ser
His
Met
185

Ser

Gln

Gln
Met
Pro
265
His
Asp
Pro
Gln
Pro
345
Gly

Arg

Ala
10

Gln
Ser
Leu
Asn
Gly
a0

His
His
Pro
Met
Ser
170
Ser

Met

Gln

Pro
Gly
250
Gln
Gly
Gly
Pro
Gly
330
Gly
Gly

Pro

Ala
Lys
Gln
His
Met
75

Pro
Asn
Met:
Met
Asn
155
Val
Gln

Gln

TyTr

Pro
235
Gln
Gln
Gly

Asn

Gln
315
Tyx

Pro
TyY
Tyr

Pro
Met
Asn
Thr
60

Gln
Gly
Met
Gln
Gln
140
Met
Pro
Gly

Pro

Asn
2290

Met
Arg
TYyr
Gln
Ser
300
Gln
Pro
Gln

Arg

Gly
3go

Arg
Leu
Lys
45

Asn
Ser
Gly
Pro
Asn
125
Gly
Pro
Ser
Gln
Asn

205
Met

Gly
Gln
Ser
Gly
285
Gln
Gly
Gly
Tyr

Pro
365

Tyr

Gln
Asp
30

Gly
Leu
Leu
Met
Ser
110
Gln
Pro
Ser
Ser
Pro
190
Gln

Pro

Met
Ile
Gly

270
Pro

Tyr
TYXL
Gln
Pro
350
Thr

Asp

Arg
15

Asp
Lys
val
Leu
Asn
95

Asp
Met
Gly
Ser
Gln
175
Met

Gly

Gln

Met
Pro
255
Gln
Pro
Gly
Pro
Gln
335
Asn

Gln

Gln

Gly
Asn
Thr
TvY
Pro
80

Gln
Gly
Asn
Pro
Ser
160
Ser
Gly

Pro

Gly

Gly
240
Pro
Glu
Glu
Gln
Pro
320
Gln
Tyx

Pro

Gly



10

15

atgcagcage
accgaacaga
aatcaaaatt
ctgetttacce
atgatgcctce
agccctaatt
cagcagcaac
atgagaccta
actaacaata
ggtteccatte
aggtctgaag

cgcagoccage
ttcaaaggta
taggaagact
tggcagcaat
aaggtgcage
tcecteoccaa
agctacaaca
tgaatggaat
agcaagatge
aaaagaaaac
atgccaaate
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gatgggaacac
cttggatgayg
gaatgagtgt
agctgatget
tgccacgect
aacaggaatg
tcagccacat
gcaggcagca
aggaaacgeca
agcaaatgat
atcatga

<210> 90

<211> 208

<212> PRT
<213> Allium cepa

<400> 90

Met
1
Thr

Gln
Glu

50
Ala

65
Met

Met

Thr

Pro

Gln
Ser
Leu
Cys
Ala

Met

Gln
Pro

His

Gln Pro

Thr
20
Leu

Ile

Ile
35
Ala Gln

Ile Ala

Pro Gln

Gln
Thr

Ala

Tyr

Gly

Pro aAla

Glu Gln

Ile Leu

Gln Ala
55
Ala Gln
70

Ala Ala

85

Gln Gln
100
Gln Gln
115

Met Met

130

Asn
145
Thr
Ala

Asp

Gly
Asn
Asn

Pro

Met Gln

Asn Lys

Ser

Val

Pro

Ala

Gln

Pro Asn

Gln Glu
Phe
135
Met

Pro

Ala
150

Asp Ala

165

Thxr Asp
180
Ser Ala

195

Gly

Ala

Ser Ile

Asn Pro

<210> 91

<211> 633

<212> ADN

<213> Aquilegia formosa x Aquilegia pubescens

<400> 91

atgggctcgg
aacaaacagt
gctcaatatc
cagccteoagt
caagctggaa
caatttactc
atgatgcctc
atgcatgcag
gcttatgaaa
gatttagacc

Met Gly
10
Ile Gln
25
Asp Asn
40
Gln Leu

Pro Gln

Ala Thr
S0

Phe Pro
105
Leu Gln
120
Gln Gly

His Ala

Gly Asn

Gln Lys
185
Arg Arg
200

134

Thr
Arg
Gln
Gln
Ser

Pro

Pro
Gln
Gln
Asp
Ala
170

Lys

Ser

tgccacctac
taatattggce
aagctcagcet
ctoetgeggt
accaatttat
ctcaacaagt
catttcaagg
attcatctct
atactgctgc
cttctgcage

Met Gly

Leu

Tyr

Asn Leu

Ser
Asp

Gly

tagcatcacc
aattttggat
tcaaaagaat
gcgtctgecayg
gcagcagcag
acaagaattg
tcaaatgggt
tgcttataac
caacacagat
aaaccctaga

Vval Pro
15
Glu Asn
30

Arg Leu

45

Asn
60
Ala

Lys

Pro
75

Gln Ala

Lys Thr

Gln Gln

Leu
Val

Gly

Gly

Leu

Leu Tyr

Arg Leu

Gln
95

Asn

Met Gln
110

Gln His

125

Met Gly
140
Ser Ser
155
Ala Tyr

Thr Ala

Glu Asp

Met

Leu

Glu

Asn

Ala

Arg Pro

Ala Tyr
Thr
175
Asp

Asn

Asp
190

Lys Ser

205

Pro
Lys
Asn
Leu
Gln

80
Phe

Phe
Gln
Met
Asn
160
Ala

Leu

Ser

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
627



10

15

atgcaacaca
gatcatatcc
caaaattcgg
atgtatctgg
tctaatgegg
acacaacagt
atgcagcaac
ctccacatga
gattatggece
ggttctggtyg
ccttacctga

tgcagatgca
aacagtactt
gaaaagttag
ctgcaattgce
gtataccacc
cgctcatgge
ageaagcaat
tgcacaatga
gtggcagtgg
aaggacgagg
aaaacagtga

ES25

gececcatgatg
ggatgaaaat
tgaatgtgca
tgattctcaa
tggtgcacat
tgctcgatca
gcatagcecag
gggcagcatg
tggtggagta
tggaaactct
cgaagggaac

58 133 T3

ccaccttata
aaggegttga
gagaaccaag
ccacageccte
tacctacaac
aatatgctgt
cttggcatga
ggaggtagtg
actatcgcta
ggaggccaaa
taa

gtgccaacag
ttctgaagat
caagacttca
ccaatatgca
accaacaggca
atgctcagcec
gctctggtgy
gggcacttgg
gcaaacaaga
gtgcagatgg

cgtcactact
acttgagaac
acgaaatctt
tgctcagtac
ccaacagatg
aatcacagga
taacagtgga
aagctattct
tggtggaagt
aggtgaatct

<210> 92
<211> 210
<212> PRT

<213> Aquilegia formosa x Aquilegia pubescens

<400> 92
Met
1
Ser
Leu
Cys
Ala
65
Ser
Ala
Leu
Ser
His
145
Asp
Asp
Gln
Gly

<210> 93

<211> 615
<212> ADN

Gln
Val
Ile
Ala
50

Ile
Asn
Gln
Tyr
Gln

130
Asn

Tyr
Gly
Ser

Asn
210

His
Thr
Leu
35

Glu
Ala
Ala
Gln
Ala
1is5

Leu

Glu

Gly
Gly

Ala
185

Met
Thr
20

Lys
Asn
Asp
Gly
Met
100
Gln
Gly

Gly

Arg

Ser
180
Asp

Gln
Asp
Ile
Gln
Ser
Ile
85

Thr
Pro

Met

Ser

Gly
165
Gly

Gly

<213> Brachypodium distachyon

<400> 93

Met
His
Leu
Ala
Gln
70

Pro
Gln
Ile

Ser

Met
150

Ser
Ser

Gly

Gln
ile
Glu
Arg
55

Pro
Pro
Gln
Thr
Ser

135
Gly

Gly
Gly

Glu

Pro Met

Gln Gln
25
Asn Gln
49
Leu Gln

Gln Pro

Gly Ala

Ser Leu
105
Gly Met
120
Gly Gly

Gly Ser

Gly Gly

Glu Gly
185
Ser Leu

200

135

Met
10

Tyr
Asn
Axg
Pro
His
a0

Met:
Gln

Asn

Gly

val
170
Arg

Tyr

Pro
Leu
Ser
Asn
Asn
75

TYY
Ala
Gln

Ser

Ala
155

Thr
Gly

Leu

Pro
Asp
Gly
Leu
60

Met
Leu
Ala
Gln
Gly

140
Leu

Ile
Gly

Lys

TyYr
Glu
Lys
45

Met
His
Gln
Arg
Gln
125

Leu

Gly

Ala
Asn

Asn
205

Ser
Asn

30
val

TyY
Ala
His
Ser
110
Ala
His

Serx

Ser

Ser
190
Ser

Ala
15

Lys
Ser
Leu
Gln
Gln
95

Asn
Met

Met

Tyr

Lys
175
Gly

Asp

Asn
Ala
Glu
Ala
Tyxr
80

Gln
Met
His
Met

Ser
160

Gln
Gly

Glu

60
120
130
240
300
360
420
480
540
600
633
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atgcagcagyg cgatgtecat gteccegggy teggcocggeg cggtgecgece toecggecgygc 60
atcaccacag agcagatcca aaagtatttg gatgaaaata agcaacttat tttggccatc 120
ctggaaaate agaacctagg aaagttgact gaatgtgctc agtatcaagc tcaacttcag - 180
aagaatctct tgtatctgge tgccattgeg gatgcoccaac caccacagaa-.ccctggaagt 240
cgcccoccaga tggtgeagee tggtggtatg ccaggtgcag ggcecattacat gtogcaagta 300
ccaatgttcc ctccaagaac ccctttaacc ccacaacaga tgcaagagca acagcaccayg 360
cagcttcage agcagcaage acaggetcett gettteocceca gecagatggt catgagacca 420
ggtactgtga acggcatgca gcctatgcaa gotgatctoo aagcagcagc agcagcacct 480
ggcctggcay acagocgagg aagtaagcag gacgcagogg tagctgggge catctcoggaa 540
ccttctggeoa ccgagagtca caagagtaca ggagcggatce atgaggcagg tggcgatgta 600
gctgagcaat cctaa 615
<210> 94
<211> 204
<212> PRT
<213> Brachypodium distachyon
<400> 94
Met Gln Gln Ala Met Ser Met Ser Pro Gly Ser Ala Gly Ala Val Pro
1 5 10 15
Pro Pro Ala Gly Ile Thr Thr Glu Gln Ile Gln Lys Tyxr Leu Asp Glu
20 25 30
Asn Lys Gln Leu Ile Leu Ala Ile Leu Glu Asn Gln Asn Leu Gly Lys
35 40 : 45
Leu Thr Glu Cys Ala Gln Tyr Gln Ala Gln Leu Gln Lys Asn Leu Leu
50 55 60 '
Tyr Leun Ala Ala Ile Ala Asp Ala Gln Pro Pro Gln Asn Pro Gly Ser
65 70 75 80
Arg Pro Gln Met Val Gln Pro Gly Gly Met Pro Gly Ala Gly His Tyr
85 20 85
Met Ser Gln Val Pro Met Phe Pro Pro Arg Thr Pro Leu Thr Pro Gln
100 105 110
Gln Met Gln Glu Gln Gln His Gln Gln Leu Gln Gln Gln Gln Ala Gln
115 120 125
Ala Leu Ala Phe Pro Ser Gln Met Val Met Arg Pro Gly Thr Val Asn
130 135 140
Gly Met Gln Pro Met Gln Ala Asp Leu Gln Ala Ala Ala Ala Ala Pro
145 150 155 160
Gly Leu Ala Asp Ser Arg Gly Ser Lys Gln aAsp Ala Ala Val Ala Gly
165 170 175
Ala Ile Ser Glu Pro Ser Gly Thr Glu Ser His Lys Ser Thr Gly Ala
180 185 190
Asp His Glu Ala Gly Gly Asp Val Ala Glu Gln Ser
195 200
<210> 95
<211> 636
<212> ADN

<213> Brassica napus

<400> 95

136
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15
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atgcagcage agcagecagea gcagceagcag
atgccgecaa ctaacatcac caccgaacag
ctgataatgg caatcatgga aaatcagaat
caagctctte tccagaagaa cttaatgtac
ccatctaccg ctggagctac accaccacca
cctgggatge aaccgcecegag ctactttatg
caagcaccac ccgetggtat ctteccctecy
cagcttcagyg atccgcaaca gcagcatatyg
atgcgaccaa tgggtatcaa caacaacaat
ccagaaacct ctcttggagg aagcgctgca
ggagcagatg gacaaggaaa agatgatggce
<210> 96
<211> 203
<212> PRT
<213> Brassica napus
<400> 96
Met Gln Gln His Leu Met Gln
1 5
Pro Ser Asn Val Thr Ser Asp
20
Lys Ser Leu Ile Leu Lys Ile
35
Ser Glu Cys Ala Glu Asn Gln
50 S5
Leu Ala Ala Ile Ala Asp Ser
65 70
Gln Tyr Gly Ser Ala Gly Gly
85
His Tyr Leu Gln Gln Gln Gln
100
Gln Ser Leu Met Ala Ala Arg
115
Gln Pro Tyr Ala Thr Leu Gln
120 135
Gly Met Ser Ser Ser Ser Gly
145 150
Gln Gly Glu Ala Gly Gly Phe
165
Met Gly Ser Gly Glu Gly Arg
180
Thr Leu Tyr Leu Lys Ser Ser
195
<210> 97
<211> 636
<212> ADN

<213> Citrus sinensis

<400> 97

ccteocgecaaa
atccaaaagt
cttggeaage
ctegctgeta
gctatggctt
caacacccac
agaggtcctt
catcaacagg
gggatgcage
aacgtggggc
aaatga

Met Gln
10

Ile

25

Glu

His

Val
40
Ala Arg

Gln Pro

Gly Leun

90
Thr
105
Ser

Ala

Ser
120
His Gln

Gly Gly

His Glu

Pro

Gln

Ser

Leu

Gln

Ile

Gln

Met

Gln

Ser

Fhe

tgtttcegat
accttgagga
ttgcagagtyg
ttgctgatgc
cecagatggy
aagcttecagg
tgcagtttgg
ctatgcaagg
atcagatgca
ttagaggtgg

Met Met

Gln Tyr

Gln Asn

Ala

Leu

Ser

ggctcectteg
gaacaagaag
tgcacagtac
tcaacctect
ggcaccgcat
gatggctcaa
tagcccacac
acacatggyyg
gcaacaacaa
aaagcaagat

Gly Tyr
15
Asp Glu
30

Gly Lys

45

Gln Arg
&0
Pro Pro
75
Gln Gly

Gln Gln

Met Tyr

Asn

Ser

Glu

Gln

Gln

Leu Met

Val His
ala
95

Thr

Gly

Met
110

Gln Gln

125

His
140
Gly

Leu

Ser
155
Gly

170

Gly Gly
185
Asp Asp

200

Ser

Gly

Ser Gly

Asn

His
Leu
Gly

Asp

Ser Gln

Hig Ile
Fro
175
Gly

Lys

Gly
190

Tyr
Asn
Leu
Tyxr
Ser
80

Ser
Gln
Gln
Leu
Leu
160

Glu

Glu

atgeagcagce caccgcaaat gatceoctgtt atgecttecat ttocacccac caacatcacc

137

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
636

60



acagagcaga
aatcaaaatc
ttaatgtatt
atggctecac
gcaatggete
catcaactac
ggaatgagac
ggaggtggca
aataagcaag
ggtgggcatg

ttcaaaagta
ttggaaagct
tagctgcaat
atcctgcaat
agcaacaagg
aggatcctca
cgggtgccac
gcagtggagg
atgcctcgga
gtggggatgg
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ccttgatgag
tacagaatgt
tgctgatgca
gcaagctagt
aatcttteccc
acagcagcta
taacaatggt
acccccttea
ggctgggact
agaggaggcea

aacaaaaagt
gcocccactate
caaccacaag
gggtattaca
caaaagatgc
caccaacatc
atgcatcceca
gecatcaggec
actggtgetg
aagtga

tgattttggc
aagctcaget
caccaacaat
tgcaacatcc
cattacaatt
aagccatgca
tgcatgctga
caggtgacat
atggccaggg

aattttggac
tcaaaagaat
gcctcctcag
tcaggcggca
caataaccct
agcacaaatyg
aagctctctt
acgtggtgga
cagttegget

120
180
240
300
360
420
480
540
600
636

<210> 98

<211> 211

<212> PRT

<213> Citrus sinensis

<400> 98

Phe Pro Pro
15

Asn

Val Ser
10

Lys

Met Gln Gln Pro Pro Gln Ile Met Pro

1 5

Thr Asn Ile Thr Thr
20

Leu

Met Pro

Glu
30
Lys

Gln Leu
25

Asn

Glu Gln Ile Tyry Asp Lys

Ile Gln Asn Leu Leu Thr

35
Ala

Ala Ile Gly
45

Leu

Lys Leu Leu

40
Ala Gln Leu
55

Gln

Asn Met
60

Thr

Glu Cys His Gln Leu Gln Tyr

S0
Ala

Tyr Lys
Gln
80

His

Ile Ala 31n Ala Pro Met Pro Pro

75
Gly

Ala
65
Met

Ala
70
Ala

Asp Pro
Gln
95
Gln

Met Gln Ala Ser Met

a0
Gln

Pro Tyr Tyr
B85

Ala

Ala Pro His

Ile Phe Pro
110

Pro

Gln
105
His

Ala Ala Gln
10690

Gln

Pro Gln Ala Met Gly Lys

Phe Pro Gln Leu Gln Gln Gln

120
Met

Leu
115
His

Met Asn Asp
125

Gly

Pro Asn

Met Pro
140

Ala

Gln @Gln Ala Gln Ala Gln Met

135
Met

Gln Leu His Arg
130

Ala Glu Leu
160

Asp

His Ser Ser
155

Ala

Gly Thr His Pro Met

145
Gly

Asn Asn Gly
150
Gly Pro Gly
175

Thr

Ser Ser Gly
170

Ser

Ser Pro Pre
165

Asn

Gly Gly Ser Gly
Thr
120

Asp

Ala Ala Gly
185

Gly

Ile axrg Gly Gly Gln Glu Gly

180
Gln

Lys Asp

Ala His Gly Glu

200

Ala Gly
155

Lys

Gly Gly Gly Gly

205

Asp Ser Ser

Glu Ala

210

<210> 99

<211> 597

<212> ADN

<213> Euphorbia esula

<400> 99

138
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atgcagcage aaccgcagat gatgcctatg atgeccttcat atccaccage aaacattacc &0
acqggagcaaa tccaaaagta tcttgatgaa aataaaaaat tgattttggc gatcttggat 120
aatcaaaate ttggaaaact cgctgagigt gcacagtatce aagcectgcet gceaaaaaaat 180
ctgatgtatt tagccgcaat tgctgatgca caaccccaga ccccacccat gccacctcag 240
atgteccccac atccggetat gcaacaagga gcatattaca tgcaacatcec teaggcetgea 300
gcagecagecaa tggctcatca gtcgggtatt tteocecaccaa agatgtetee gttacaatte 360
aataatecte atcaaataca ggacccoccag cagttacatc aagcagecoct c¢caagggcaa 420
atgggaatga ggcccatggg gccczataac gggatgcatc cgatgcaccc cgaggcaaat 480
cttggaggat ctaatgatgg tcgtggagga aacaaacagyg atgctccgga gacgggagca 540
tcgggaggtyg atgggcaagg caattctggt ggtgatgggg ctgaagatgy gaaatga 597
<210> 100
<211> 198
<212> PRT
<213> Euphorbia esula
<400> 100
Met GIn Gln Gln Fro Gln Met Met Pro Met Met Pro Ser Tyr Pro Pro
1 5 106 15
Ala Asn Ile Thr Thr Glu Gln Ile Gln Lys Tyr Leu Asp Glu Asn Lys
20 25 30
Lys Leu Ile Leu Ala Ile Leu Asp Asn Gln Asn Leu Gly Lys Leu Ala
35 40 45
Glu Cys Ala Gln Tyr Gln Ala Leu Leu Gln Lys Asn Leu Met Tyr Leu
50 55 Y
Ala Ala Ile Ala Asp Ala Gln Prec Gln Thr Pro Pro Met Pro Pro Gln
65 70 75 80
Met Ser Pro His Pro Ala Met Gln Gln Gly Ala Tyr Tyr Met Gln His
85 990 95
Pro G1ln Ala Ala Ala Ala Ala Met Ala His Gln Ser Gly Ile Phe Pro
1090 105 110
Pro Lys Met Ser Pro Leu Gln Phe Asn Asn Pro His Gln Ile Gln Asp
115 120 125
Pro Gln Gln Leu His Gln Ala Ala Leuw Gln Gly Gln Met Gly Met Arg
130 135 140
Pro Met Gly Pro Asn Asn Gly Met His Pro Met His Pro Glu Ala Asn
145 150 155 160
Leu Gly Gly Ser Asn Asp Gly Arg Gly Gly Asn Lys Gln Asp Ala Pro
165 170 175
Glu Thr Gly Ala Ser Gly Gly Asp Gly Gln Gly Asn Ser Gly Gly Asp
180 185 190
Gly Ala Glu Asp Gly Lys
195
<210> 101
<211> 642
<212> ADN

<213> Glycine max

<400> 101

139



atgcagcaga
accgagcaga
aatcaaaatc
ttgatgtatt
atggcaccgce
gcagcaatgg
aatccacatc
atgggactta
cttggaggtg
ggaagcaagc
gcggcetgcetce

caccgccaat
ttcaaaaata
ttggaaaact
tagctgcaat
accctgccat
ctcagcagca
aaatgcagga
gacctggaga
gaaacagcgg
aagatgcctc
ataacagtgg
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gattcctatg
ccttgatgag
tgcagaatgt
tgctgatgcece
gcaaccagga
gcaaggaatg
acaacaacag
tataaataat
tggtccacct
tgaggctgga
agatggtgaa

atgccttctt
aacaagaagc
gcccagtacc
cagcctcaaa
ttctatatgc
ttccecccaga
cagctacacc
ggcatgcatc
tcggctactg
acagctggtg
gaggcaaagt

tcccacctac
tgattctggc
aagctcagct
ccceggecat
aacatcctca
aaatgccatt
agcaggccat
caatgcacag
gtccaaacga
gagacggcca
ga

gaacataacc
aatattggac
tcaaaagaat
gccteccgcag
ggctgctgca
gcaatttggce
ccaaggtcaa
tgaggctgct
tgcacgtggt
aggcagctcc

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
642

<210> 102
<211> 213
<212> PRT
<213> Glycine max

<400> 102

Phe Pro Pro
15

Asn

Ile Met
10

Lys

Met Gln Gln Thr Pro Pro Met Pro Met Pro Ser

1 5

Thr Asn Ile Thr Thr
20
Leu

Glu
30
Lys

Ile Gln Leu
25

Asn

Glu Gln Tyr Asp Lys

Ile Ala Gln Asn Leu Leu Ala

35
Ala

Ile Gly
45

Leu

Lys Leu Leu Asp

40

Gln Leu

Asn Met
60

Ala

Gln Ala Gln
55

Gln

Glu Cys Gln Tyr Leu Lys Tyr

50
Ala Gln
80

Pro

Pro Met Pro Pro

75
Phe

Ala Gln Thr
70

Ala

Ala
&5
Met

Ile Ala Asp Pro
His
95
Phe

Pro Met Gln Pro Met Gln

85
Ala

Ala Pro His Gly TYYr

S50
Gln Gln Gln Met Pro
110

Gln

Ala Gln
105

Asn

Gln Ala Ala Met

100
Pro

Ala Ala Gly

Gln Met Glu Gln

125
Met

Gln Met Leu Gln Phe Pro His

115
Gln

Gly
120
Ala

Lys

Gln
140
His

Gln Ile Gln Leu

135
Gly

Gln Gln His Gln Gly

130
Gly

Leu Gly Arg

Ala Ala
160

Asn

Met Ser Glu
155

Ser

Asn Met Hisz Pro
150

Ser

Pro Ile Asn
145

Leu

Asp

Ala Thr Pro
175

Thr

Pro
170
Ala

Asn Pro Gly

165
Gly

Gly Gly Gly Gly Gly

Gln Ser Glu Ala Gly Ala

190
Sexr

Asp Ala Arg Gly Ser

180
Gly

Lys Asp
185
Ala Asn

205

Gln Ser Ala Ala His Gly

200

Gly Gly Asp Gly Ser Asp

195
Glu Glu

2160

Gly Ala Lys

<210> 103
<211> 633
<212> ADN
<213> Glycine soya

<400> 103

140
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atgeagecaga
accgagcaga
aatcaaaatce
ttgatgtatt
atggcaccac
gcagcaatgg
ggcaatceac
caaatgggac
ggcaacagcg
caagatgctt
cataacagtg

<210> 104
<211> 210
<212> PRT
<213> Glycine soya

<400> 104

Met
1
Thr

Gln

Asn

Lys Leu

Glu Cys
50
Ala Ala
65
Met Ala

Gln Ala

Pro Gln

Gln Gln
130
Arg Pro
145
Gly Asn

Gly Gly

Gly Gln

Ala Lys

210

<210> 105
<211> 690
<212> ADN
<213> Gossypium hirsutum

<400> 105

caccgectat
ttcaaaaata
ttggaaaact
tagctgcaat
acccoctgecat
ctcagcagea
atcaaatgea
tgagacctgg
gtggtccacc
ctgaggctgg
gagatggtyga
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gattectatg
ccttgatgag
tgeagaatgt
tgetgatgcce
gcaaccagga
gcagcaaggda
ggaacaacayg
aggaataaat
cteggctace
aacagctggt
agaggcaaayg

atgccttegt
aacaagaagc
goccagtace
cagcctcaaa
ttctatatge
atgttcccco
cagcagetac
aatggecatge
ggtccgaacy
ggagatggocc
tga

tecccacctac
tgattctgge
aagctcagct
caccagccat
aacatcctca
agaaaatgcece
accagcaagc
atccaatgca
acgcacgtgg
aaggcagcte

gaacataacc
aatattggac
tcaaaagaat
gcctccacag
ggctgcagca
attgcaattt
catccaaggt
caatgagggc
tggaagcaag
tgcagctgct

Gln

Ile

Ile
35

Ala
Ile
Pro
Ala
Lys
115
Gln
Gly
Ser

Ser

Gly
185

Thr

Thr
20

Leu
Gln
Ala
His
Ala
100
Met
Gln
Gly
Gly
Lys

180
Ser

Pro Pro Met

Thr Glu Gln

Ala Ile Leu

3ln Ala
55
Ala Gln
70

Ala

Asp
Pro Met
a5

Ala

Ala Met

Pro Leu Gln
Gln
135

Asn

Leu

Ile Asn

156

Gly Pro Pro

165

Gln Asp Ala

Ser Ala Ala

Ile

Ile

Asp
40

Gln
Pro
Gln
Ala
Phe
120
Gln
Gly
Ser

Ser

Ala
200

141

Pro

Gln
25

Asn
Leu
Gln
Pro
Gln
105
Gly
Ala
Met
Ala
Glu

185
His=

Met
10
Lys

Gln
Gln
Thr
Gly
90

Gln

Asn

Ile

Thr
170
Ala

Asn

Met

TYY

Asn
Lys
Pro
75

FPhe
Gln
Pro
Gln
Pro
155
Gly
Gly

Ser

Pro

Leu

Leu
Asn
60

Ala
Tyxr
Gln
His
Gly
140
Met
Pro

Thr

Gly

Pro
15
Asn

Ser Phe

Glu
30

Asp

Gly Leu
45

Leu

Lys

Met Tyr

Met Pro Pro
His
55

Met

Met Gln

Gln Gly
110
Gln Met Gln
125
Gln

Met Gly

His Asn Glu
Ala
175

Gly

Asn Asp

Ala Gly
190
Gly

Asp Glu

205

Pro

Lys

Ala
Leu
Gln
80

Pro
Phe
Glu
Leu
Gly
160
AsSp

Glu

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
633
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atgcagcagc
actactgatce
gagagccaga
aacctcatgt
cagtttceat
gctcaacaaa
caaccatttt
agctctggeyg
agtggagcac
atccatggtyg
gctgaaggtc
tacttaaaag

<210> 106
<211> 229
<212> PRT

acctgatgca
atattcaaca
attctgggaa
acctggctge
ctggtggtat
tgacacaaca
ctgcactgeca
gaagcacagqg
ttggggceegg
gcaggccaat
gtggaggaag
cagccgatga

<213> Gossypium hirsutum

<400> 106

Met
1

Pro
Lys

Ser

Leu

65
Gln

Gln
Arg

Gln

Gln
Asn
Ser
Glu

So
Ala

Phe

His

Ser

Gln

Gln

Val
20
Ile

Asn

Leu
35
Cys Ala

Ala Ile

Pro Ser

Leu
Thr
Leu
Glu

Ala

Gly
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gatgcagecc
gtatctegat
attgagtgaa
cattgcggat
catgcagcca
gtcgcttatyg
acaacaacayg
ccttecatatg
agggtttcct
ggcaggtgga
ctctggtggt
tgggaactga

Met Gln

Thr Asp

Lys Ile
Gln
55

Ser

Asn

Asp

70

Gly Ile

85

Gln
100
Met

Gln

Ser
115

Gln Gln

130

Ser
145
Ser
Serx

Gln

Gly

Thr
Gly
Gly
Asp

Gly

Gly Leu

Ala Leu

Ala
Leu
Ala
His

Gly

Gln Gln

Tyr Ser
Hig
135
Leu

Leu

Met
150

Ala Gly

165

Glu Gly
180
Ile Gly
155

Gln Gly

210

Ala
22%

<210> 107
<211>642
<212> ADN

Asp

Asp Gly

<213> Gossypium hirsutum

<400> 107

Ile
Ser

Gly

His Gly

Ala Gly

Gly Asp

215

Asn

atgatggcag
gagaacaagt
tgtgctgaga
tckcaacccce
ggagctggge
gctgecteggt
cagcaagctt
ctgcaaactyg
gattttggac

‘agcaagcaag

cagggtggtg

Met Gln
10

Ile

25

Glu

His

Val
40
Ala Arg

Gln Pro

Met Gln

30
Thx
105

Gln

Met

Gln
1290
Ser Gln

Gln Thr

Gly Phe

Gly Arg
185
Ser Ala
200

Gly Gly

142

Pro

Gln

Ser

Lenu

Gln

Pro
Gln
Pro
Leu
Glu
Pro
170
Pro

Glu

Glu

cttattatec
cattgatcett
accaagcaag
aaccacccac
actacatgca
cctcaatgtt
tgcacagtca
aatctagtac
gtggttcttc
atatcgggayg
gtgatggggg

Met Met

Gln Tyr

Gln Asn

Ala

Leu

Ser

caacaacgtc
aaagattgtt
gctgcagcga
cgtgcatgca
geaccaacaa
gtattectecag
gcttggecatg
tgcaggtggc
tggagaaggc
tgccggetea
tgaaaccctt

Ala Tyr
15
Asp Glu
30

Gly Lys

45

Gln Arg
&0

Pro Preo

75
Gly Ala

Gln Ser

Phe Ser

Asn

Thr

Gly
Leu

Ala

Leu Met

val His

His Tyr
95
Met Ala
110

Leu Gln

125

Met
140
Ser

Gly

Ser
155
Asp Phe

Met Ala

Gly Arg

Ser
Thr
Gly
Gly

Gly

Ser Gly

Ala Gly
Gly
175
Ser

Arg

Gly
190

Gly Ser

205

Thr Leu

220

Tyr

Leu Lys

Tyr
Asn
Leu
TYyY

Ala

8¢
Met

Ala
Gln
Gly
Gly
1640
Ser
Lys
Ser

Ala

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
690
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atgccgeage
actgaacaga
aatcagaatc
ttgatgtatt
cagatggcac
gctgcaatgt
ccgcatcaaa
ggtcaaatgg
gctagecttyg
cgtgctggaa
ggtgggcatg

caccgcaaat
ttcagaagta
ttggaaaact
tagctgecaat
cgcatceage
cacagcaacc
tgcaggaccc
gaatcaggcc
gaggcggcag
acaagcaaga
gtggcggtga

<210> 108
<211> 213
<212> PRT

<213> Gossypium hirsutum

<400> 108

Met
1
Thr

Lys
Glu
50
Ala
65
Gln

His

Lys

His

Pro
Asn
Leu
Cys
Ala
Met

Pro

val

Leu

Gln Pro

Thr
20
Leu

Ile

Ile
35
Ala Gln

Ile Ala

Ala Pro

Pro
Thr
Ala
Tyx
Asp

His
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gattcetgtg
ccttgatgag
cgetgaatge
tgcggatgct
aatgcaaccce
tggcatgtac
tcagcaccte
tgggggaccc
cagtggtggt
gggctccgaa
tggagcggat

Gln Met

Glu Gln

Ile Leu

Gln Ala
55
Ala Gin
70

Pro Ala

85

Gln Ala

1040
Pro Leu
115

Leu

130

Ile
145
Ala
Pro

Gly

Ala

Arg
Ser
Ser
Asn

Asp

Pro Gly

Leu Gly

Ala

Gln
Gln
Gly

Gly

Ala Met

Phe Asn

His
135
Asn

Gln

Pro
150

Gly Ser

1565

Asp Gly
180
Gly Gln
135

Glu Ala

210

Arg

Gly

<210> 109

<211> 561

<212> ADN

<213> Hordeum vulgare

<400> 109

Ala Gly

Ser Thr

Lys

Ile
Asp
40

Gln
Pro

Met

Ser

Gln

Asn

Ser

Asn

Thr
200

atgccttcat
aataagaagt
gcccagtatc
caacctcaat
ggaggatatt
cctcaaaagyg
ctatatcagc
aataatagca
ccccctcaac
gctggtggta
gaggcaaagt

Vval
10
Lys

Ile Pro
Gln
25

Asn Gln

Leu Gln

Gln Ser

Gln Pro
0

@E1ln Glin

105

Ser Pro His
120
Gln Ala

Ser Met

Gly Gly
170
Lys Gln
185

Gly Gly

143

atccacctac
tgattttggc
aagctcagcet
caacgccagc
ttatgcaaca
tgeccattgca
agcatcaaca
tgcatceocat
cttcaggocc
atgggcaggg
ga

Met Pro

Leu

Tyr

Asn Leu

Asn
60
Pro

Lys

Thr
75
Gly Glvy

Pro Gly

Gln Met

Ser
Asp
Gly
45

Leu
Ala
Tyr

Met

Gln

taatatcact
aattttggac
gcaaaagaat
aatgtcgeet
tcctcaagcet
attcaatagt
agcaatgcaa
gcattcagag
aagtgatgga
cagcacaact

Pro
15
Asn

Tyr

Glu
30
Lys Leu

Met Tyr

Met Ser

Phe Met
95
Pro

TyY

110

Asp Pro

125

Gln
140
Pro

Met
His
155
Pro Pro
Gly

Gly

Gly
Met
Gln
Ser

Gly

Gln Met

Ser
Ser

175
Ala

Pro

Glu
120

Gly Asp

205

Pro
Lys
Ala
Leu
Pro
80

Gln

Gln

Gln
Gly
Glu
160
Gly
Gly

Gly

60
120
180
2490
300
360
420
480
540
600
642
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atgcagcaag cgatgcccat gocgccggcg goggcggcogc ctgggatgeo tcecttetgceco 60
ggcctcagea ccgagceagat ccaaaagtac ctggatgaaa ataaacaact aattttgget 120
atcttggaaa atcagaacct gggaaagttg geggaatgtg ctcecagtatca agcoctcagett 18¢
cagaagaatc ttttgtattt ggectgegatt geotgatactce agccacagac ctctgtaage 240
cgtecteocaga tggcaccacce tgctgcatcc ccaggggcag ggceattacat gtcecacaggtg 300
ccaatgttec ctecgaggac coctctaacg cctcagcaga tgcaggagca gcaactacag 360
caacaacagg ctcagatget tccgtttget ggtcaaatgg ttgcgagacc cggggctgtco 420
aatggratte cccaggeoce tcaagttgaa caaccagect atgcagecagg tggggcocagt 480
tccgagectt ctggcaccga gagcocacagg agcactggcg ccgataacga tggtgggagc 540
ggcttggcetg accagtecta a 561
<210> 110
<211> 186
<212> PRT
<213> Hordeum vulgare
<400> 110
Met Gln Gln Ala Met Prc Met Pro Pro Ala Ala Ala Ala Pro Gly Met
1 5 10 15
Pro Pro Ser Ala Gly Leu Ser Thr Glu Gln Ile Gln Lys Tyr Leu Asp
20 25 30
Glu Asn Lys Gln Leu Ile Leu Ala Ile Leu Glu Asn Gln Asn Leu Gly
35 40 45
Lys Leu Ala Glu Cys Ala Gln Tyr Gln Ala Gln Leu Gln Lys Asn Leu
S0 55 60
Leu Tyr Leu Ala Ala Ile Ala Asp Thr Gln Pro Gln Thr Ser Val Ser
65 70 75 80
Arg Pro Gln Met Ala Pro Pro Ala Ala Ser Pro Gly Ala Gly His Tyr
85 90 95
Met Ser Gln Val Pro Met Phe Pro Pro Arg Thr Pro Leu Thr Pro Gln
100 105 110
Gln Met Gln Glu Gln Gln Leu Gln Gln Gln Gln Ala Gln Met Leu Pro
115 120 125
Phe Ala Gly Gln Met Val Ala Arg Pro Gly Ala Val Asn Gly Ile Pro
130 135 140
Gln Ala Pro Gln Val Glu Gln Pro Ala Tyr Ala Ala Gly Gly Ala Ser
145 150 155 1s0
Ser Glu Pro Ser Gly Thr Glu Ser His Arg Ser Thr Gly Ala Asp Asn
165 170 175
Asp Gly Gly Ser Gly Leu Ala Asp Gln Ser
180 185
<210> 111
<211> 555
<212> ADN

<213> Lactuca serriola

<220>

<221> misc_feature
<222> (253)..(253)
<223>nesa,c,got

<400> 111

144
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15

20

atgaagcage
accaccgate
agcaacctaa
aatttgatgt
aatatctctt
tacatggcgc
ccacaaccoga
gggaggtceg
gatggtggtg
gaggaagcaa

cgatgatgee
agatccaaaa
atcttggaaa
atctagcagce
atnagatggg
agcagcacce
tgcctggtat
gtgggccgcec
gtggtgetge
agtaa
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gaatccaatyg
gttcoccttgat
gettgectgaa
cattgcagat
ceceggticca
tcaggcggct
gcaatttaac
aagctcagec
tgctgatggt

atgtettctt
gaaaacaagc
tgtgcccagt
gctcaaccac
catccaggga
gtaatgacgg
agoocacaqqg
gctagtgatg
ggtaaggatg

cgtttectac
aactaattat
accaagctct
ctacacctac
tgccacageca
ctcageccacc
ctattcaagg
tctggagagg
gtcatgctgg

tacaaacatc
agcaataatyg
actcecaaaaa
accaacacta
aggtggattt
ttctggtttt
gcagatgggc
aagcatgcaa
cggtggacct

<210> 112
<211> 184
<212> PRT

<213> Lactuca serriola

<220>

<221> INCIERTO
<222> (85)..(85)
<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<400> 112
Met

1
Pro

Lys
Ala
Leu
65

Asn
Gln
Thr
Phe
Gly

145
Asp

<210> 113
<211> 627
<212> ADN

Lys
Thr
Gln
Glu
S0

Ala
Ile
Gly
Ala
Asn
130

Pro

Gly

Gln
Asn

Leu
35

Cys
Ala
Ser
Gly
Gln
115
Ser

Pro

Gly

Pro
Ile
20

Ile
Ala
Ile
TYTr
Fhe
100
Fro
Pro

Ser

Gly

Met
Thr
Ile
Gln
Ala

Xaa
85

Tyr
Pro
Gln
Ser

Gly

Met
Thr
Ala
Tyr
Asp
70

Met
Met
Ser
Ala
Ala

150
Ala

165
Gly Gly Gly Pro Glu Glu Ala Lys
180

<213> Lycopersicon esculentum

<400> 113

Asp

Gln
Ala
Gly
Ala

Gly

Ala

Ala

Pro Asn Pro
Gln Ile
25
Ile Met Ser
40
Ala Leu
55

Gln Pro

Pro Val

Gln Gln

105

Phe Pro
120

Ile Gln

135

Gly
Ser Asp

Ala Asp

145

Met
10
Gln

Met
Lys
Asn Leu
Leu Gln
Thr

75
His

Pro

Pro
S0
His Pro

Gln Pro

Gln Met

Val Trp
155

Gly Gly

170

Ser
Phe
Asn
Lys
60

Pro
Pro
Gln
Met
Gly
140
Arg

Lys

Ser
Leu
Leu
45

Asn
Thr
Gly
Ala
Pro
125
Gly
Gly

Asp

Ser
Asp
30

Gly
Leu
Pro
Met
Ala
ilo
Gly
Arg

Ser

Gly

Phe
15
Glu

Pro
Asn

Lys Leu

Met Tyr

Thr Leu
80
Fro Gln
55
Val Met

Met Gln

Ser Gly
Gln
160
Ala

Met

His

175

60
120
180
240
300
360
420
480
540
555
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atgcagcagec acctgatgca gatgcagcco
actactgacc atattcaaca gtatttggat
gagagccaga actctgggaa actcagtgaa
aatctgatgt accttgectge gattgctgat
cagttctctt ctggtgggat gatgcagcca
cagcaacaac aagcgcaaca aatggcaaca
atgctctatg gacaacagca gcagcaakbtct
agtagccaac tcggcatgag ttctggcagt
caaagtgaat catcacctca tggtggtggt
caagacattg ggagtagtat gtctgctgaa
ctttatctga aagcttctga ggattga
<210> 114
<211> 208
<212> PRT
<213> Lycopersicon esculentum
<400> 114
Met Gln Gln His Leu Met Gln
1 S
Pro Thr Asn Val Thr Thr Asp
20
Lys Ser Leu Ile Leu Lys Ile
35
Ser Glu Cys Ala Glu Asn Gln
S0 55
Leu Ala Ala Ile Ala Asp Ser
65 70
Gln Phe Sex Ser Gly Gly Met
85
Gln Gln Gln Gln Gln Gln Gln
100
Leu Met Ala Ala Arg Ser Ser
115
Gln Ser Gln Leu Ser Gln Tyr
130 135
Gly Met Ser Ser Gly Ser Gly
145 150
Gln Ser Glu Ser Ser Pro His
165
Arg Ala Asn Lys Gln Asp Ile
180
Gly Gly Ser Ser Gly Gly Glu
185
<210> 115
<211> 624
<212> ADN

<213> Malus domestica

<400> 115

Met
His
Val
40

Ala
Gln
Met
Gln
Ser
Gln
Gly
Gly
Gly

Asn
200

atgatggcag
gaaaacaaat
tgtgcggaga
tcacaaccte
gggacacaca
caacaactca
cagttatcgc
ggcggaagea
ttctctcatg
gggcgcggcy

Gln Pro
190
Ile Gln
25
Glu Ser

Arg Leu

Pro Gln

Gln Pro
90
Ala Gln
105
Met Leu
120

Gln Gly

Sexr Thr

Gly Gly
170
Ser Ser
185

Leu

Tyr

146

cttactatcc
cactcattet
accaagctag
aaccttctag
gttacttgea
tggctgcaag
aatatcaaca
ctggacttca
acttcggecg
gaagttcagg

Met Met

Gln Tyr

Gln Asn

Ala

Leu

Sex

aacgaacgtc
gaagattgtt
gcttcagagyg
catgcattct
gcagcagcag
atcctcgteg
aggettgceat
tcacatgectt
cgcaaataag
tggtgagaat

Ala Tyr
15
Asp Glu
30

Gly Lys

45

Gln Arg
60
Pro Ser
75
Gly Thr

Gln Met

Tyr Gly

Asn

Ser

His

Ala

Gln

Leu Met

Met His

Ser Tyr
95
Thr Gln
110

Gln Gln

125

His
140
Leu

Leu

Gly
155
Phe Ser

Met Ser

Leu Lys

Ser

His

His

Ala

Ala

Ser Gln

Hisgs Met
Phe
175
Gly

Asp

Glu
190

Ser Glu

205

Tyr
aAsn
Leu
Tyxr
Ser
80

Leu
Gln
Gln
Leu
Leu
160
Gly

Arg

Asp

&0
120
180
240
300
360
420
480
540
600
627
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atgcagcage caccacaaat gatcccegtc atgecttcecat ttecteccac caacateace
accgaacaaa ttcagaagta ccttgatgac aacaaaaagt tgattctgge aatattggat
aatcaaaatc ttggaaaact tgctgagbgt gectcagtacc aggctctget tcaaaagaat
ctgatgtatt tagcagcaat tgccgatgcg caaccacagg caccagoetge ccctococcag
atggccccac atcctgctat geaacaggca ggatattaca tgcaacatcc tcaggcagea
geaatggctc agcaacaggy tattttctce ccaaagabgce cgatgcaatt caataacatg
catcaaatgc acgatccaca gcagcaccaa caagccatge aagggcaaat gggaatgaga
cetggaggge ctaacggcat geocttccatg cttcatactg aggceccacaca tggtggtggt
agtggeggoee caaattcage tggagaccca aatgatggge gbtggaggaag caagcaagac
gcctectgagt ctggggcagyg tggtgatggc caggggacct cagecggogg gcgtggaact
ggtgatggag aggacgdcaa gtga
<210> 116
<211> 207
<212> PRT
<213> Malus domestica
<400> 116
Met Gln Gln Pro Pro Gln Met Ile Pro Val Met Pro Ser Phe Pro
1 5 16 15
Thr Asn Ile Thr Thr Glu Gln Ile Gln Lys Tyr Leu Asp Asp Asn
20 25 30
Lys Leu Ile Leu Ala Ile Leu Asp Asn Gln Asn Leu Gly Lys Leu
35 40 45
Glu Cys Ala Gln Tyr Gln Ala Leu Leu Gln Lys Asn Leu Met Tyr
50 55 60
Ala Ala Ile Ala Asp Ala Gln Pro Gln Ala Pro Ala Ala Pro Pro
65 70 75
Met Ala Pro His Pro Ala Met Gln Gln Ala Gly Tyr Tyr Met Gln
85 20 95
Pro Gln Ala Ala Ala Met Ala Gln Gln Gln Gly Ile Phe Ser Pro
100 105 110
Met Pro Met Gln Phe Asn Asn Met His Gln Met His Asp Pro Gln
1i5 120 125
His Gln Gln Ala Met GLln Gly Gln Met Gly Met Arg Pro Gly Gly
130 135 140
Asn Gly Met Pro Ser Met Leu His Thr Glu Ala Thr His Gly Gly
145 150 155
Ser Gly Gly Pro Asn Ser Ala Gly Asp Pro Asn Asp Gly Arg Gly
165 170 175
Ser Lys Gln Asp Ala Ser Glu Ser Gly Ala Gly Gly Asp Gly Gln
180 185 190
Thr Ser Ala Gly Gly Arg Gly Thr Gly Asp Gly Glu Asp Gly Lys
195 200 205
<210> 117
<211> 639
<212> ADN

<213> Medicago trunculata

<400> 117

147

Pro
Lys
Ala
Leu
Gln
80

His
Lys
Gln
Pro
Gly
160

Gly

Gly

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
624
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atgcagcaga
accactgagce
gacaatcaaa
aatttgatgt
cagatggecec
dgcaatggctc

catcaaatgc
caaggtcaaa

cacctcaaat
agattcaaaa
atcttggaaa
atttagectge
cgecaccctge
agcaacaagg

aggatcageca
tgggacttag

gaggctgctc
gcaagatgct
gocgcacaaca

tcggaggtag
tcggageotay
gtggagatge

<210> 118
<211> 213
<212> PRT
<213> Medicago trunculata

<400> 118

Met Gln Gln Thr
Ile
20

Ile

Gln Thr Asn
Leu

35

Lys Lys

Ala Glu Ala
59

Leu Ala

65

Gln

2la Ile

Met Ala Pro

Pro
1 S

Thr
Leu
Gln

Ala

His

ES 2558 133 T3

gattcctatyg
atatcttgat
acttgcagaa
aattgetgac
gatgcaacaa
aatgttecce

gcatcagcag
acctggaggg
cggcagtggt
gacagcceggce
ttcagaagaa

31ln Met

Thr Glu

Ala Ile
Gln
55

Ala

Tyx

Asp
70

Pro Ala

85

Ala Ala
100

Gln

Pro Gln

Met Met
115
Gln

Pro

Gln Gln Gln
130

Gly Leu

145

Glu

Arg Pro

Ala Ala Leu

Ala
Phe
Gln
Gly

Gly

Met Ala

Gly Asn

Gln Leu
135
Gly Ile
150

Gly Ser

165

Ser
180
Gly

Gly Gly Gly
Gln
155

Glu

Asp Gly

Glu
210

Ser Gly

<210> 119
<211> 624
<212> ADN
<213> Panicum virgatum

<400> 119

Lys

Thr

Gln Asp

Ser Ala

Lys

atgccttcat
gagaacaaga
tgtgcccagt
gegeagocac
ggattctata
caaaaaatgce

caacaacagc
ataaataacg
ggtcaaatga
ggtgatggec
ggaaagtaa

Ile Pro
10
Gln Ile
25
Leu Asp
40
Ala Gln

Gln Pro

Met Gln

0
Gln CGln
105
Pro His
120
His Gln

Asn Asn

Gly Ser

Ala Ser
185
Ala Ala

200

148

Met
Gln
Asn
Leu
Gln
Gln
Gln
Gln
Gln
Gly
Gly
170

Glu

Ala

tcccacaaca
agctgatcet
accaagctca
aaacaccgge
tgcaacatcc
caatgcagtt

agctacatca
gcatgcatcce
cgggcgtggt
aaggaacctc

Met Pro

Lys Tyr

Gln Asn

Ser

Leu

Leu

aacaaacata
ggcaatattg
gcttecagaag
cttgcctecca
tcaggotgea
cggtaatceg

gcaagctatg
aatgcacaac
ggtggagcaa
tgccgcaget

Phe Pro
15
Asp Glu
30

Gly Lys

45

Gln Lys
60
Thr Pro
75
Gly FPhe

Gly Met

Met Gln

Asn
Ala
Tyxr
FPhe

Asp

Leu Met

Leu Pro
Gln
a5

Gln

Met

Pro
110

Gln Gln

125

Ala Met
140
Met His
155
Gly Pro

Ala Gly

His Asn

Gln

Pro

Asn

Thr

Ser

Gly Gln

Met His
Gly
175
Gly

Asp

Ala
190

Gly Asp

205

Gln
Asn
Leu
Tyr
Pro
80

His
Lys
His
Met
Asn
160
Arg
Gly

Ala

60
120
1890
240
300
360

420
480
540
600
639
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atgcagcagc
atccaaaagt
ttaggaaagt
ctggctgcga
atgatgcaac
ccgccaagaa
cttcaacagc
attaatggca
tcagcacctg
acagagcctt
actgatgteg

agatgeecat
atttggatga
tggctgaatg
ttgcagatgc
ctggcatggt
caccattaac
agcaagcaca
tgcagcectat
gccctactga
ctggcaccga
cggagaaatc

<210> 120
<211> 207
<212> PRT
<213> Panicum virgatum

<400> 120

Mef Gln
1
Thr Thr

Leu Ala

Gln Tyr
50
Ala Asp
65
Met Met

Val Pro

Glu Gln
Ala
130
Pro

Leu

Gln
145
Ser Ala

Ala Gly

Thr aAla

Gln Gln

Glu Gln
20
Ile Leu
35
Gln Ala

Ala Gln

Gln Pro
Phe
100
Gln

Met

Gln
115
Phe FPro

Met Gln

Pro Gly

Met
Ile
Glu
Gln
Ero
Gly
85

Pro
Gln
Gly
Ala

Pro

ES 2558 133 T3

geagtcggeg
aaataagcag
tgctcagtat
ccaaccccaa
accaggtgca
cccgcaacayg
ggctcttget
gcaagecgac
tgggcgagga
gagccacaag
ctaa

Pro Met

Gln Lys

Asn Gln

Gln
S5
Pro

Leu

Gln
70
Met Val

Pro Arg

Gln Gln

Gln Met
135
Asp Pro
150

Thx

165

Val Ser
180
Ala Asp

195

Thr

His

<210> 121

<211> 747

<212> ADN

<213> Picea sitchensis

<400> 121

Glu Pro

Asp Val

Gln

Tyxr
Asn
40

Lys
Pro
Pro
Thr
Gln
120
Val
Ala
Gly

Ser

Gly
200

ccccoggoga
cttattttgg
caagctcagc
ccaccacaga
gggcattaca
atgcaagaac
ttcocegggac
cctgetgeeyg
ggcaagcaag
agcacaacceyg

Ala
10
Asp

Ser

Leu
25
Leu Gly

Asn Leu

Gln Asn

Ala
90
Leu

Gly

Pro
105
Leu Gln

Met Arg

Ala Ala
Gly
170
Thr

Arg

Gly
185

Thr Asp

149

ccggeatcac
ccatcctgga
ttcaaaagaa
accctgcaag
tgtcccaagt
agcagcagca
agatggtcat
ccgecgecag
atgcaactgc
cagcagatca

Pro Pro

Glu Asn

Lys Leu

Leu Tyr
60
Pro Ala
75
Gly His

Thr Pro

Giln Gln

Ala
Lys
Ala
45

Leu
Ser
TyY

Gln

Gln

caccgagcag
aaatcagaac
tctcttgtac
tcgoceccacag
accaatgtte
gcagcagcag
gagacctacc
cctacagcag
tggggtgagc
cgatgtgggce

Thr Gly
15
Gln Leu
30
Glu Cys

Ala Ala

Arg Pro

Met Ser
95
Gln Met
110

Ala Gln

125

Thr
140
Ala

Pro

Ala
155
Gly Lys

Glu Ser

Val Ala

Ile

Ser

Gln

Hig

Glu

Asn Gly

Leu Gln
Ala
175
Ser

Asp

Lys
150

Lys Ser

205

Ile
Ile
Ala
Tle
Gln
20

Gln
Gln
Ala
Met
Gln
16¢Q

Thr

Thr

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
624
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atgcagcage
accactgatc
gacaaccaaa
aatttgatgt
cagattcctce
cagcaacaag
cagecgatgg
caacaatetc
ttgcatggtg
tttgggegty
gatcgtggtt
gatggaagag
aaagcctceeg

ES 2558 133 T3

atcteatgca aatgcagece atgatggcgg

acatccagaa

gtacctggat

gagaacaagc

atcttggaaa gctcaatgag tgtgctcagt

atctggetgc
ctaatgcagt
tgactcctca
ctgctttgea
ttcacagcca
agacaaacat
ggtctgectac
caaataagca
ggagttcaac
aagaagaagyg

<210> 122
<211> 248
<212> PRT
<213> Picea sitchensis

<400> 122

Met Gln Gln His
Ile
290

Ile

Ser Asn Asn

Gln Leu
is

Cys

Lys

Glu
50
Ala

Asn Ala

Leu Ala Ile

65

Gln Ile Pro Pro

Leu
1 5

Thr
Leu
Gln
Ala

Asn

gattgctgat
gatgcagtct
gtctctgatyg
tcaagctcag
gecttggeata
gggatgtaat
ctectgetgaa
ggatggagta
tggagggcag
aaactag

Met Gln

Thr Asp

Ala Ile
Gln
55

Ser

Tyr

Asp
70

Ala val

85

Ala
100
Met

His Gln Gln
Ser
115

Gln

Arg Ser
Gln
130
Ser

Ala Gln

His Gln Leu
145
Leu His Gly Glu

Gln
Leu
Gln
Gly

Thrx

Gln Gln

Tyr Ser

Gln Gln
135
Ile Asn
150

Asn Met

165

Phe Glu
180

Arg

Gly Pro

Gln Ala Asn
195
Val Gly
210

Ser

Gly Ser

Ser Thr
225

Lys

Gly

Ala Ser Glu

Phe
Gly
Glu
Gly

Glu

Gly Arg

Phe Thr

Ala
215
Asn

Asn

Gln
230

Glu Gly

245

<210> 123
<211> 735
<212> ADN
<213> Pinus taeda

<400> 123

teotcaaccac
ggtgggcatt
gcagctagat
caacaacage
aattctggag
gggcctcetct
ggtatgcagyg
ggatcagaga
aatgcagaty

Met
10
Ile
25
Asp

His

Leu
40
Ala Lys

Gln Pro

Met Gln

20
Thr
105
Gln

val

Gln
120
Gln His

Ser Gly

Gly Cys

Gln Pro
Gln
Asn
Leu
Gln
Ser
Pro
Pro
Gln
Gly

Asn

catacgccte
agttgattct
accaagcaaa
aagcacaaac
acatgcagca
cttccatgct
agcagcageca
gaagcagtgg
catctggggg
ccaacagggqg
atgecccatcec
agtcagaacc

Met Met

Lys Tyr

Gln Asn

Ala

Leu

Leu

caacaacatc
dggcaattctg
acttcagcag
tgcacatgct
ccagecaggcea
gtattctcag
tcagcagcaa
attgecatatg
cttcecctgaa
cttcactata
aggtgctggt
atcataccty

Ala Tyr
15
Asp Glu
30

Gly Lys

45

Gln
60
Gln

Gln

Ala
75
Gly Gly

Gln Ser

Met Ala

Asn

Thr

His

Leu

Ala

Leu Met

Ala His
Met
25

Ala

Tyr

Met
110

Leu His

125

Gln Gln
140
Ser Ser
155

Gly Pro

170

Ser
185
Asp

Gly
Ile

200

His Pro

Ala Asp

Asn

150

Ala
Arg
Gly

Glu

Thr Ser

Gly Ser

Gln
Gly
Leu
Ala

Asn

Gln Ser

Leu His
Ser
175
Gly

Ser

Glu
190

Lys Gln

205

Ala Gly
220
Ser Glu

235

Asp

Pro

Gly Axrg

Ser Tyr

Ala
Asn
Leu
Tyr
Ala
80

Gln
Ala
Gln
Leu
Met
160
Gly
Met
Asp

Gly

Leu
240

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
747
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15

atgcagcagce
accactgatce
gacaaccaaa
aatttgatgt
cagattcocctc
cagcaacaag
caacaacagc
cacagccagc
acaaacatgg
tctgectaccet
aacaagcagg
agttcaactg
gaagaaggaa

<210> 124
<211> 244
<212> PRT
<213> Pinus taeda

<400> 124
Met Gln

1

Sexr Asn

Lys Gln
Glu
50

Ala

Asn

Leu
65
Gln Ile

His Gln

Arg Ser

Gln His
130
Gly Ile
145
Thr Asn

Phe Gly

Gly Phe

Glu Asn
210
Gly Gln
225

Glu Glu

<210> 125
<211> 663
<212> ADN

acctecatgea
acatccagaa
atctcggaaa
atctggetgce
caaatgcggt
ttactccteca
agcagcagca
ttggcataaa
gatgtaatgg
ctgctgatgg
atggagttgg
gagggcagaa
actag

Gln His
Ile
20

Ile

Asn

Leu
35
Cys Ala

Ala Ile

Pro Pro

Leu

Thr

Leu

Gln

Ala

Asn

ES 2558 133 T3

aatgcagece
gtacctggat
gctcaatgag
tattgctgat
gatgcagtct
gtctctgatg
tcagcageat
ttetggagga
gecetctgtea
tatgcaggtyg
atcagagaat
tgcagatgag

Met Gln

Thr Asp

Ala Ile
Gln
55

Ser

Tyt

Asp
70

Ala val

85

Ala
100
Ile

Gln

Ser
115
Gln Gln

Asn Ser

Met Gly

Gln
Leu
Gln
Gly

Cys

Gln Gln

Tyr Ala
Gln
135
Ser

Gln

Gly
150

Asn Gly

165

Arg Gly
180
Ala Ile
195
Ala His

Asn Ala

Gly Asn

<213> Populus tremula

<400> 125

Sex
Asp
Ala

Asp

Ala Thr

Arg Gly
Ala
215
Ser

Gly

Glu
230

atgatggcgg
gagaacaagc
tgtgctcaat
tctcaacctce
ggtgggcatt
gcagctagat
cagcagcaac
agcagcggtt
tcrgggggat
aacaggggct
goccatgety
tcagaaccat

Met Gln
10

Ile

25

Asp

His

Leu
40
Ala Lys

Gln Pro

Met Gln

30
Thr
105
Gln

Val

Gin
120
Gin Gln

Ser Gly

Pro Leu

170
Ala
185
Asn

Ser

Ser
200
Gly Asp

Glu Pro

151

Pro
Gln
Asn
Leu
Gln
Ser
Pro
Gln
Gln
Leu
Ser
Asp
Lys
Gly

Ser

cctacgeoctc
agttgattct
accaagcaaa
aagcacaaac
acatgcagca
cttecatact
agcagcaaca
tgcatatgtt
tccctgaatt
ttgctataga
gtgctggtga
catacctgaa

Met Met

Lys Tyr

Gln Asn

Ala

Leu

Leu

caacaatatc
ggcaattttg
acttcagcag
tgcacatgct
tcaacaggca
gtatgctcag
acagtetett
geatggtgag
tgggcgtggg
tcgtggttca
tggaagaggqg
ggcctoogag

Ala Tyr
15
Asp Glu
30

Gly Lys

45

Gln
60
Gln

Gln

Ala
75
Gly Gly

Gln Ser

Gln Gln

Asn

Thr

His

Leu

Gln

Leu Met

Ala His
Met
95

Ala

Tyr

Met
110

Gln His

125

Leu
140
Met

Ser

His
155
Ser Gly

Gly Met

Gln Asp

His
Leu
Gly
Gln

Gly

Ser Gln

His Gly

Phe Pro
175
Val Asn
150

Val Gly

205

Gly
220
Leu

Arg

Tyr
235

Ser

Lys

Ser Thr

Ala Ser

Ala
Asn
Leu
TYyr
Ala
80

Gln
Ala
Gln
Leu
Glu
160
Glu
Arg
Ser

Gly

Glu
2440

60
120
180
240
300
360
420
430
540
600
660
720
735
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15

atgcaacagc
actactgatc
gagagccaga
aatctcatgt
cagttccctt
caacagatga
cagccattct
ggtggaagcg
getoettggtyg
agtgggagca
ggaggccagg

acctgatgca
atattcaaca
attcagggaa
acttggctgc
ccagcecggcat
caccacaagc
cagcegcttca
caggacttca
ctggacgatt
agcaagatat
gtggtgatgg

tga

<210> 126
<211> 220
<212> PRT

<213> Populus tremula

<400> 126

Met

Pro
Lys
Ser
Leu
65
Gln
His
Ser
Gln
Gly
145
Ala
Arg
Ser
Glu
<210> 127

<211> 678
<212> ADN

Gln

Ser
Ser
Glu
50

Ala
Phe
Gln
Serx
Gln
130
Leu
Leu
Gly

Glu

Thr
210

Gln

Asn

Leu
35

Cys
Ala
Pro
Gln
Met
115
Ala
His
Gly
Ile
Gly

195
Leu

His

Val
20

Ile
Ala
Ile
Ser
Ala
100
Leu
Leu
Metbt
Ala
Ala
180
Arg

Tyr

<213> Saccharum officinarum

<400> 127

Leu

Thr
Leu
Glu
Ala
Ser
85

Gln
Gln
His
Met
Gly
165
Ser

Gly

Leu

ES 2558 133 T3

gatgcagccc
gtatctggac
actcagtgag
aattgctgat
tatgcagcca
ccttatgget
acaacagcaa
tatgatgcaa
tcctgatttt
tcggagtgca
aggtgaaacc

Met Gln

Thr Asp

Lys Ile
Gln
55

Cys

Asn

Asp
70
Gly Ile

Gln Met

Tyr Ala
Gln
135
Ser

Ser

Gln
150
Arg Phe

Gly Ser

Gly Ser

Ser
215

Lys

atgatggcag
gaaaacaagt
tgtgcagaga
tgtcagcccc
ggagcacatt
geacgctctt
gecocttacaca
agcgaggceta
ggcatggatg
gggtctagty
ctttacttga

cctattaccc
cattgatttt
accaagcaaqg
aacgacctac
acatgcagca
ctatgctgca
gccagctegg
acactgcagg
cctccagtag
aagggcgagyg
aatctgctga

cagcaacgte
gaagattgtt
actgcaacaa
catgcatgcc
tcaacaagct
gtatgctcaa
catgagctct
aggcagtgga
aggaatcgca
aggaagctcet
tgatgggaac

Met

His
Val
49

Ala
Gln
Met
Thr
Gln
120
Leu
Glu
Pro
Lys
Ser

200
Ala

152

Gln

Ile
25

Glu
Arg
Pro
Gln
Pro
105
Gln
Gly
Ala
Asp
Gln
185
Gly

Asp

Pro

10
Gln

Ser
Leu
Gln
Pro
a0

Gln
Pro
Met
Asn
Phe
170
Asp

Gly

Asp

Met

Gln
Gln
Gln
Pro
75

Gly
Ala
Phe
Ser
Thx
155
Gly
Ile
Gln

Gly

Met

Tyr
Asn
Gln
&0

Pro
Ala
Leu
Ser
Ser
140
Ala
Met
Arg

Gly

Asn
220

Ala

Leu
Ser
45

Asn
Thr
His
Met
Ala
125
Gly
Gly
Asp

Ser

Gly
205

Ala

30
Gly

Leu
Met
TYY
Ala
110
Leu
Gly
Gly
Ala
Ala

130
Asp

Tyr Tyr

15
Glu Asn

Lys Leu

Met Tyr
Ala
80

Gln

His

Met
95
Ala Arg

Gln Gln

Ser Ala

Ser Gly
160
Ser Ser
175
Gly Serx

Gly Gly

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
663
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atgcagcagce aacacctgat gcagatgaac cagaacatga ttgggggeta cacctctcect 60
gceogetgtga caaccgatcet catecagcag tacctggatg agaacaagca gcotgatcctg 120
gccatccteg acaaccagaa caatggcaag gtggaggagt gcogaacggcea ccaagctaag 180
ctocagcaca acctcatgta cctggcoccgocc atcgccgaca gocagccacc acagactgca 240
ccactatcac aatacccgtce caacctgatg atgcagecgg goccctcoggta catgecaccg 300
cagtceoggge agatgatgag ccegcagteg ctaatggegg cgeggtcctce catgatgtac 360
gegcacccogt ccatgtcace acteocagcag cagcaggcag cgcacgggea gctgggcatg 420
gcttcagggg gcggcggtbgg cacgaccagt gggttcaaca tcoctcecatgg cgaggecagt 480
atgggeoggtyg ctggtggcge ttgtgeoegge aacaacatga tgaacgccogg catgttcetea 540
ggctttggee geageggeag tggegocaag gagggateoga cctegetgte ggttgacgte €00
cgtggtggca ccagctoccgg cgcgcaaage ggggacggcg agtacctgaa agceaggcacc €60
gaggaagaag gcagttaa 678
<210> 128
<211> 225
<212> PRT
<213> Saccharum officinarum
<400> 128
Met Gln Gln Gln His Leu Met Gln Met Asn Gln Asn Met Ile Gly Gly
1 5 10 15
Tyr Thr Ser Pro Ala Ala Val Thr Thr Asp Leu Ile Gln Gln Tyr Leu
20 25 30
Asp Glu Asn Lys Gln Leu Ile Leu Ala Ile Leu Asp Asn Gln Asn Asn
35 40 45
Gly Lys Val Glu Glu Cys Glu Arg His Gln Ala Lys Leu Gln His Asn
50 55 60
Leu Met Tyr Leu Ala Ala Ile Ala Asp Ser Glm Pro Pro Gln Thr Ala
65 70 75 80
Pro Leu Ser Gln Tyr Pro Ser Asn Leu Met Met Gln Pro Gly Pro Arg
85 90 95
Tyr Met Pro Pro Gln Ser Gly Gln Met Met Ser Pro Gln Ser Leu Met
100 105 110
Ala Ala Arg Ser Ser Met Met Tyr Ala His Pro Ser Met Ser Pro Leu
115 120 125
Gln Gln Gln Gln Ala Ala His Gly Gln Leu Gly Met Ala Ser Gly Gly
130 135 140
Gly Gly Gly Thr Thr Ser Gly Phe Asn Ile Leu His Gly Glu Ala Ser
145 150 155 160
Met: Gly Gly Ala Gly Gly Ala Cys Ala Gly Asn Asn Met Met Asn Ala
155 170 175
Gly Met Phe Ser Gly Phe Gly Arg Ser Gly Ser Gly Ala Lys Glu Gly
180 185 150
Ser Thr Ser Leu Ser Val Asp Val Arg Gly Gly Thr Ser Sex Gly Ala
195 200 205
Gln Ser Gly Asp Gly Glu Tyr Leu Lys Ala Gly Thr Glu Glu Glu Gly
210 215 220
Ser
225
<210> 129
<211> 561
<212> ADN

<213> Saccharum officinarum

<400> 129

153
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atgcagcagc
accacggagc
gaaaatcaga
aacctcttgt
cagatggege
ttcccaccga
caggctcage
atgcctcagt

gctgatgggg
aatgatggtyg

cgatgecceat
agatccaaaa
acctaggaaa
atctegetge
cgcctggtge
ggacacctct
tgctaaattt
ccattcaagt

tcecgectegga

gaagcgacta

<210> 130
<211> 186
<212> PRT

<213> Saccharum officinarum

<400> 130
Met
1
Ala
Lys
Ala
Leu

65
Gln

Gln
Gln
Gly
Ile
145
Ala

Thr

<210> 131
<211> 642
<212> ADN

Gln
Ala
Gln
Glu
50

Ala

Met

Val
Glu
Leu
130
Gln
Gly

Gly

Glin
Gly
Leu
as

Cys
Ala

Ala

Pro
Gln
115
Met
Val
Gly

Gly

Pro
Ile
20

Ile
Ala
Ile

Pro

Met
100
Gln
Val
Gln
Val

Asp
180

<213> Saccharum officinarum

<400> 131

Met

Thr

Leu

Gln

Ala

Pro

Leu
Ala
Gln
Ala

165
Asn

ES 2558 133 T3

gcageccgcag
gtatctggat
attggcagaa
aatcgcagat
attgcctgga
aacaccccayg
cagtggccta
tcagcaagct
geectoggge

g

Pro Met

Thr Glu

Ala Ile
Gln
55

Ala

Tyr

Asp
70

Gly Ala

85
Fhe

Pro Pro

Gln Gln
Pro
135
Gln

Arg

Ala
150
Ser Glu

Asp Gly

gogocggaga
gagaataagc
tgtgetcagt
gcccaaccac
gtagggcagt
cagatgcagg
atggttgcta
cagccaccac
attgagaacc

tgaccceggc
agcttatttt
atcaatcaca
agactgctgt
acatgtcaca
agcagcaact
gacctggcat
cagcagggaa
acaggagcac

cgcecggaatc
ggctattttyg
acttcagaag
aagcogocct
ggtgcctatyg
tcagcagcayg
ggtcaacggc
caaacaggat

tggtggtgat

Gln Pro
Ile
25

Glu

Gln

Leu
40
Ser Gln

Gln Pro

Leu Pro

Thr
1058
Gln

Arg

Gln
120
Gly Met

Pro Pro

Pro Ser

Ser
185

Gly

154

Gln
10

Gln
Asn
Leu

Gln

Gly

80
Pro

Ala
Val
Pro
Gly

170
Asp

Ala
Lys
Gln
Gln
Thr

75
val

Leu
Gln
Asn
Ala

155
Ile

Pro
Tyx
Asn
Lys
60

Ala

Gly

Thr
Leu
Gly
140
Gly

Glu

Glu
Leu
Leu
45

Asn
Val

Gln

Pro
Leu
125
Met

Asn

Asn

Met
Asp
30

Gly
Leu

Ser

Tyr

Gln
110
Asn
Pro

Lys

His

Thr
15

Glu
Lys
Leu

Arg

Met

95
Gln

Phe
Gln
Gln

Arg
175

Bro
Asn
Leu
Tyr
Pro

80
Ser

Met
Ser
Serx
Asp

160
Ser

60
120
180
240
300
360
420
480
540
561
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atgcagcagc
ggcatcacca
atcctyggaaa
caaaagaacc
cctgcaggtce
tcacaagtac
cagcagcaac
atgagaccag
gcggagctge
acaacggctg
gcagatagtyg

agatgcccat
cogageoagat
atcagaactt
tcttgtacct
gceocctcagat
caatgttece
agcttcagca
ctaccatcaa
aacaaccacc
gcgtgagetce
aggcaggtgyg

ES 2558 133 T3

gccgecggcy
ccaaaagtat
aggaaagttyg
ggctgcgatt
gatgcaacct
tccaagaact
gocagcaagcg
cggcatacag
acctatcceca
agagccttct

tgacgtggcg

cecegetgegy
ttggacgaaa
gctgaatgtyg
gctgatgcce
ggtatagtgc
ccattaaccc
caggetcetta
cagcctatge
gctgacygggce
gccaatgaga
gagaaatcet

cggoggogcce
ataagcaact
ctcagtatca
aacccecagcec
caggtgcggyg
cacagcagat
cattcccoctgg
aagctgaccce
gagtaagcaa
gcocacaagac
aa

cecoggcggec
tattttggcce
agctecaactt
accacaaaac
gcattacatg
gcaagagcag
acagatggtc
tgccegggea
gcagcaggac
cacaactgga

<210> 132
<211> 213
<212> PRT

<213> Saccharum officinarum

<400> 132
Met
1
Pro
Glu
Lvs
Leu
65
Pro
Gly
Thr
Gln
Thr

145
Ala

Lys
Glu

Val

<210> 133
<211> 645
<212> ADN

Gln
Pro
Asn
Leu
50

Tyx
Ala
His
Pro
Ala
130

Ile

Glu

Gln
Ser

Ala
210

Gln
Ala
Lys
Ala
Leu
Gly
Tyr
Gln
115
Gln

Asn

Leu

Gln

His
195
Glu

Gln
Ala
290

Gln
Glu
Ala
Arg
Met
100
Gln
Ala
Gly

Gln

Asp
130
Lys

Lys

<213> Solanum tuberosum

<400> 133

Met Pro Met

Gly Ile Thr

Leu Ile Leu
Gln
55

Ala

Cys Ala

Ala Ile
70
Pro Gln Met
85
Ser

Gln val

Met Gln Glu

Thr Phe
135
Gln

Leu

Gln
1590
Pro

Ile

Gln Pro

165

Thr Thr Ala

Thr Thr Thr

Ser

Pro
Thr

Ala
40

Tyr
Asp
Met
Pro
Gln
120
Pro

Pro

Pro

Gly

Gly
200

155

Pro
Glu
25

Ile
Gln
Ala
Gln
Met
105
Gln
Gly
Met

Ile

val
185
Ala

Ala
10

Gln
Leu
Ala
Gln
Pro
20

Phe
Gln
Gln

Gln

Pro

170
Ser

Asp

Pro
Ile
Glu
Gln
Pro
75

Gly
Pro
Gln
Met
Ala

155
Ala

Ser

Ser

Ala
Gln
Asn
Leu
60

Gln
Ile
Pro
Gln
val
140

Asp

Asp

Glu

Glu

Ala
15
Leu

Ala Ala

Lys Tyr
30
Gln Asn
45

Gln

Leu

Lys Asn

Prco Pro Gln

Val Pro Gly
95
Thr Pro
110

Gln

Arg
Leu Gln
125
Met

Arg Pro

Pro Ala Arg

Gly Arg Val

175
Ser Ala
150

Gly

Pro

Ala
205

Gly

Ala
Asp
Gly
Leu
Asn
80

Ala
Leu
Gln
Ala
Ala

160
Ser

Asn

Asp

60
120
180
240
300
380
420
480
S44
600
642



10

15

atgcagcagc
actactgaceo
gagagccaaa
aatctgatgt
cagttctett
cagcaacaac
atgctctatg
ggcttgcata
cacatgette
gcaaataagc
ggtgatggtyg

acctgatgea
atattcaaca
actcgggaaa
accttgctgce
ctggtgggat
aagcgcaaca
gacaacaaca
gtagccaact
aaagtgaatce
aagacattgg
gtgagaatct

ES 255

gatgcagccc
gtatttggat
actcagtgaa
tattgctgat
gatgcagcca
aatggcaaca
gcagcagcag
tggcatgagt
atcaccteat
gagtagtatyg
ttatctgaaa

8 133 T3

atgatggcag
gagaacaaat
tgtgcagaga
tcacaaccte
gggacacaca
caacaactca
cagcagtctc
tctggcagtyg
ggtggtggtt
tctgctgaag
gcttetgagy

cttactatec
cactcattct
accaagetayg
agccttetag
gttacctgca
tggctgcaag
agttatcaca
gtggaagcac
tctctecatga
ggcgeggcyyg
attga

aacgaacgtc
gaaaattgtt
gcttcagagy
catgcattct
gcagcagcayg
atcctcatca
atttcaacaa
tggacttcat
cttcggeegt
aagctcaggt

<210> 134
<211> 214
<212> PRT

<213> Solanum tuberosum

<400> 134

Met
1
Pro
Lys
Ser
Leu
&5
Gln
Gln
Leu
Gln
Ser
145
His
Asp

Glu

Leu

210

<210> 135
<211> 645
<212> ADN

Gln Gln His
Val
20

Ile

Thr Asn

Leun
35
Cys

Ser
Glu Ala
50

Ala

Ala Ile

Phe Ser Ser

Gln Gln
100

Ala

Gln

Met Ala

115

Gln Gln Gin

130

Gln Leu Gly

Met Leu Gln

Phe Gly Arg

180
Gly Arg Gly
185
Ala

Lys Ser

<213> Sorghum bicolor

<400> 135

Leu
Thr
Leu
Glu
Ala
Gly
85

Gln
Arg
Ser
Met
Serx
165
Ala
Gly

Glu

Met
Thr
Lys
Asn
Asp
70

Gly
Gln
Ser
Gln
Ser
150
Glu
As=n

Ser

Asp

Gln
Asp
Ile
Gln
S5

Ser
Met
Gln
Ser
Leu
135
Ser
Ser
Lys

Ser

Met
His
val
40

Ala
Gln
Met:
Gln
Ser
120
Ser
Gly
Ser

Gln

Gly
200

156

Gln
Ile
25

Glu
Arg
Pro
Gln
Ala
105
Met
Gln
Ser
Pro
Asp

185
Gly

Pro
10

Gln
Ser
Leu
Gln
Pro
90

Gln
Leu
Fhe
Gly
His
170
Ile

Asp

Met
Gln
Gln
Gln
Pro
75

Gly
Gln
Tyr
Gln
Gly
155
Gly
Gly

Gly

Met
Tyr
Asn
Arg
60

Ser
Thr
Met
Gly
Gln
140
Ser
Gly

Ser

Gly

Ala Ala

Leu Asp
30
Ser Gly
45
Asn Leu

Ser Met

His Ser
Thr
110
Gln

Ala

Gln
125
Gly Leu

Thr Gly

Gly Phe
Met
190
Asn

Ser

Glu
205

Tyx
15

Glu
Lys
Met
His
Tyr
95

Gln
Gln
His
Leu
Ser
175

Ser

Len

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
645

Tyr
Asn
Leu
Tyxr
Ser
80

Leu
Gln
Gln
Ser
His
160
His
Ala

Tyr



10

15

atgcagcagce
gcggccggca
ttggccatce
caacttcaaa
caasacccty
tacatgtcac
gagcagcage
atggtcatga
cgggcagegg
gacacagcygg
ggagcagata

agatgcccat
tcaccaccga
tagaaaatca
agaacctctt
caggtegeee
aagtaccaat
agcaacaget
gaccagctac
agctgecaaca
ctggggtgag
gtgaggcagyg

<210> 136
<211> 214
<212> PRT
<213> Sorghum bicolor

<400> 136

Met Gln
1
Thr Ala

Leu Asp

Leu Gly
50
Asn Leu
65
Gln Asn

Gly Ala

Pro Leu
Gln
130
Ala

Gln

Pro
145
Arg Ala

Val Ser

Asn Glu

val
210

Asp

Gln

Pro
290
Glu
35
Lys Leu

Leu

Tyx

Pro Ala

Gln Met
Pro Ala
Asn Lys
Ala
Leu

Gly

ES 2558 133 T3

gccgcecggeg
gcagatccag
gaacttagga
gtacctggct
tcagatgatg
gttcoctcoca
tcagcagcag
catcaacggc
gccageatet
ctcagageet
tggagacgty

Pro Met

Ala Gly

Gln Leu

Glu Cys
55
Ala Ala
70

Arg Pro

85

His
100
Pro

Gly

Thr
115
Gln Ala

Thr Ile

Ala Glu

Tyr
Gln
Gln
Asn

Leu

Met Ser

Gln Met

Ala Leu
135
Gly Met
150

Gln Gln

165

Gln
180
His

Lys

Ser
155

Ala Glu

Asp
Lys

Lys

<210> 137
<211> 558
<212> ADN
<213> Triticum aestivum

<400> 137

Thr Ala

Thr Thr

Ser

cecgetgegy
aagtatttgg
aagttggetg
gcgattgcetyg
caacctggta
agaactccat
caagcgcagg
atgcagcagc
gtcccagccg
tctgeccaatyg
gcggagaaat

Pro

10

Ile

25

Ile
49

Ala

Ile Ala

Gln Met

90
Gln val
105
Gln Glu
120
Ala Phe

Gln Gln

Pro Ala

Pro Ala
Thr Thr
Leu Ala
Gln Tyr
Asp
Met
Pro
Gln
Pro
Pro

Ser

cggcggcgdac
acgaaaataa
aatgtgctca
atgcccaacc
tagtgccagyg
taaccccaca
ctecttgcatt
ctatgcaggc
acgggcgagt
agagccacaa
cctaa

Pro Ala

Glu Gln

Ile Leu

Ala

Ile

Glu

ggcgccceeyg
gcaacttatt
gtatcaagct
ccgaccaccg
tgcagggeat
gcaaatgcaa
coectgggeag
tgaccctgcce
aagcaagcag
gaccacaacc

Ala Ala
15
Gln Lys
30

Asn Gln

45

Ala
&0
Gln

Gln

Ala
75
Gln Pro

Met Phe

Gln Gln

Gln
Pro
Gly
Pro

Gln

Leu Gln

Arg Pro

Ile Val
95
Pro Axg
110

Gln Leu

125

Gln
140
Gln

Gly

Met
155

Val Pro

170

Ala Gly
185
Thr Gly

200

157

vVal

Ala

Ser Ser

Asp Ser

Met

Ala

Ala

Glu

Glu

vVal Met

Asp Pro
Gly
175
Ser

Asp

Pro
120

Ala Gly

205

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
645

Ala
Tyr
Asn
Lys
Pro
80

Pro
Thr
Gln
Arg
Ala
160
Arg
Ala

Gly



10

15

atgcagcaag
ggcoctcagea
atcttggaaa
cagaagaatc
cgtcctcaga
ccaatgtteco
cagcaacagg
aatggcatge
gagccttetg
tgggctgatc

cgatgceccat
ccgagcagat
atcagaacct
ttttgtattt
tggcaccace
ctcecgaggac
ctcagatgct
ctcaggeoce
gcactgagag
agtcctaa

<210> 138
<211> 185
<212> PRT
<213> Triticum aestivum

<400> 138

Met Gln Gln Ala
1 S
Pro Pro Ser Ala
20
Glu Asn Lys Gln
35

Leu Ala Glu
50

Tyr

Lys
Leu Ala
65

Arg

Leu

Pro Gln Met
Val
100

Glu

Met Ser Gln

Gln Met Gln

115
Phe Ala Gly Gln
130
Gln Ala Gln
145

Glu

Pro

Pro Ser Gly

Met
Gly
Leu
Cys
Ala
Ala
85

Pro
Gln
Met

Val

Thr

ES 2558 133 T3

gcegcecggey
ccaaaagtac
gggaaagttg
ggctgeaate
tagtgcatce
ccctctaacy
tcecgtttget
tcaagttgaa
ccacaggagce

Pro Met

Leu Ser

Ile Leu

Ala Gln
55
Ile Ala
70
Pro Pro

Met Phe

Gln Leu

Ala
135
Pro

Val

Glu
150

Glu Ser

165

Gly Gly Ser Gly

180

<210> 139
<211>603
<212> ADN
<213> Triticum aestivum

<400> 139

Trp

Ala Asp

Thr

Ala
40

Ty
Asp
Ser
Pro
Gln
Arg
Ala
His

Gln

gcggcggcegce
ctggatgaaa
gcggaatgtg
gctgatactc
ccaggggcag
cctcagcaga
ggtcaaatgyg
ccagectatyg
actggtgccg

Ala
10
Gln

Pro Proc
Glu
25

Ile Leu

Gln Ala

Thr Gln

Ala Ser
90
Pro Arg
105
Gln Gln
120

Pro Gly

Tyr Ala
Ser
170
Ser
185

Arg

158

cggggatgcc
ataagcaact

ctcagtatca
agccacagac
ggcattacat
tgcaggageca
ttgegagacce
cagcaggtgg
ataatgacgg

Ala Ala

Ile Gln

Glu Asn

Gln Leu
60
Pro Gln
75
Pro Gly

Thr Pro

Gln Ala

Ala
Lys
Gln
45

Gln
Thrx
Ala

Leu

Gln

tccgtctget
aattttgget
agctcagett
cactgtaagc
gtcacaggty
gcaactacag
tggggctgte
ggccagttet

ggggagcggc

Pro Gly
15
Tyr Leu
30
Asn Leun

Lys Asn

Thr Val

His
a5
Pro

Gly

Thr
110

Met Leu

125

Val
140
Gly

Ala

aAla
155

Thr Gly

Asn
Gly

Ala

Gly Met

Ala Ser

Asn
175

Bsp

Met
Asp
Gly
Leu

Ser
80

Tyr
Gln
Pro
Pro
Ser

160
Asp

&0
120
180
240
300
360
420
480
540
558
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15

atgcagcagyg
atcaccaccg
cttgaaaatc
aagaatctet
cacccectcaga
ccaatgttce
cagcettcage
ggcaccgtca
gcacctggag

accaagagcc

cgatgtcctt
agcagatcca
agaacctagg
tgtatctagce
tggtgeagec
ctccaagaac
agcagcaagc
acggeatgca
ggagcaageca

acaagaacgc

taa

<210> 140
<211> 200
<212> PRT
<213> Triticum aestivum

<400> 140

Met Gln Gln Ala

Pro Ala Gly
20

Leu

Ser

Gln
35
Glu

Asn Lys
Ala
50

Leu

Leu Cys

Ala Ala

Tyr
&5

His Pro Gln Met

Met
1 )

Ile
Tle
Ala
Ile

Val

ES 2558 133 T3

gcecceggga
aaagtatttg
aaagttggct
tgctatcgeg
tggtagtatg
gcctttaacce
ceaggeccte
gcagectaty
ggacgecgea

gggagcagag

Ser Leu

Thr Thr

Leu Ala

Gla Tyrx
55
Ala Asp
70

Gln Pro

85

Gln val
100

Glu

Met Ser

Gln
115
Ser

Gln Met

Ala Leu Phe

130

Gly Met Gln Gln

145

Ala Pro Gly Gly

Pro

Gln

Pro

Pro

Ser

Met Phe

Gln His
Gln
135
Gln

Ala

Met
150

Lys Gln

165

Glu Pro Ser Gly
180
Ala Val

Gly Asp

195

<210> 141

<211> 672

<212> ADN

<213> Vitis vinifera

<400> 141

Thr

Ala

Lys Ser

Glu Gln

gcggtegged
gatgaaaata
gaatgtgctc
gatgoccaac
caaggtgcag
ccacagcaga
tctttceccey
caagcagccyg
gtggctgggy

gaggtgggcyg

Pro Pro
10

Gln

25

Leu

Glu

Ile
40
Gln Ala

Ala Gln

Gly Ser

90
Pro
105
Gln

Pro

Gln
120
Val val

Ala Ala

Asp Ala

His Lys
185
Ser
200

159

Gly
Ile
Glu
Gln
Pro

Met

Leu
Met
Gly
Ala

170
Asn

cggtgtoctc
agcaacttat
agtatcaagc
caccacagaa
ggcattacat
tgcaagagca
cccaggtggt
gcgaccteoca
ccagctcgga

ctgatgtagc

Ala Val

Gln Lys

Asn Gln

Gly
Tyr

Asn

geeggeccgge
tttggceate
tcaactccaa
ccctacaagt
gtcacaagta
gcagcaccag
catgagacca
gccageagca
accatctggc

agaacaatcc

Val
15
Asp

Ala

Leu
30

Leu Gly

45

Gln
60
Gln

Leu

Pro
75
Gln Gly

Thr Pro

Gln Gln

Lys
Asn
Ala
Leu

Gln

Asn Leu

Pro Thr

His
95
Pro

Gly

Thxr
110

Gln Ala

125

Pro
140
Leu

Arg

Asp
155
Val Ala

Ala Gly

Gly
Gln
Gly

Ala

Thr Val

Pro Ala
Ser
175
Glu

Ala

Glu
19¢

Ser
Glu
Lys
Leu
Ser
80

Tyr
Gln
Gln
Asn
Ala
160

Ser

Val

&0
120
130
240
340
360
420
480
5490

600
603



10

15

atgcagcagce
accactgatc
gagagccaga
aacctcatgt
cagtccoctc
caacaaatga
ccattttegg
ggaagtgcag
ctggggactyg

gcaggeaggy
gggaactcag
gatgggaatt

acctgatgeca
acattcagca
attcaggaaa
acctggectgc
ctagtggcat
caccacagtc
coctgcaaca
gacttcacat
gtgggtttee
gaatggctgg
gaggtcaggyq
ga

<210> 142
<211> 223
<212> PRT
<213> Vitis vinifera

<400> 142

Met Gln Gln His
vVal
20

Ile

Pro Ser Asn
Len

35
Cys

Lys Ser

Thr Glu
50
Ala

Ala

Leu Ala TIle

65

Gln Phe Pro Pro

Leu
1 5

Thr
Leu
Glu
Ala

Ser

ES 2558 133 T3

gatgcagecc
gtatcttgat
attgactgaa
aattgectgat
tgttcagcca
getoctagget
acaacaagcc
gctgcaaagc
tgatttcage
tgggagcaag
tggggatgga

Met Gln

Thr Asp

Lys Ile
Gln
55

Ser

Asn

Asp
70

Gly Ile

85

Gln Gln Ala
100

Leu

His

Met
115
Ile

Ser Ser

Ala His
130
His

Gln

Leu Met Leu

145

Leu Gly Thr Gly

Gln
Tyr
Ser
Gln

Gly

Gln Met

Thr Gln

Gln Leu
135
Ser Glu
150

Phe Pro

165

Gln Ala
180

Ala

Gly Leu

Met Asn
195
Gly

Gly

Asp Gly Glu

210

<210> 143
<211> 663
<212> ADN
<213> Zea mays

<400> 143

Ala

Glu

Thrx

Gly Arg

Gly Arg

Leu Tyr

215

Met
His
val
40

Ala
Gln
val
Thr
Gln
Gly
Gly
Asp
Gly
Gly

Leu

atgatggcag
gaaaacaagt
tgtgcagaga
tetecaacccec
ggagctcact
gcacgctect
atccatagec
gaggggagta
cgtggaactt
caagatatgg
ggtgagactc

Gln Pro
10
Ile Gln
25
Glu Ser

Arg Leu

Pro Gin

Gln Pro
20
Pro Gln
105
Pro Phe
120

Met Gly

Ser Asn

Phe Ser
170
Met Ala
185
Gly Asn
200

Lys Ala

160

cctattaccce
cattgattct
accaggcaag
aaccacccac
acatgcaaca
ccatgctgta
agcttggcat
atccaggagyg
ctggagaagyg
gaaatgcaga
tttacttgaa

Met Met

Gln Tyr

Gln Asn

Ala

Leu

Ser

cagcaacgtc
gaagattgtt
actacagaga
catgcatgct
ccaacaagct
cacccaacaa
gggctcetggt
caatggaaca
cctgcagget
agggcgagga
agctgctgaa

Ala Tyr
15
Asp Glu
30

Gly Lys

45

Gln Arg
60
Pro Pro
75
Gly Ala

Ser Leu

Ser Ala

Asn

Thr

His

Leu

Leu

Leu Met

Met His
Met
95

Ala

Tyx

Ala
110

Gln Gln

125

Ser Gly
140
Pro Gly
155
Arg Gly

Gly Gly

Ser Gly

Gly
Gly
Thr
Ser

Gly

Ser Ala

Asn Gly

Ser Gly
175
Lys Gln
120

Gln Gly

205

Glu
220

Ala

Asp

Gly Asn

Tyr
Asn
Leu
Tyr
Ala
80

Gln
Arg
Gln
Gly
Thr
160
Glu

Asp

Gly

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
672



10

15

atgcagcagc
gcggcaggca
ttggccatcce
caacttcaaa
caaaaccctg
tacatgtcac
gagcagcagc
cctggacaga
caggctgacc
gggcgaggaa
agccacaaga

agatgcccat
tecactaccga
tggaaaatca
agaacctctt
caggtcgecc
aagtaccaat
aacaacaaca
tggtcatgag
ctgcceggge
gcaagcagga
gogecaccegyg

ES 2558 133 T3

gecgoeggey
gcagatccayg
gaacttaggy
gtacctgget
tcagatgatg
gttccetcea
gtttcagcag
accaggcace
agcagcggag
caccgceygggt
agcagatacce

cccgetgcoog
aagtatttgyg
aagttggctg
gcgattgetyg
cagcctggta
agaaccccat
cagcagcagc
atcaacggca
ctgcagcagg
ggggcgaget
gaggcaggtyg

ccgeggeggce
acgaaaataa
aatgtgctca
atgcccaacc
tagtgccagg
taaccccaca
aagtgcaggc
tgcagcagca
cagcacctat
cagagccttce

gcgacgtgge

ggcgccceeyg
gcaacttatt

gtatcaagct
ccagcctceeyg
tgcggggeat
gcagatgcag
tcttacattt
gcagectatg
ccecagetgac
tgccaatgag
cgagaaatcc

taa

<210> 144
<211> 220
<212> PRT

<213> Zea mays

<400> 144
Met

1
Ala

Leu
Leu
Asn
65
Gln
Gly
Pro
Gln
Val
145
Gln
Ile
Ser
Asp
<210> 145

<211> 2193
<212> ADN

Gln

Ala

Asp
Gly
50

Leu
Asn
Ala
Leu
Gln
130
Met
Ala
Pro

Ser

Thr
210

Gln

Pro

Glu
35

Lys
Leu
Pro
Gly
Thr
115
Gln
Arg
Asp
Ala
Glu

195
Glu

<213> Oryza sativa

<400> 145

Gln

Pro

20
Asn

Leu
TyYr
Ala
His
100
Pro
Gln
Pro
Pro
Asp
180

Pro

Ala

Met

Ala

Lys
Ala
Leu
Gly
85

Tyr
Gln
Gin
Gly
Ala
165
Gly

Ser

Gly

Pro

Ala

Gln
Glu
Ala
70

Met:
Gln
Gln
Thr
150
Arg
Arg

Ala

Gly

Met

Gly

Leu
Cys
55

Ala
Pro
Ser
Met
Val
135
Ile
Ala
Gly

Asn

Asp
215

Pro Pro

Ile Thr

25
Ile Leu
40
Ala Gln

Ile Ala

Gln Met
Val
105
Glu

Gln

Gln
120
Gln Ala

&sn Gly

Ala Ala

Ser Lys
185
Glu Ser
200

Val Ala

161

Ala
10
Thr

Ala
Tyr
Asp
Met
90

Pro
Gln
Leu
Met
Glu
170
Gln
His

Glu

Pro

Glu

Ile
Gln
Ala
75

Gln
Met
Gin
Thr
Gln
155
Leu
Asp

Lys

Lys

Ala

Gln

Leu
Ala
60

Gln
Pro
Phe
Gln
Phe
140
Gln
Gln
Thr

Ser

Ser
220

Ala Ala
15

Lys

Ala

Ile Gln

30

Glu Asn Gln
45
Gln

Leu Gln

Pro Gln Pro
Val
95

Arg

Gly Ile
Pro
110
Gln

Pro
Gln Gln
125
Pro

Gly Gln

Gln Gln Pro
Ala
175

Gly

Gln Ala

Ala Gly
is0
Ala Thr

205

Gly

Ala

Tyx

Asn
Lys
Pro
80

Pro
Thr
Phe
Met
Met
160
Pro

Ala

Ala

60
120
i80
240
300
360
420
480
540
600
660
663



10

15

20

25

aatccgaaaa
aaatataaaa
catcecaccta
tttcoettagt
tetgteatga
aaaaaatctt
atgaagatat
ctgtgcattc
ttagtaatta
gtacttacgc
tcaactageca
tgaattcaag
aattttacag
aaaaaaagaa
acagagtggc
tceogcaacaa
aaccaagcat
ggaggecatce
cgaccgectt
cacctectcee
tgtagtacgg
gatttgggat
ggttttcaat
gattttgtga
aataaaagta
ctatectttg
atgagattga

acagtagtcc
cctgttcttce
ctttctggtt
gctgtagtte
tttctgatet
attatttttt
tgtcctcaat
cctgtagaag
agctgtaate
tggtgtagct

<210> 146
<211>12

<212> PRT
<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Caja |

<220>

<221> VARIANTE
<222> (3)..(3)
<223> /sustituir = "Lys"

<220>

<221> VARIANTE
<222> (4)..(4)
<223> [sustituir = "Met" /sustituir = "Phe" /sustituir = "His"

<220>

<221> VARIANTE
<222> (6)..(6)
<223> /sustituir = "Glu"

gttteotgeac
tgagacctta
ctttagtgge
aattaagtgg
agttaaatta
tctagctgaa
tctgaacgta
gtcatatcgc
aagacaattg
acacactttg
acacatctet
cactccacca
aatagecatga
ttttgctogt
tgeccacaga
ccttttaaca
cctcectecte
aagccaagaa
cttcgatcca
tcacagggta
gecgttgatgt
agaggaggtte
cgtctggaga
gtaccttttyg
cggttgtttg
tttattccet
atgattgatt

ccatcacgaa
cgatttgctt
cagttcaatg
agttaatagg
ccatttttaa
ttattagctc
tttgtttteca
tttcttittyg
gggatagtta
tgccacttte
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cgtttteace
tatatgtagce
aatcgggcta
gaaaatgaaa
ttegaggtag
ctcaatgggt
ttggcaaaga
acatcattaa
acttattttt
tgctcatgtg
aatatcacte
tcaccagacc
aaagtatgaa
gcgegagoga
acaacccaca
gcaggctttg
ccatctataa
gagggagagc
tatcttecgyg
tgtgcecctte
taggaaagyy
ttgatgttge
gctctatgga
tttgaggtaa
gtcctegatt
attgaacaaa
cttaagcctg

attcatggaa
tagtcccaga
aattgattge
taatacccct
ttatatgaaa
tcaccectte
aattcacate
gttattcett
tactgettgt
accagcaaag

ccctaactaa
gctgataact
aataaaaaag
tcattattge
ccataattgt
aaagagagag
tttaaacata
ggacatgect
attatttatc
catgtgtgag
gcecotatttaa
acttttaata
acgaactatt
caatctccca
aaaaacgatg
cggccaggag
attcctcoccce
accaaggaca
tcgagttett
ggttgttctt
gatctgtate
atgttatcgg
aatgaaatgg
aatcagagea
ctggtagtga
aataatccaa
tccaaaattt

acagttataa
atttttttte
tacaaataat
atagtttagt
tgaactgtag
attattctga
gattatctat
gactgcttga
tcttatgatt
cte
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caatataggyg
agaactatgc
agtegetaca
ttagaatata
catcaaactc
attctcttea
taattatata
tactccatec
ttttttegat
tgcacctect
tacatttagg
atatctaaaa
taggttittte
tattgggcac
atctaacgga
agaggaggay
ccttttcece
cgcgactagc
ggtcgatctc
ggatttattyg
tgtgatgatt
tteggtttga
tttagggtac
ccggtgattt
tgcttctcga
ctttgaagac
cgcagctggce

tccbcaggaa
ccaaatatct
gcttttatag
caggagaaga
cataagcagt
gctgaaagtc
gcattatcct
ttacagaaag
catttecttt

aacgtgtgct
aagaaaaact
ctagtttoegt
cgttcacatc
ttecttgaata
aaaaaataga
attttatagt
caatttttat
tagatgcaag
caatacacgt
tagcaatatc
tacaaaaaat
acatacaaaa
acaggcaaca
ggacagcaag
aggcaaagaa
tctectatata
agaagccgag
ttccctecte
ttctaggttyg
cotgttettyg
ttagtagtat
ggaatcttgc
tgcttggtgt
tttgacgaag
ggtcccgttg
ttgtttagatc

caggggattc
taaaaagtca
cgttateeta
acttatccga
attcatttgg
tggcatgaac
cttgtatcta
aaatttatga
gtgcagttct

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
9260

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
15090
1560
1620

1680
1740
1800
1860
1920
1980
2040
2100
2160
2193
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55

60

<220>

<221> VARIANTE
<222> (7)..(7)

<223> /sustituir = "Asp"

<220>

<221> VARIANTE
<222> (9)..(9)

<223> [sustituir = "Asn"

<220>
<221> VARIANTE
<222> (10)..(10)

ES 2558 133 T3

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<400> 146

Ile Gln Gln Tyr Leu Asp Glu Asn Lys Xaa Leu Ile

1

<210> 147

<211>10

<212> PRT

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Caja ll

<220>

<221> VARIANTE

<222> (3)..(3)

<223> [sustituir= "Leu" /sustituir="Val"

<220>

<221> VARIANTE
<222> (7)..(7)

<223> [sustituir="Thr"

<400> 147

Asn Leu Met Tyr Leu Ala Ala Ile Ala Asp

1

<210> 148

<211> 53

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador: prm06681

<400> 148

5

5

ggggacaagt ttgtacaaaa aagcaggctt aaacaatgca acagcacctg atg 53

<210> 149

<211> 50

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador: prm06682

<400> 149

ggggaccact ttgtacaaga aagctgggtc atcattaaga ttccttgtge 50
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<210> 150
<211> 615
<212> ADN

<213> Brassica napus

<400> 150

atgcaacagce
acctctgatce
gaatctcaaa
aacttaatgt
cagtatggaa
caacagcaac
tcaatgttgt
caccatagecce
ctacagggag
ggtgaaggoea
gatgatggga

acctgatgea
atattcagca
actcgggaaa
acttagctgce
ctygctggtyg
aggcaattca
atgctcagca
agcttgggat
aggctggtgg
gaggaggaayg
actga

<210> 151
<211> 204
<212> PRT

<213> Brassica napus

<400> 151

ES 2558 133 T3

gatgcagcce
gtacttggac
gctcagcgag
aattgcagat
tggtgggltty
acagcagcag
geagcaacaqg
gagctcaagc
gtttcatgat
ctocaggggat

Met
1
Pro
Lys
Ser
Leu
65
Gln
Ser
Gln
Gln
Leu
145
Leu

Glu

Glu

Gin
Ser
Ser
Glu
50

Ala
Tyr
His
Ser
Gln
130
Gly
Gln

Met

Thr

Gln His Leu Met Gln

Val
20
Ile

Asn Thr Ser Asp

Leu Ile
35
Cys

Leu Lys
Gln
55

Ser

Ala Glu Asn

Ala Ile Ala Asp

70
Thr Ala Gly
85

Gln

Gly Gly

Leu Gln Gln
100

Met

Tyr

Leu Ala Ala
115

Pro

Arg

Ala Thr Leu
135

Ser

Tyx

Ser
150
Gly

Met Ser Ser

Glu Aala
165
Gly

Gly Gly

Gly Ser Glu

180
Tyr

Gly

Leu Leu Ser

195

Lys

<210> 152
<211> 639
<212> ADN
<213> Glycine max

<400> 152

atgatggctg
gagaacaaat
tgtgccgaga
tctcagectc
atgcagggag
agtcagcagt
ccttatgcaa
agcggagygag
tttggecegty
ggtggagaaa

Gln Pro
10

Gln

Met

Tle
25
Glu

His

val
40
Ala

Ser

Arg Leu

Gln Pro Gln
Leu
90

Ile

Gly Gly
Ala
1058
Ser

Gln

Ser Met

120

Gln Gln Gln

Gly Gly Gly

Phe His Asp

170

Arg Gly Gly
18%

Ser Asp

200

Asp
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gttactaccce
cgttgattet
accaggcaayg
aaccteccaayg
aaggagggtc
ctctaatgge
cgcttcagea
gaagcagcegyg
agaagttgga
coctttactt

Met Met Al

Gln Tyr Le

Gln Se
45
As

Agn
Gln Arg
&0
Pro Pro
75
Met

Gln Gl

Gln Gln Gl
al
12

Hi

Leu Tyr
Gln Leu
140
Ser Ser Gl
155
Phe Gly

Ser Ser Gl

Gly Asn

Ser

Arg

cagcaatgtc
gaagatagtt
gcttcaacgc
catgcatagc
acactattty
ggctecgatet
gcagcaattyg
tcteoecatatyg
aatgggaagt
gaagtcatca

a Gly Tyr
15
u Asp Glu
30
r Gly Lys

n Leu Met

Met His
Gly
95

Ser

y Glu

n Gln
110

a Gln

5

s His

Gln
Ser

v Leu His

Glu Lys

175
v Asp Gly
190

Tyr
Asn
Leu
Tyxr
Ser
80

Gly
Gln
Gln
GIn
Met
160

Leu

Gly

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
615



atgcagcage
accactgatce
gaaagccaga
aatctcatgt
cagtatcectt
cagcagatgt
cctttctecag
ggaagtcaag
ataggaaccyg
ggaatctctg
acacttaatt

acctgatgeca
acattcaaca
attctggcaa
acctagctgce
ctagtggact
cacaacaaca
tgcttcaaca
gcctccacat
gaggagggtt
gtgaaggcag
acctgaaage
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gatgcagcoc
gtacctggat
gctgagcgayg
aatagctgat
tgtgcagcag
gctaatggct
geagcaaggc
gctgcaaagt
tccggacttt
aggaggaaac
tgctggtgat

atgatggctg
gagaacaagt
tgtgccgaga
tctecaaccac
ggagcacact
tcgegetect
atgcacagcc
gaagccacta
gtacgcattg
tctagtggee
ggaaactga

catactaccece
cettgattct
accaatcaag
aaccatctce
acatgcaggc
cgctcocctgta
aacttggcat
atgttggagg
gtagtggcaa
actctggtga

caacaacgtc
gaagattgtt
gctgcagaga
attggctggt
tcaacaggct
ctecccaacag
gagctccagt
caatgcaacc
gcaagatatt

tggtggtgag

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
639

<210> 153
<211> 212
<212> PRT
<213> Glycine max

<400> 153

Met Gln Gln His Leu Met Gln Met Gln Pro Met Met Ala Ala Tyxr Tyr

1 5 10 15

Pro Asn Asn Val Thr Thr Asp His Ile Gln Gln Tyr Leu Asp Glu Asn
20 25 30

Leu Ile Leu Lys Ile Val Glu Ser Gln Asn Ser Gly Lys Leu

Lys Ser

40
Ser

45
Asn

35

Cys Ala Gln Gln Leu Met Tyr

55
Ser

Glu Glu Asn
50

Ala

Arg Leu Arg
60

Ser

Ser

Ala Gly
80

Gln

Gln Gln Pro Pro Leu

75
Gly

Leu Ala Ile ala Pro

685
Gln

Asp
70
Gly Met
S5

Ser

Gln Gln His
20

Gln

Ser Leu Val Ala TyY

85
Gln

Tyr Pro Ser
Ala
1i0

Gln

Gln Gln Leu Met

105
Pro

Gln ala Arg
100

Leu

Ala Gln Gln Met Ser

Fhe Val Leu Gln Gln

125
Gly

Gln
120
Gly

Leu Ser Gln Sexr

115
Met

Sex Ser

Tyr

Ser Ser Gln Gly

140
Gly

Gln Leu Met Ser Ser

135
Glu

Gln Gly His Ser
130
His Thr
160

Gly

Thr Val Asn Ala

155
Val

Met Gln Ser Ala Asn Gly

150
Gly

Leu Leu
145
Tle Ser
175

Ser

Phe
170
Gly

Gly Thr Gly Gly Phe Pro Ile Gly

165
Gly

Asp Arg

Asn Ser
190
Lys

Glu Gly
185
Thr

Gln Ile
180

Gly

Lys Asp Ile Sex Gly Arg Gly

Leu Ala Ala

205

Glu Leu Asn

200

Ser Tyx
195

Gly

Gly His Asp Gly Gly

Gly Asp Asn

210

165
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REIVINDICACIONES

1. Procedimiento para aumentar el rendimiento de la planta en estrés por disponibilidad reducida de nutrientes con
respecto a las plantas de control, en el que dicho rendimiento de la planta es uno cualquiera o mas de rendimiento
de semilla total, nimero de semillas llenas, tasa de llenado de semilla, PMG e indice de cosecha, siendo dicho
indice de cosecha la proporcién del rendimiento de semilla dividido entre la biomasa total, en el que dicho
procedimiento comprende modular la expresiéon en una planta de una secuencia de acido nucleico que codifica un
polipéptido de translocacion de sarcoma sinovial (SYT), y opcionalmente seleccionar plantas que tienen rendimiento
aumentado, en el que dicha expresién modulada se efectia mediante la introduccién y la expresion en una planta,
parte de planta o célula de planta, de una secuencia de acido nucleico que codifica un polipéptido SYT y en el que
dicho polipéptido SYT comprende del N-terminal al C-terminal: (i) un dominio HNS que tiene al menos el 65% de
identidad de secuencia con el dominio HNS de SEC ID N°: 58; y (ii) un dominio rico en Met; y (iii) un dominio rico en
QG.

2. Procedimiento de acuerdo con la reivindicacion 1, en el que dicho dominio HNS comprende los restos mostrados
en negro en la Figura 6 y/o en el que dicho dominio HNS esta representado en SEC ID N°: 57 y/o en el que dicho
polipéptido SYT adicionalmente comprende uno o mas de los siguientes: (i) SEC ID N°: 146; (ii) SEC ID N°: 147; (iii)
un dominio rico en Met en el extremo N precediendo al dominio HNS.

3. Procedimiento de acuerdo con la reivindicacion 1 o 2, en el que dicho estrés por disponibilidad reducida de
nutrientes es disponibilidad reducida de nitrégeno.

4. Procedimiento de acuerdo con cualquiera de las reivindicaciones 1 a 3, en el que dicha secuencia de acido
nucleico es una o mas de las siguientes variantes de acido nucleico de SYT:

(i) una porcién de una secuencia de acido nucleico de SYT;

(i) una secuencia de acido nucleico capaz de hibridar con una secuencia de acido nucleico de SYT;
(iii) una variante de corte y empalme de una secuencia de acido nucleico de SYT;

(iv) una variante alélica de una secuencia de acido nucleico de SYT;

(v) una secuencia de acido nucleico de SYT obtenida mediante combinacion de genes;

(vi) una secuencia de acido nucleico de SYT obtenida mediante mutagénesis dirigida.

5. Procedimiento de acuerdo con cualquiera de las reivindicaciones 1 a 4, en el que dicha secuencia de acido
nucleico codifica uno cualquiera de los polipéptidos SYT proporcionados en la Tabla 6, u ortélogos o paralogos de
cualquiera de las SEC ID N° mencionadas anteriormente y/o en el que dicha secuencia de acido nucleico codifica los
polipéptidos SYT como se representa en SEC ID N°: 60, SEC ID N°: 151 o SEC ID N°; 153.

6. Procedimiento de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 5, en el que dicha secuencia de acido
nucleico que codifica un polipéptido SYT esta sobreexpresada en una planta.

7. Procedimiento de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 6, en el que dicha secuencia de acido
nucleico que codifica un polipéptido SYT es de origen vegetal.

8. Procedimiento de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 7, en el que dicha secuencia de acido
nucleico que codifica un polipéptido SYT esta unida operativamente a un promotor constitutivo, preferentemente en
el que dicho promotor constitutivo es derivado de planta, preferentemente de una planta monocotiledénea,
preferentemente en el que dicho promotor constitutivo es un promotor GOS2.

9. Procedimiento de produccién de una planta transgénica, preferentemente una planta monocotiledénea, que tiene
uno cualquiera o mas de rendimiento de semilla total aumentado, nimero de semillas llenas aumentado, tasa de
llenado de semilla aumentada, PMG aumentado e indice de cosecha aumentado, siendo dicho indice de cosecha la
proporcion del rendimiento de semilla dividido entre la biomasa total, con respecto a las correspondientes plantas de
tipo silvestre en estrés por disponibilidad reducida de nutrientes, cuyo procedimiento comprende:

(i) introducir y expresar en una planta o célula de planta, una secuencia de acido nucleico que codifica un
polipéptido SYT como se define en cualquiera de las reivindicaciones 1-2, 4,5y 7;
(ii) cultivar la célula de planta en condiciones que promuevan el crecimiento y el desarrollo de la planta.

10. Uso de una secuencia de acido nucleico de SYT, o el uso de un polipéptido SYT como se define en cualquiera
de las reivindicaciones 1-2, 4, 5y 7, en la mejora del rendimiento en estrés por disponibilidad reducida de nutrientes
con respecto a las plantas de control y/o en el que dicho rendimiento aumentado es uno o mas de los siguientes:
rendimiento de semilla total, nimero de semillas llenas, tasa de llenado de semilla, PMG e indice de cosecha, en el
que el indice de cosecha es la proporcion del rendimiento de semilla dividido por la biomasa total.
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Estructura del polipéptido similar a SYT de planta

Estructura del polipéptido similar a SYT de mamifero

FIGURA 1
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Brana SYT1
Aqufo SYT1
Picsi_SYT1
Pinta_ SYT1
Poptr SYT1
Vitvi_SYT1
Soltu_SYT1
Lyces_SYT1
Goshi_S¥YT1
Zeama_SYT1
Medtr SYT1
Citsi_8YT1
Arath_SYT1
Aspef_ SYT1
Orysa_ SYT1
Sacof SYT1
Allce SYT2
Lacse_SYT2
Horvu_ SYT2
Brana_S5YT2
Sacof SYT2
Triae_ SYT2
Maldoc_ SYT2
Goshi_SYT2
Glyso_SYT2
Glyma SYT2
Eupes_ SYT2
Arath_sSyT2
Citsi_SYT2
Zeama SYT2
Crysa SYT2
Soltu_SYT2
Medtr SYT2
Serbi_ SYT3
Zeama_SYT3
Bradi_SYT3
Triae SYT3
Sacof SYT3
Panvi_SYT3
Orysa_SYT3
Arath SYT3
Consenso
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Dominio HNS
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SEC ID N°: 56, promotor GOS2 de arroz

AATCCGARARGTTTCTGCACCATTTTCACCCCCTAACTAACAATATAGGGAACGTGTGCTARATAT
AAAATGAGACCTTATATATGTAGCGCTGATAACTAGAACTATGCAAGAALAACTCATCCACCTACT
TTAGTGGCAATCEGGECTARATAAAAAMAGAGTCGCTACACTAGTTICGTITTTCCTTAGTAATTAAGT
GGGAAARATGAAAT CATTATTGCTTAGAATATACGTTCACATCTCTGTCATGAAGT TARATTATTCG
AGGTAGCCATAATTGTCATCAAACTCTTCT TGAATARARAAATCTTTCTAGCTCAACTCAATGGGET
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AAAGAGAGAGATTTTTTTTAAAAARATAGAATGAAGATATTCTGAACGTATTGGCAAAGATTTARA
CATATAATTATATAATTTTATAGTTTGTGCATTCGTCATATCGCACATCATTAAGGACATGTCTTA
CTCCATCCCAATTTTTATTTAGTAATTARAGACAATTGACTTATTTTTATTATTTATCTTTTTTCG
ATTAGATGCAAGCTACTTACGCACACACTTTCTGCTCATGTGCATGTGTGAGTGCACCTCCTCAAT
ACACGTTCAACTAGCAACACATCTCTAATATCACTCGCCTATTTAATACATTTAGGTAGCAATATC
TGAATTCAAGCACTCCACCATCACCAGACCACTTTTAATAATATCTAAAATACAAAARATAATTTT
ACAGAATAGCATGAAAAGTATGAAACGAACTATTTAGGTTTTTCACATACAARAAARAARRAAAGAATT
TTGCTCGTGCGCGAGCGCCAATCTCCCATATTGGGCACACAGGCAACAACAGAGTGGCTGCCCACA
GAACAACCCACARAAARCGATGATCTAACGGAGGACAGCAAGTCCGCAACAACCTTTTAACAGCAG
GCTTTGCGGCCAGGAGAGAGGAGGAGAGGCAAAGAAARACCAAGCATCCTCCTTCTCCCATCTATAA
ATTCCTCCCCCCTTTTCCCCTCTCTATATAGGAGGCATCCAAGCCAAGAAGAGGGAGAGCACCAAG
GACACGCGACTAGCAGAAGCCGAGCGACCGCCTTCTCGATCCATATCTTCCGGTCGAGTTCTTGGT
CGATCTCTTCCCTCCTCCACCTCCTCCTCACAGGGTATGTGCCTCCCTTCGGTTGTTCTTGGATTT
ATTGTTCTAGGTTGTGTAGTACGGGCGTTGATGTTAGGARAGGGGATCTGTATCTGTGATGATTCC
TGTTCTTGGATTTGGGATAGAGCGGCGTTCTTGATGTTGCATGTTATCGGTTCCGGTTTGATTAGTAGT
ATGGTTTITCAATCGTCTGGAGAGCTCTATGGAAATGAAATGGTTTAGGGATCGGAATCTTGCGATT
TTCTGAGTACCTTTTGTTTGAGGTAAAATCAGAGCACCCCTCGATTTTGCTTGGTGTAATARAGTAC
GGTTGTTTGGTCCTCGATTCTGGTAGTGATGCTTCTCGATTTGACGAAGCTATCCTTTGTTTATTC
CCTATTGAACAAARATAATCCAACTTTGAAGACGGTCCCGTTGATGAGATTGAATGATTGATTCTT
AAGCCTGTCCAAAATTTCGCAGCTGGCTTGTTTAGATACAGTAGTCCCCATCACGAAATTCATGGA
AACAGTTATAATCCTCAGGAACAGGGGATTCCCTGTTCTTCCGATTTGCTTTAGTCCCAGAATTTT
TTITCCCAAATATCTTAAAAAGTCACTTTICTGGTTCAGTTCAATGARTTGATTGCTACARATAATG
CTTTTATAGCGTTATCCTAGCTGTAGTTCAGTTAATAGGTAATACCCCTATAGTTTAGTCAGGAGA
AGAACTTATCCGATTTCTGATCTCCATTTTTAATTATATGAAATGAACTGTAGCATAAGCAGTATT
CATTTGGATTATTTTTTTTATTAGCTCTCACCCCTTCATTATTCTGAGCTGAAAGTCTGGCATGAA
CTGTCCTCAATTTTGTTTTCAAATTCACATCGATTATCTATGCATTATCCTCTTGTATCTACCTGT
AGAAGTTTCTTITTGGTTATTCCTTGACTGCTTGATTACAGAAAGARAATTTATGAAGCTGTAATCG
GGATAGTTATACTGCTTGTTCTTATGATTCATTTCCTTTGTGCAGTTCTTGGTGTAGCTTGCCACT
TTCACCAGCAAAGTTC

SEC ID N°: 57, dominio SNH de polipéptidos similar a SYT
IQ(Q/K}XL{(D/E) (E/D)N(K/N)XLIX (C/A/K)I{(L/V/M) (E/D/S) (S/N) (Q/L)NXG(K
/R)XXEC(A/E/S)XXQ(A/S/Q) XL (Q/H) XNL (M/L/V) YLA (A/T) IAD '

En la que X es cualquier aminoacido
SEC ID N°: 58, dominio SNH de AtISYT1 de Arabidopsis thaliana
IQQYLDENKSLILKIVESQNSGKLSECAENQARLORNLMYLAATAD

SEC ID N°: 59, ADNc de AtSYT1 de Arabidopsis thaliana (AY102639)
ATGCAACAGCACCTGATGCAGATGCAGCCCATCGATGGCTGGTTACTACCCCAGCAATGTTACCTCT
GATCATATCCAACAGTACTTGGACGAAAACAAATCGTTGATTCTGAAGATTGTTGAGTCTCAAAAC
TCTGGARAGCTTAGCGAATGCGCCGAGAAT CAAGCAAGGCTTCAACGCAACCTAATGTACCTAGCT
GCAATAGCAGATTCTCAGCCTCAGCCACCAAGTGTGCATAGCCAGTATGGATCTGCTGGTGGTGGG
ATGATTCAGGGAGAAGCAGGGTCACACTATTTCGCAGCAGCAACAAGCCGACTCAACAGCAACAGATG
ACTCAGCAGTCTCTAATGGCGGCTCGATCTTCAATGTTGTATGCTCAGCAACAGCAGCAGCAGCAG
CCTTACGCGACGCTTCAGCATCAGCAATTGCACCATAGCCAGCTTGGAATGAGCTCGAGCAGCGGA
GGAGGAGGAAGCAGTGGTCTCCATATCCTTCAGGGAGAGGCTGGTGGGTTTCATGATTTTGGCCGT
GGGAAGCCGGAAATGGGRAAGTGETGGTEGGCGEGTGAAGGCAGAGGAGCGAAGTTCAGGGGATGGTGGA
GAAACCCTTTACTTGAAATCATCAGATGATGGGAATTGA
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SEC ID N°: 60, polipéptido AtSYT1 de Arabidopsis thaliana
MQQHLMOMOPMMAGYYPSNVTSDHIQQOYLDENKSLILKIVESQNSGKLSECAENQARLORNLMY LA
AIADSQPQPPSVHSQYGSAGGOMIQGEGGSHYLOQQOQATOOQOMTQOSLMAARS SMLYAQQQOQOQ
PYATLQHQQOLHHSQLGMSSSSGEEGSSGLHILQGEAGGFHDFGRGKPEMGSGGEGEEGRGGSSGDGGE
ETLYLKSSDDGN

SEC ID N°: 61, ADNc de AtSYT2 de Arabidopsis thaliana (AY102640)

ATGCAGCAGCAGCAGTCTCCGCARATGTTTCCGATGGTTCCGTCGATTCCCCCTGCTAACAACATC
ACTACCGAACAGATCCAAAAGTACCTTGATGAGAACAAGAAGCTCGATTATGGCCATCATGGAAAAC
CAGAATCTCGGTAAACTTGCTGAGTGCGCCCAGTACCAAGCTCTTCTCCAGAAGAACTTGATGTAT
CTTGCTGCAATTGCTGATGCTCAACCCCCACCACCTACGCCAGGACCTTCACCATCTACAGCTGTC
GCTGCCCAGATGGCAACACCGCATTCTGGGATGCAARCCACCTAGCTACTTCATGCAACACCCACAA
GCATCCCCTGCAGGGATTTTCGCTCCAAGGGGTCCTTTACAGTTTGGTAGCCCACTCCAGTTTCAG
GATCCGCAACAGCAGCAGCAGATACATCAGCAAGCTATGCAAGGACACATGGGGATTAGACCAATG
GGTATGACCAACAACGGGATGCAGCATGCGATGCAACAACCAGAAACCGGTCTTGGAGGAARCGTG
GGGCTTAGAGGAGGAAAGCAAGATGGAGCAGATGGACAAGGAAAAGATCGATGGCAAGTGA

SEC ID N°: 62, polipéptido AtSYT2 de Arabidopsis thaliana
MOOQOSPOMFPMVPSIPPANNITTEQIQKYLDENKKLIMATMENQNLGKLAECAQYQALLOKNLMY
LAATADAQPPPPTPGPSPSTAVAAQMATPHSGMOPPSY FMOHPQASPAGIFAPRGPLOFGSPLQFOQ
DPQOQCOTHOOAMOGHMG IRPMGMTNNGMQHAMQQFETGLGGNVGLRGGKODGADGOGKDDGK

SEC ID N°: 63, ADNc de AtSYT3 de Arabidopsis thaliana (AY102641)
ATGCAGCAATCTCCACAGATGATTCCGATGGTTCTTCCTTCATTTCCGCCCACCAATAATATCACC
ACCGAACAGATCCAAAAGTATCTTGATGAGRACRAGAAGCTGATAATGGCGATCTTGGAAAATCAG
AACCTCGGTAAACTTGCAGAATGTGCTCAGTATCAAGCTCTTCTCCAGARAGAATTTGATGTATCTC
GCTGCAATTGCGGATGCTCAACCTCAGCCACCAGCAGCTACACTAACATCAGGAGCCATGACTCCC
CAAGCAATGGCTCCTAATCCGTCATCAATGCAGCCACCACCAAGCTACTTCATGCAGCAACATCAA
GCTGTGGGAATGGCTCAACAAATACCTCCTGGGATTTTCCCTCCTAGAGGTCCATTGCAATTTGGT
AGCCCGCATCAGTTTCTGGATCCGCAGCAACAGTTACATCAACAAGCTATGCAAGGGCACATGGGG
ATTAGACCAATGGGTTTGAATAATAACAACGGACTGCAACATCAAATGCACCACCATGAAACTGCT
CTTGCCGCAAACAATGCGGGTCCTAACGATGCTAGTGGAGGAGGTAAACCGGATGGGACCAATATG
AGCCAGAGTGGAGCTGATGGGCARGGTGGCTCAGCCGCTAGACATGGCGGTGGTGATGCAAAAACT
GAAGGAAAATGA

SEC ID N°: 64, POLIPEPTIDO ATSYT2 de Arabidopsis thaliana
MOQSPOMIPMVLPSFPPTNNITTEQLOKYLDENKKLIMALLENONLGKLAECAQYQALLOKNLMYL
AATIADAQPQPPAATLTSGAMTEFQAMAPNPSSMQOPPPSYFMOQQHQOAVGMAQQIPPGIFPPRGPLOFG
SPHQFLDPQQOTLHQQAMOGHMGIRPMGLNNNNGLOHOMHHHETALAANNAGPNDASGGGKPDGTNM
SQSGADGQGGSAARHGGGDAKTEGK

SEC ID N°: 65, ADNc de SYT de Aspergillus officinalis (CV287542)

ATGCAGCAGCACCTGATGCAGATGCAGCCCATGATGGCAACCTACGGTTCACCGAATCAGGTCACC
ACCCGATATCATTCAGCAGTATCTGGACGAGAACAAGCAGTTGATTCTGGCTATTCTTGAAAACCAA
AATTCAGGAAAAGCTGATGAATGTGCTGAGAATCAGGCTAAGCTTCAGAGGAATCTGATGTATCTT
GCAGCCATTGCGGATAGCCAGCCCCARGTTCCTACCATTGCTCAGTATCCTCCCAACGCTGTTGCT
GCTATGCAATCGAGTGCTCGCTACATGCAACAACACCAAGCAGCTCAACAGATGACCCCTCAATCT
CTCATGGCTGCTCGCTCCTCAATGCTCTACTCACAGTCCCCAATGTCTGCACTCCAGCAGCAACAG
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CAGCAAGCAGCAATGCATAGCCAGCTCGCCATGAGCTCCGGAGGUAACAACAGCAGCACCGGAGGA
TTCACCATTCTTCATGGTGAAGCTAGCATAGGAGGCAATGEGCTCAATGAATTCTGGTGGAGTCTTT
GGAGATTTTGGACGGAGCAGCGGTGGGAAGCAAGAGACTGGGAGCGAAGCGCECACGGGACAGAGACT
CCTATCTACCTGAAAGGCTCTGAAGAAGAAGGAAACTGA

SEC ID N°: 66, polipéptido SYT de Aspergillus officinalis
MOQHLMOMOPMMATYGSPNQVTTDIIQQOYLDENKQLILATILENQNSGKADECAENQAKLORNLMYL
AATADSQPOQVPTIAQYPPNAVAAMOSSARYMOQHQARQOMTPQSLMAARSSMLYSQSPMSALQQQQ
QQAAMHEQLAMSSGGNNSSTGGFTILHGEAS IGGNGSMNSGGVFGDFGRSSGGKQETGSEGHGTET
PMYLKGSEEEGN

SEC ID N°: 67, ADNc de SYT de Brassica napus (CD823592)

ATGCAGCCCATGATGGCTGGTTACTACCCCAGCAATGTCACCTCTGATCATATCCAGCAGTACTTG
GATGAGAACAAGTCTTTGATTCTGAAGATAGTTGAGTCTCAAAACTCAGGAAAGCTCAGCGAGTGT
GCCGAGAATCAGGCAAGGCTTCAACGCAACCTCATGTACTTGGCTGCAATAGCAGATTCTCAGCCT
CARCCTCCAAGCGTGCATAGCCAGTATGGATCTGCTGGTGGTGGGTTGATTCAGGGAGAAGGAGCG
TCACACTATTTGCAGCAGCAACAGGCGACTCAACAGCAGCAGATGACTCAGCAGTCTCTTATGGCA
GCTCGTTCTTCAATGATGTATCAGCAGCAGCAACAGCCTTATGCAACGCTTCAGCATCAGCAGTTG
CACCATAGCCAGCTTGGGATGAGCTCTAGCAGCGGAGGAGGAAGCAGTGGTCTCCATATCCTTCAG
GGAGAGGCTGGTGGGTTTCATGAATTTGGCCGTGGGAAGCCGGAGATGGGAAGTGGTGAAGGCAGG
GGTGGAAGCTCAGGGGATGGTGGAGARACACTCTACTTGAAGTCATCAGATGATGGGAACTGA

SEC ID N°: 68, polipéptido SYT de Brassica napus
MOQHLMOMOPMMAGY Y PSNVTSDHIQQYLDENKSLILKIVESONSGKLSECAENQARLORNLMY LA
AIADSOPQPPSVHSQYGSAGGGLIQGEGCASHYLQQQOATQOQOOMTOOS LMAARS SMMYQQQQQEPYA
TLOHQQLHHSQLGMSSSSGGGSSGLHILQGEAGGFHEFGRGKPEMGSGEGRGGSSGDGGETLYLKS
SDDGN

SEC ID N°: 69, ADNc de SYT de Citrus sinensis (CB290588)
ATGCAACAGCACCTGATGCAGATGCAGCCCATGATGGCAGCTTATTATCCCAACAACGTCACTACT
GACCACATTCAACAGTATCTAGATGAGAACAAATCATTGATTTTGAAGATTGTTGAGAGCCAGAAT
TCAGGGARACTGAGCGAGTGTGCAGAGAACCAGGCAAGATTGCAGCGGAATCTCATGTACCTGGCT,
GCTATTGCTGATGCTCAACCCCAACCACCTAGCGTTCATGCCCAGTTCTCTTCTCGTGGCATTATG
CAGCCAGGAGCTCACTATATGCAACACCAGCAATCTCAGCCAATGACACCACAGTCACTTATGGCT
GCACGCTCATCCATGGTGTACTCTCAACAGCAATTTTCAGTGCTTCAGCAACAGCAAGCCTTGCAT
GCTCAGCTTGGCATGAGCTCTGGTGCTAGCTCAGGACTTCACATGCTGCAAAGTGAGGGTAGTACT
GCAGGAGGTAGTGGTTCACTTGGGGGTGCGGGATTCCCTGATTTTGGCCGTGGCTCATCTGGTGAA
GGCTTGCACTCAAGGGGAATGGGGAGCAAGUATGATATAGGCAGT TCTGCATCTCCTGAAGGACGA
GGAGGGAGCTCAGGAAGCCAAGATGGAGGCGAAACTCTCTACTTGAAAGGGGCTGATGATGGAAAT
TAA

SEC ID N°: 70, polipéptido SYT de Citrus sinensis
MQOHLMOMOPMMAAYYPNNVTTDHIQQYLDENKSLILKIVESQNSGKLSECAENQARLORNLMYLA
ATADAQPQPPSVHAQFSSGGIMOPGAHYMOHQQSQOPMTPQSLMAARSSMVY SQQOFSVLOQOOALH
GQLGMS SGGSSGLHMLOSEGSTAGGSGSLGGGGFPDFGRGSSGEGLHSRGMGSKHDIGSSGSAEGR
GGSSGSQDGGETLYLKGADDG
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SEC ID N°: 71, ADNc de SYT de Gossypium arboreum (BM359324)

ATGCAGCAGCACCTGATGCAGATGCAGCCCATGATGGCAGCTTATTATCCCAACAACGTCACTACT
GATCATATTCAACAGTATCTCGATGAGAACAAGTCATTGATCTTAAAGATTGTTGAGAGCCAGAAT
TCTGGGAAATTGAGTGAATGTGCTGAGAACCAAGCAAGGCTGCAGCGAARCCTCATGTACCTGGCT
GCCATTGCGGATTCTCAACCCCAACCACCCACCGTGLCATGCACAGTITTCCATCTGGTGGTATCATG
CAGCAAGGAGCTGGGCACTACATGCAGCACCAACAAGCTCAACANATGACACAACAGTCGCTTATG
GCTGCTCGGTCCTCAATGTTGTATTCTCAGCAACCATTTTCTGCACTGCAACAACAACAACAACAA
GGCTTTGCACAGTCAGCTTGGCATGAGCTCTGGCGGGAGCACAGGCCTTTCATATGCTGCARACTG
AATCTAGTACTGCAGGGGECAGTCGAGACACCTTGEGCCCCGAGGGTTGTCCTGATTTGGACGGGGGET
CTTTTGGAGAGGCATCCCTGGTGGCAGGCCAATGGCCCGGEGAACAACCARARATCCGGGGAGGCC
GGCTCACCTARGGGCCGGGAGGAGCCCTTGGGGCAGGGEGEGEETGATGGGGGGAACCTCTTCTTAA

SEC ID N°: 72, polipéptido SYT de Gossypium arboreum
MOOHLMOMOPMMAAYYPNNVTTDHIQQYLDENKSLILKIVESQNSGKLSECAENQARLORNLMYLA
ATADSQPQPPTVHAQFPSGGIMQQGAGHYMQHQQAQXMTOQSLMAARSSML YSQQPFSALQQQQQD
GFAQSAWHELWREHRPFICCKLNLVLOGAVRHLGPEGCPDLDGGLLERHPWWOANGRGNNQKSGEA
GSPKGREEPLGQGGVMGGTSS

SEC ID N°: 73, ADNc de SYT de Medicago trunculata (CA858507)
ATGCAGCAGCACCTGATGCAGATGCAGCCCATGATGGCAGCTTACTATCCTAACAACGTCACTACT
GATCATATTCAACAGTATCTTGATGAGAACAAGTCCTTGATTCTCAAGATTGTTGAAAGCCAGAAC
ACTGGCAAGCTCACCGAGTGTGCTGAGAACCAATCAAGGCTTCAGAGAAATCTCATGTACCTAGCT
GCAATAGCTGATTCTCAACCCCAACCACCTACTATGCCTGGCCAGTACCCTTCAAGTGGAATGATG
CAGCAGGGAGGACACTACATGCAGGCTCAACAAGCTCAGCAGATGACACAACAACAATTAATGGCT
GCACGTTCCTCTCTTATGTATGCTCAACAGCTTCAACAGCAGCAAGCCTTGCARAAAGCCAACTTGGT
ATGAATTCCAGTGGAAGTCAAGGCCTTCACATGTTGCATAGTGAAGGGGCTAATGTTGGAGGCAAT
TCATCTCTAGGGGCTGGTTTTCCTGATTT TGGCCGTAGCTCAGCCGGTGATGGTTTGCACGGCAGT
GGTAAGCAAGACATTGGAAGCACTGATGGCCGCGGTGCGAAGCTCTAGTGGTCACTCTGGTGATGGC
GGCGAAACACTTTACCTGAAATCTTCTCGTGATGGGAATTAG

SEC ID N°: 74, polipéptido SYT de Medicago trunculata
MOOHLMOMOPMMAAYYPNNVITDHIQQYLDENKSLILKIVESQNTGKLTECAENQSRLORNLMYTLA
AIADSQPQPPTMPGQYPSSGMMQQGGH YMQAQQAQOMTQRQORLMAARSSLMYAQQLQOQOALQSQLG
MNSSGSQGLHMLHSEGANVGGNSSLGAGFPDFGRSSAGDGLHGSCGKQDIGSTDGRGGSSSGHEGDG
GETLYLKSSGDGN

SEC ID N°: 75, ADNc de SYT1 de Oryza sativa (AK058575)
ATGCAGCAGCAACACCTGATGCAGATGAACCAGGCCATGATCGGGGGATATGCTTCCCCTACCACC
GTCACCACTGATCTCATTCAGCAGTATCTGGATGAGAACAAGCAGCTGATCCTGGCCATCCTTGAC
AARCCAGAACAATGGGAAGGTGGAAGAGTGCGCTCGGAACCAAGCTAAGCTCCAGCACAATCTCATG
TACCTCGCCGCCATCGCCGACAGCCAGCCGCCGCAGACGECCGCCATGTCCCAGTATCCGTCGAAC
CTGATGATGCAGTCCGGGGCGAGGTACATGCCGCAGCAGTCEGGCGCAGATCGATGGCGCLCGCAGTCG
CTGATGGCGGCGAGGTCTTCGATGATETACGCGCAGCCGECGCTEGTCGCCCCTCCAGCAGCAGCAG
CAGCAGCAGGCGGCGGCGGCGCACGGGCAGCTGGECATGGGECTCGGGEGGCACCACCAGCGGGTTC
AGCATCCTCCACGGCGAGGCCAGCATGGGCGECGECGGECEGCGGCEGETGGCGCCGGTAACAGCATG
ATGAACGCCGGCGTGTTCTCCGACTTCGGACGCGGECGGLGGCEGCEGCGGCAAGGAGGGGTCCACT
TCGCTGTCCGTCGACGTCCGGGEGCGCCAACTCCGGCGCCCAGAGCEGCGACGGGGAGTACCTCAAG
GGCACCGAGGAGGAAGGCAGCTAG
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SEC ID N°: 78, polipéptidoSYT1 de Oyiza sativa
mggghlmgmnggmmggyaspttvttdliqqgyldenkqglilaildngnngkveecarngaklghnlm
ylaaiadsgppgtaamsgypsnlmmgsgarympggsagnmapgslmaarssmmyagpal splagqgg
gggaaaahgglgmgsggttsgfsilhgeasmggggggggagnsmmnagvisdfgrggggggkegst
slsvdvrgansgagsgdgeylkgteeegs

SEC ID N°: 77, ADNc de SYT2 de Oryza sativa (AK105366)
ATGCAGCAGCAGCCGATGCCGATGCCCGCGCAGGCCCCGCCGACGGCCEGGAATCACCACCGAGCAG
ATCCAAAAGTATCTGGATGAARACAAGCAGCTTATTTTGGCTATTTTGGAAAATCAGAATCTGGGA
AAGTTGGCAGAATGTGCTCAGTATCAAGCGCAGCTTCAGRAAGAATCTCTTGTACTTGGCTGCAATT
GCTGATACTCAACCGCAGACCACTATAAGCCGTCCCCAGATGGTGCCGUATGGTGCATCGCCGGGE
TTAGGGGGGCAATACATCGTCGCAGGTGCCAATGTTCCCCCCCAGGACCCCTCTAACGCCCCAGCAG
ATGCAGGAGCAGCAGCTGCAGCAACAGCAAGCCCAGCTGCTCTCGTTCCGGCGGTCAGATGCTTATG
AGGCCTGGCGTTGTGAATGGCATTCCTCAGCTTCTGCAAGGCGARATGCACCGCGGAGCAGATCAC
CAGAACGCTGGCGGGGCCACCTCGGAGCCTTCCGAGAGCCACAGGAGCACCGGCACCGAARATGAC
GGTGGAAGCGACTTCGGCGATCAATCCTAA

SEC ID N°: 78, polipéptido SYT2 de Oyiza sativa
MOQOPMPMPAQAPPTAGITTEQIQKYLDENKQLILATLENQNLGKLAECAQYQAQLOKNLLYLAAT
ADTQPQTTISRPOMVPHGASPGLGGQYMSQVPMFPPRTEFLTPQOMQOEQQOLOQQOAQLLS FGGOMVM
RPGVVNGIPQLLOQGEMHRGADHONAGGATSEPSESHRS TGTENDGGSDFGDQS

SEC ID N°: 79, ADNc de SYT3 de Oryza sativa (BP185008)
ATGCAGCAGCAGATGGCCATGCCGECGGGEGCCELCGLCGCLGCGETGCCGCCGGCGGCCGGCATC
ACCACCGAGCAGATCCAAAAGTATTTGCATGAAAATAAACAGCTAATTTTGGCCATCCTGCGARAAT
CAARACCTAGGGAAGTTGGCTGAATGTGCTCAGTACCAAGCTCAGCTTCAAAAGAATCTCTTGTAT
CTGGCTGCCATTGCAGATGCCCAACCACCTCAGRATCCAGGAAGTCGCCCTCAGATGATGCAGCCT
GGTGCTACCCCAGGTGCTGGGCATTACATGTCCCAAGTACCGATGTTCCCTCCAAGAACTCCCTTA
ACCCCACAACAGATGCAAGAGCAGCAGCAGCAGCAACTCCAGCAACAGCAAGCTCAGGCTCTAGCC
TTCCCCGGCCAGATGCTAATCGAGACCAGGTACTGTCAATGGCATGCAATCTATCCCAGTTGCTGAC
CCTGCTCGCGCAGCCGATCTTCAGACGGCAGCACCGGGCTCGETAGATGGCCGAGGAAACAAGCAG
GATGCAACCTCGGAGCCTTCCGGGACCGAGAGCCACRAGAGTGCGGGAGCAGATAACGACGCAGGC
GCGTGACATAGCGGAGAAGTCCTGA

SEC ID N°: 80, polipéptidoSYT3 de Oyiza sativa
MOQQMAMPAGARARAAVPPAAGITTEQIQRYLDENKQLILAI LENQNLGKLAECAQYQAQLOKNLLY
LAATADAQPPONPGSRPOMMOPGATPGAGHYMSQVPMFPPRTPLTPQCOMQEQQQOQOTLOQQOQADATLA
FPGOMLMRPGTVNGMQS IPVADPARAADLQTAAPGSVDGRGNKQDATSEPSGTESHKSAGADNDAC
GDIAEKS

SEC ID N°: 81, ADNc de SYT de SOLANUM TUBEROSUM (BG590990)

ATGCAGCAGCAGCACCTGATGCAGATGCAGCCCATGATGGCAGCCTATTATCCCAACAATGTCACT
ACTGATCATATTCAACAGTTCCTGGATGAGAACAAATCACTTATTCTGAAGATTGTTGAGAGCCAG
AACTCTGGGAAAATAAGTGAATGTGCAGAGTCCCAAGCTAAACTTCAGAGAAATCTTATGTACCTT
GCAGCTATTGCTGATTCACAGCCCCAGCUTCCTAGTATGCATTCACAGTTAGCTTCTGGTGGGATG
ATGCAGGGAGGGGCACATTATATGCCAGCAACAACAAGCTCAACAACTCACAACGCAATCGCTTATG
GCTGCAGCAAGATCCTCCTCCTCAATGCTCTATGGACAACAACAACAACAACAACAACAACAACTA
TCATCATTGCAACAACAGCAAGCAGCCTTTCATAGCCAGCAACTCGGAATGAGCAGCTCTGGTGGA
GGAAGCAGTAGTGGACTTCACATGCTACAAAGCGAAAACACTCATAGTGCTAGCACTGETGGTGGG

TGGTTTCCCTGA
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SEC ID N°: 82, polipéptidoSYT de Solanum tuberosum
MOQQOHLMOMQOPMMAAYYPNNVTTDHIQQFLDENKSLILKIVESQNSGKISECAESQAKLORNLMYL
AATADSQPQPPSMHSQLASGGMMOGGAHYMQQQOQAQQOLTTOSLMAAARSS SSMLYGOOQQQ0000L
SSLOQOQAAFHSQQLGMS SSGGGSSSGLHMLQSENTHSASTGGGWER

SEC ID N°: 83, ADNc de SYT1 de Zea mays (BGB74129.1, CA409022.1;compilado)
ATGCAGCAGCAACACCTGATGCAGATGAACCAGAACATGATGGGGGGCTACACCTCTCCTGCCGCC
GTGACCACCGATCTCATCCAGCAGCACCTCGACGAGAACAAGCAGCTGATCCTGGCCATCCTCGAC
AACCAGAACAATGGCARAGGCGGAGGAGTGCGAACGGCACCAAGCTAAGCTCCAGCACAACCTCATG
TACCTGGCCGCCATCGCTGACAGCCAGCCGCCACAGACCGCGCCACTATCACAGTACCCGTCCAALC
CTGATGATGCAGCCGGGCCCTCGGTACATGCCACCGCAGTCCGGGCAGATGATGAACCCGCAGTCG
CTGATGGCGGCGCGGTCCTCCATGATGTACGCGCACCCGTCCCTGTCGCCACTCCAGCAGCAGCAG
GCGGCGCACGGACAGCTEGGTATGGCTCCAGGGGGCGGCGETGGCGGCACGACCAGCGGGTTCAGC
ATCCTCCACGGCGAGGCCAGCATGGGCGGETGGTGGTGCTGGCGCAGGCGCCGGCAACAACATGATG
AACGCCGGCATGTTCTCGGGCTTTGGCCGCAGCGGCAGTGGCGCCAAGGAAGGGTCGACCTCTCTG
TCGGTTGACGTCCGGGEGTGGAACCAGCTCCGGCGCECAGAGCGGEGGGACGGCGAGTACCTCAAAGTC
GGCACCGAGGAAGAAGGCAGTTAG

SEC 1D N°: 84, polipéptido SYT1 de Zea mays
magaghlmgmnegnmmggytspaavttdligghldenkglilaildngnngkaeecerhgaklghnlm
YLAATADSQPPQTAPLSQYPSNLMMOPGPRYMPPQSGOMMNPOSLMAARS SMMYAHPSLS PLOQOQ
ARHGQLGMAPGGGGGGTTSCFS ILHGEASMGGGGAGAGAGNNMMNAGMF SGFGRSGSGAKEGSTSL
SVDVRGGTSSGAQSGDGEYLEVGTEEEGS

SEC ID N°: 85, ADNc de SYT2 de Zea mays (AY106697)
ATGCAGCAGCCGATGCACATGCAGCCACAGGCGCCGGCGATAACCCCAGCTGCCGGAATCAGCACG
GAGCAGATCCAARAGTATCTGGATGAGAATAAGCAGCTTATTTTGGCTATTTTGGAAAATCAGAAC
CTAGGAAAATTGGCAGAATGTGCTCAGTATCAATCACAACTTCAGAAGAACCTCTTGTATCTCGCT
GCAATCGCAGATGCTCAACCGCAGACTGCTGTAAGCCGCCCTCAGATGGCGCCGCCTGCTGGATCG
CCTGGBAGTAGGGCAGTACATGTCACAGGTGCCTATGTTCCCACCGAGGACACCTCTTACACCCCAG
CAGATGCAGGAGCAGCAGCTTCAGCAGCAGCAGCGCTCAGTTGCTARAACTTCAGTGGCCARATGGTT
GCTAGACCAGGCATGGTCAACGGCATCGCTCAGTCCATGCAAGCTCAGCTACCACCGGGTGTGAAC
AAGCAGGATGCTGGTGGGGTCGCCTCTGAGCCCTCGGETCACCEAGAGCCACAGGAGCACTGGTGGT
GACGATGGTGGAAGCGACTAG

SEC ID N°: 86, polipéptido SYT2 de Zea mays
MOQOPMEMQFPQAPAITPAAGISTEQIQKYLDENKQLILATLENQNLGKLAECAQYQSQLOKNLLYLA

ATADAQPQTAVSRPOMAPPGGSPGVCEQYMSQVPMFPPRTPLTPOOMOEQOLOOOQAQLLNFSGOMV
ARPGMVNGMAQSMCOAQLPPGVNEQDAGGVASEPSGTESHRSTGGDDGGSD

SEC ID N°: 87, ADNc de Homo sapiens (CR542103)

ATGGGCGGCAACATGTCTGTGGCTITTCGCGGCCCCGAGGCAGCGAGGCAAGGGGGAGATCACTCCC
GCTGCGATTCAGAAGATGTTGGATGACAATAACCATCTTATTCAGTGTATAATGGACTCTCAGAAT
AAAGGAAAGACCTCAGAGTGTTCTCAGTATCAGCAGATGTTGCACACARACTTGGTATACCTTGCT
ACRATAGCAGATTCTAATCARAATATGCAGTCTCTTTTACCAGCACCACCCACACAGAATATGCCT
ATGGGTCCTGGAGGGATGAATCAGAGCGGCCCTCCCCCACCTCCACGCTCTCACAACATGCCTTCA
GATGGAATGGTAGGTGGGGGTCCTCCTGUACCECACATECAGAACCAGATGARCGGCCAGATGCCT
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GGGCCTAACCATATGCCTATGCAGGGACCTGGACCCAATCAACTCAATATGACARACAGTTCCATG
AATATGCCTTCAAGTAGCCATGGATCCATGGCGAGGTTACAACCATTCTGTGCCATCATCACAGAGC
ATGCCAGTACAGAATCAGATGACAATGAGTCAGGGACAACCAATGGGAAACTATGGTCCCAGACCA
AATATGAGTATGCAGCCAAACCAAGGTCCAATGATGCATCAGCAGCCTCCTTCTCAGCAATACAAT
ATGCCACAGGGAGGCGGACAGCATTACCAAGGACAGCAGCCACCTATGGGAATGATGGGTCAAGTT
AACCAAGCCAATCATATGATGGGTCAGAGACACGATTCCTCCCTATAGACCTCCTCAACAGGGCCCA
CCACAGCAGTACTCAGGCCAGGAAGACTATTACGGGGACCAATACAGTCATGCTGGACAAGGTCCT
CCAGAAGGCATGAACCAGCAATATTACCCTGATGGAAATTCACAGTATGGCCAACAGCAAGATGCA
TACCAGGGACCACCTCCACAACAGGGATATCCACCCCAGCAGCAGCAGTACCCAGGGCAGCAAGGT
TACCCAGGACAGCAGCAGGGCTACGGTCCTTCACAGGGTGGTCCAGGTCCTCAGTATCCTAACTAC
CCACAGGGACAAGGTCAGCAGTATGGAGGATATAGACCAACACAGCCTGGACCACCACAGCCALCCC
CAGCAGAGGCCTTATGGATATGACCAGGGACAGTATGGAAATTACCAGCAG

SEC ID Ne: 88, polipéptido SYT de Homo sapiens (CAG46900.1)
MGGNMSVAFAAPRQRGKGEITPAATIQKMLDDNNHLIQCIMDSONKGKTSECSQYQOMLHTNLVYLA
TTADSNQNMQSLLPAPEPTOQNMPMGPGGMNQSGPFFPPRSHNMPSDGMVGGGPPAPHMONOMNGQOMP
GPNHMPMQGPGPNQLNMTNSSMNMPSSSHGSMGGYNHSVPSSQSMPVONOMTMSQGQPMGNYGPRP
NMSMQPNQGPMMHQQPPSQQYNMPQGGGQHYQGQQPPMGMMGOVNQGNHMMGQROQIPPYRPPQQGP
POQOYSGQEDYYCDQYSHGGQGPPEGMNQQYYPDGNSQYGQOODAYQGPPPOOQGYPPOOOQYPCOOG
YPGQOOGYGPSQGGPGPQYPNYPOGQGOOYGGYRFTOPGFPOPPQORPYGYDQGOYGNYQQ

SEC ID N° 89, ADNc de SYT2 de Allium cepa CF437485
ATGCAGCAGCCGCAGCCAGCGATGGCAACCATGGGCTCGGTGCCACCTACTAGCATCACCACCGAA
CAGATTCAAAGGTACTTGGATGAGAACAAACAGTTAATATTGGCAATTTTGGATAATCAAAATTTA
GGAAGACTGAATGAGTGTGCTCAATATCAAGCTCAGCTTCAAAACGAATCTGCTTTACCTGGCAGCA
ATAGCTGATGCTCAGCCTCAGTCTCCTGCGGTGCGTCTGCAGATGATGCCTCARAGGTGCAGCTGCC
ACGCCTCAAGCTGGAAACCAATTTATGCAGCAGCAGAGCCCTAATTTCCCTCCCAARACAGGAATG
CAATTTACTCCTCAACAAGTACAAGAATTGCAGCAGCAACAGCTACAACATCAGCCACATATGATG
CCTCCATTTCAAGGTCAAATCGGTATGAGACCTATGAATGGAATGCAGGCAGCAATGCATGCAGAT
TCATCTCTTGCTTATAACACTAACAATAAGCAAGATGCAGGARACGCAGCTTATGAAAATACTGCT
GCCRAACACAGATGGTTCCATTCAAAAGAARACAGCARATGATGATTTAGACCCTTCTGCAGCAAAC
CCTAGAAGGTCTGAAGATGCCAAATCATCATGA

SEC ID N°: 90, polipéptido SYT2 de Allium cepa
MQQPQPAMGTMGSVPPTSITTEQIQRYLDENKQLILATLDNOQNLGRLNECAQYQAQLOKNLLYLAA
IADAQPOSPAVRLOMMPQGAAATPOQAGNQFMOQOSPNFPPKTGMQFTPOOVOELQQQOLOHQPHMM
PPFQGOMGMRPMNGMOAAMHADSSLAYNTNNKODAGNAAYENTAANTDGS IQKKTANDDLDEPSAAN
PRRSEDAKSS

SEC ID N°: 91, ADNc de SYT1 de Aquilegia formosa X Aquilegia pubescens DT758802.1

ATGCAACACATGCAGATGCAGCCCATGATGCCACCTTATAGTGCCAACAGCGTCACTACTGATCAT
ATCCAACAGTACTTGGATGAAAATAAGCGCGTTGATTCTGAAGATACTTGAGAACCAARATTCGGGA
AAAGTTAGTGAATGTGCAGAGANCCAAGCAAGACTTCAACGAAATCTTATGTATCTGGCTGCAATT
GCTGATTCTCAACCACAGCCTCCCAATATGCATGCTCAGTACTCTAATGCGGGTATACCACCTGGT
GCACATTACCTACAACACCAACAGGCCCAACARGATGACACAACAGTCGCTCATGGCTGCTCGATCA
AATATGCTGTATGCTCAGCCRATCACAGGAATGCAGCAACAGCAAGCAATGCATAGCCAGCTTGGC
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ATGAGCTCTGCTGGTAACAGTGGACTCCACATGATGCACAATGAGGGCAGCATGGCGAGGTAGTGGG
GCACTTGGAAGCTATTCTCGATTATGGCCGTGCGCAGTGGTGCTECGAGTAACTATCGCTAGCAAACARD
GATGGTGGAAGTGGTTCTGGTGAAGGACGAGGTGGAAACTCTGGACGCCAAAGTGCAGATGGAGGT
GAATCTCTTTACCTGAAARACAGTGACGAAGGGAACTAA

SEC ID N°: 92, polipéptido SYT1 de Aquilegia formosa x Aquilegia pubescens

MOHMOMQPMMPPYSANSVTTDHIQQYLDENKALILKILENQNSGKVSECAENQARLORNLMY LAAT
ADSQPQPPNMHAQYSNAGIPPGAHYLOHQQAQOMTQOSLMAARSNMLYAQP ITGMOQOQAMHSQLG
MSSGGNSGLEMMHNEGSMGGSGALGSYSDYGRGSGGGVTIASKODGGSGSGEGRGGNSGGQSADGG
ESLYLKNSDEGN

SEC ID N°: 93, ADNc de SYT3 de Brachypodium distachyon DV480064.1
ATGCAGCAGGCGATGTCCATGTCCCCGGGETCGECCGGCECGGTGCCGCCTCCGGCCGGCATCACC
ACAGAGCAGATCCAAAAGTATTTGGATGAAAATAAGCAACTTATTTTGGCCATCCTGGARAAATCAG
ARCCTAGGAAAGTTGACTGAATGTGCTCAGTATCAAGCTCAACTTCAGAAGAATCTCTTGTATCTG
GCTGCCATTGCGGATGCCCAACCACCACAGAACCCTGGAAGTCGCCCCCAGATGGTGCAGCCTGGT
GGTATGCCAGGTGCAGGGCATTACATGTCGCAAGTACCAATGTTCCCTCCAAGAACCCCTTTAACC
CCACAACAGATGCAAGAGCAACAGCACCAGCAGCTTCAGCAGCAGCAAGCACAGGCTCTTGCTTTC
CCCAGCCAGATGGTCATGAGACCAGGTACTGTGAACGGCATGCAGCCTATGCAAGCTGATCTCCAA
GCAGCAGCAGCAGCACCTGGCCTGGCAGACAGUCGAGGAAGTAAGCAGGACGCAGCGGTAGCTGGE
GCCATCTCGGAACCTTCTGGCACCGAGAGTCACAAGAGTACAGGAGCGGATCATGAGGCAGGTGGC
GATGTAGCTGAGCAATCCTAA

SEC ID Ne°: 94, polipéptido SYT3 de Brachypodium distachyon
MOOAMSMSPGSAGAVPPPAGITTEQIQKYLDENKQLILAILENQNLGKLTECAQYQAQLOKNLLYL
AATADAQPPQNPGSRFPOMVQPGGMPGAGHYMSQVEMFPPRTPL TPQUMQOEQOHOQLOQQQAGALAF
PSQMVMRPGTVNGMQPMQADLQAAAAAPGLADSRGSKQODAAVAGAISEPSGTESHKSTGADHEAGG
DVAEQS

SEC ID N°: 95, ADNc de SYT2 de Brassica napus CN732814
ATGCAGCAGCAGCAGCAGCAGCAGCAGCAGCCTCCGCARATGTTTCCGATGGCTCCTTCGATGCCG
CCAACTAACATCACCACCGAACAGATCCAAAAGTACCTTGAGGAGAACAAGAAGCTGATAATGGCA
ATCATGGAAAATCAGAATCTTGGCAAGCTTGCAGAGTGTGCACAGTACCAAGCTCTTCTCCAGAAG
AACTTAATGTACCTCGCTGCTATTGCTGATGCTCAACCTCCTCCATCTACCGCTGGAGCTACACCA
CCACCAGCTATGGCTTCCCAGATGGGGGCACCGCATCCTGGGATGCAACCGCCGAGCTACTTTATG
CAACACCCACAAGCTTCAGGGATGGCTCAACAAGCACCACCCGCTGGTATCTTCCCTCCGAGAGGT
CCTTTGCAGTTTGGTAGCCCACACCAGCTTCAGGATCCGCAACAGCAGCATATGCATCAACAGGCT
ATGCAAGGACACATGGGGATGCGACCAATGGGTATCAACAACAACAATGCGCGATGCAGCATCAGATG
CAGCAACAACAACCAGRAACCTCTCTTGGAGGAAGCGCTGCAAACGTGGGGCTTAGAGGTGGAAAG
CBAGATGGAGCAGATGGACAAGGARAAGATGATGGCAAATGA

SEC ID N°: 96, polipéptido SYT2 de Brassica hapus

MQQHLMOMQOPMMAGY YPSNVTSDHIQQYLDENKSLILKIVESQNSGKLSECAENQARLORNLMY LA
ATIADSQPQPPSVHSQYGSAGGGLIQGEGASHY LOQQOATQQOOMTQOSLMAAR SSMMYQQQOQPYA
TLQHQQLEHSQLGMS SSSGGGSSGLHILQGEAGGFHEFGRGKPEMGSGEGRGGSSGDEGETLYLKS
SDDGN
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SEC ID N°: 97, ADNc de SYT2 de Citrus sinensis CV717501
ATGCAGCAGCCACCGCAAATGATCCCTGTTATGCCTTCATTTCCACCCACCAACATCACCACAGAG
CAGATTCAAAAGTACCTTGATGAGAACAAAAAGTTGATTTTGCCAATTTTGGACAATCAAAATCTT
GGAAAGCTTACAGAATGTGCCCACTATCAAGCTCAGCTTCAAAAGAATTTAATGTATTTAGCTGCA
ATTGCTGATGCACAACCACAAGCACCAACAATGCCTCCTCAGATGGCTCCACATCCTGCAATGCAA
GCTAGTGGGTATTACATGCAACATCCTCAGGCGGCAGCAATGGCTCAGCAACAAGGAATCTTTCCC
CAAAAGATGCCATTACAATTCAATAACCCTCATCAACTACAGGATCCTCAACAGCAGCTACACCAA
CATCAAGCCATGCAAGCACAAATGGGAATGAGACCGGGTGCCACTAACAATGGTATGCATCCCATG
CATGCTGAAAGCTCTCTTGGAGGTGGCAGCAGTGGAGGACCCCCTTCAGCATCAGGCCCAGGTGAC
ATACGTGGTGGAAATAAGCAAGATGCCTCCGAGGCTGGGACTACTGGTGCTGATGGCCAGCGCAGT
TCGGCTGCTGEGGCATGGETGGGGATCGAGAGGAGGCAAAGTGA

SEC ID N°: 98, polipéptido SYT2 de Citrus sinensis
MQOPPOQMIPVMPSFPPTNITTEQIQKYLDENKKLILAILDNQNLCXLTECAHYQAQLOQKNLMYLAR
IADAQPQAPTMPPOMAPHPAMQASGYYMQHPQAAAMAQQOQGIFPQKMPLOFNNPHQLQDPQQQLHQ
HQAMOAQMGMRPGATNNGMHPMHAES SLGGGSSGGPPSASGPGDIRGGNKODASEAGTTGADGQGS
SAGGHGGDGEEAK

SEC ID N°: 99, ADNc de SYT2 de Eufhorbia esuia DV144834
ATGCAGCAGCAACCGCAGATGATGCCTATGATGCCTTCATATCCACCAGCAAACATTACCACGGAG
CAAATCCAAAAGTATCTTGATGAAAATAAAARATTCGATTITTGGCCGATCTTGCGATAATCAAAATCTT
GCAAAACTCGCTGAGTGTGCACAGTATCAAGCCCTGCTGCAAARAARATCTGATGTATTTAGCCGCA
ATTGCTGATGCACAACCCCAGACCCCACCCATGCCACCTCAGATGTCCCCACATCCGGCTATCCAA
CAAGGAGCATATTACATGCAACATCCTCAGGCTGCAGCAGCAGCAATGCECTCATCAGTCGGGTATT
TTCCCACCAAAGATGTCTCCGTTACAATTCAATAATCCTCATCAAATACAGCGACCCCCAGCAGTTA
CATCAAGCAGCCCTCCAAGGGCAAATGGGAATGAGGCCCATGGGGCCCAATAACGGGATGCATCCG
ATGCACCCCGAGGCAAATCTTGGAGGATCTAATGATGGTCGTGCGAGGARACAAACAGGATGCTCCG
GAGACGGGAGCATCGGCAGGTCGATGGGCAAGGCAATTCTGGTGGTGATCCCCCTCGAAGATGGGAAA
TGA

SEC ID N°: 100, polipéptido SYT2 de Eufhorbia esula

MQQOPOMMPMMPSYPPANITTEQIQKYLDENKKLILAILDNONLGKLAECAQYQALLOKNLMYLAA
IADAQPQTPPMPPOMSPHPAMQOQGAYYMQHPQAAAAAMAHQSGIFPPKMSPLQFNNPHOIQDPQQL
HQAAT.QGOMGMR PMGPNNGMHPMHPEANT.GGSNDGRGGNKQDAPETGASGGNGOGN SGEGDGAEDGK

SEC ID N°: 101, ADNc de SYT2 de Glycine max BQ612648
ATGCAGCAGACACCGCCAATGATTCCTATGATGCCTTCTTTCCCACCTACGAACATAACCACCGAG

CAGATTCAAAAATACCTTGATGAGAACAAGAAGCTGATTCTGGCAATATTGGACAATCAAAATCTT
GGAAAACTTGCAGAATGTGCCCAGTACCAAGCTCAGCTTCAAAAGAATTTCATGTATTTAGCTGCA
ATTGCTGATGCCCAGCCTCAAACCCCGGCCATGCCTCCGCAGATGGCACCGCACCCTGCCATGCAA
CCAGGATTCTATATGCAACATCCTCAGGCTGCTGCAGCAGCAATGGCTCAGCAGCAGCAAGGAATG
TTCCCCCAGAAARTGCCATTGCAATTTGGCAATCCACATCAAATGCAGGAACAACAACAGCAGCTA
CACCAGCAGGCCATCCAAGGTCAAATGGGACTTAGACCTGCGAGATATAAATAATGGCATGCATCCA
ATGCACAGTGAGGCTGCTCTTGGAGGTGGAAACAGCGGTGGTCCACCTTCGGCTACTGGTCCARAC
GATGCACGTGGTGGAAGCAAGCAAGATGCCTCTGAGGCTGGAATAGCTGGTGGAGACGGCCAAGGT
AGCTCCGCGGCTGCTCATAACAGTGGAGATGGTCGAAGAGGCAAAGTGA
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SEC ID N°: 102, polipéptido SYT2 de Glycine max
MQQTPPMIPMMPSFPPTNITTEQIQKYLDENKKLILATILONQNLGKLAECAQYQAQLOKNLMYLAA
IADAQPOTPAMPPOMAPHPAMOPGFYMOHPOAAAAAMAQOOOGMFPQKMPLOFGNPHOMOEQQQOQL
HOQATOGOMGLRPGDTNNGMHPMHS EAALGGGNSGGPFSATGPNDARGGSKODASEAGTAGGDGOG
SSAAAHNSGDGEEAK

SEC ID N°: 103, ADNc de SYT2 de Glycine soya CA799921
ATGCAGCAGACACCGCCTATGATTCCTATGATGCCTTCGTTCCCACCTACGAACATAACCACCGAG
CAGATTCAAARATACCTTGATGAGAACAAGAAGCTGATTCTGGCAATATTGGACAATCAAAATCTT
GGAAAACTTGCAGAATGTGCCCAGTACCAAGCTCAGCTTCARAAGAATTTGATGTATTTAGCTGCA
ATTGCTGATGCCCAGCCTCAARACACCAGCCATGCCTCCACAGATGGCACCACACCCTGCCATGCAA
CCAGGATTCTATATGCAACATCCTCAGGCTGCACCAGCACCAATGCGCTCAGCACCAGCAGCAAGCGA
ATGTTCCCCCAGAARATGCCATTGCAATTTGGCAATCCACATCARATGCAGGAACAACAGCAGCAG
CTACACCAGCRAGCCATCCAAGGTCARATGGGACTGAGACCTGGAGGAATAAATAATGGCATGCAT
CCAATGCACAATGAGGGCGGCAACAGCGGTGGTCCACCCTCGGCTACCGGTCCGAACGACGCACGT
GGTGGAAGCARGCAAGATGCTTCTGAGGCTGGAACAGCUTGGTGGAGATGGCCAAGGCAGCTCTGCA
GCTGCTCATAACAGTGGAGATGGTGAAGAGGCARAGTGA

SEC ID N°: 104, polipéptido SYT2 de Glycine soya
MQQTPPMIPMMPSFPPTNITTEQIQKYLDENKKLILAILDNONLGELAECAQYQAQLOKNLMYLAA
IADAQPQTPAMPPOMAPHPAMQPGFYMQHPQAAAAAMAQQQQQGMFPOKMPLOFGNPHOMQEQQOQQ
LHOQAIQGOMGLR PGGINNGMHPMHNEGGNSGGPPSATGPNDARGGSKQDASEAGTAGGDGQGSSA
AAHNSGDGEEAK

SEC ID N°: 105, ADNc de SYT1 de Gossypium hirsutum DT558852
ATGCAGCAGCACCTGATGCAGATGCAGCCCATGATGGCAGCTTATTATCCCARCAACGTCACTACT
GATCATATTCAACAGTATCTCGATGAGAACAAGTCATTGATCTTARAGATTGTTGAGAGCCAGAAT
TCTGGGAAATTGAGTGAATGTGCTGAGAACCAAGCAAGGCTGCAGCCAAACCTCATGTACCTGGCT
GCCATTGCGGATTCTCAACCCCAACCACCCACCGTGCATGCACAGTTTCCATCTGGTGGTATCATG
CAGCCAGGAGCTGGGCACTACATGCAGCACCAACAAGCTCAACAAATGACACAACAGTCGCTTATG
GCTGCTCGGTCCTCAATGTTGTATTCTCAGCAACCATTTTCTGCACTGCAACAACAACAGCAGCAA
GCTTTGCACAGTCAGCTTGGCATGAGCTCTGGCGGAAGCACAGGCCTTCATATGCTGCAAACTGAA
TCTAGTACTGCAGGTGGCAGTGGAGCACTTGGEGCCGGAGGGTTTCCTGATTTTGGACGTGGTTCT
TCTGGAGAAGGCATCCATGGTGGCAGGCCAATGGCAGGTGGAAGCAAGCAAGATATCGGGAGTGCC
GGCTCAGCTGAAGGTCGTGGAGGAAGCTCTGGIGGTCAGGGTGGTGGTGATGGGGGTGAAACCCTT
TACTTAAAAGCAGCCGATGATGGGAACTGA

SEC ID N°: 106, secuencia del polipéptido SYT1 de Gossypium hirsutum
MOQHLMCMQPMMAAYYPNNVTTDHIQQYLDENKSLILKIVESQNSGKLSECAENQARLORNLMYLA
AIADSQPQPPTVHAQFPSGGIMOPGAGHYMOHOQAQOMTQOSLMAARS SMLY SQOPFSALQQQOQQ
ALHSQLGMSSGGSTGLHMLQTESSTAGGSGALGAGGFPDFGRGSSGEGIHGGRPMAGGSKQDIGSA
GSAEGRGGSSGGRGGGDGGETLYLKAADDGN

SEC ID N°: 107, ADNc de SYT2 de Gossypium hirsutum DT563805
ATGCCGCAGCCACCGCAAATGATTCCTETGATGCCTTCATATCCACCTACTAATATCACTACTGAR

CAGATTCAGAAGTACCTTGATGAGRATAAGAAGTTGATTTTGGCAATTTTGGACAATCAGAATCTT
GGAAAACTCGCTGAATGCGCCCAGTATCAAGCTCAGCTGCAAAAGAATTTGATGTATTTAGCTGCA
ATTGCGGATGCTCAACCTCAATCAACGCCAGCAATGTCGCCTCAGATGGCACCGCATCCAGCAATG
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CAACCCGGAGGATATTTTATGCAACATCCTCARGCTGCTGCAATGTCACAGCAACCTGGCATGTAC
CCTCAAAAGGTGCCATTGCAATTCAATAGTCCGCATCAAATGCAGGACCCTCAGCACCTCCTATAT
CAGCAGCATCAACAAGCAATGCAAGGTCAAATGGGAAT CAGGCCTGGGGGACCCAATAATAGCATG
CATCCCATGCATTCAGAGGCTAGCCTTGGAGGCGGCAGCAGTGGTGGTCCCCCTCAACCTTCAGGC
CCAAGTGATGGACGTGCTGGAAACAAGCAAGAGGGCTCCGAAGCTGGTGGTAATCGGCAGGGCAGT
ACAACTGGTGGGCATGETGGCGETGATGGAGCGGATCGAGGCAAAGTGA

SEC ID N°: 108, polipéptido SYT2 de Gossypium hirsutum
MPQPPQMIPVMPSYPPINITTEQIQKYLDENKKLILATLDNONLGKLAECAQYQAQLOKNLMYLAA
IADAQPOSTPAMSPOMAPHPAMOPGGYFMOHEFQAAAMSQOPGMY POKVPLOFNSFHOMODPOQHLLY
QOHQOAMQGOMGIRPGGPNNSMHPMHSEASLGGGSSGGPPQPSGPSDGRAGNKQEGSEAGGNGOGS
TTGGHGGGDGADEAK

SEC ID N° 109, ADNc de SYT2 de Hordeum vulgare CA032350
ATGCAGCAAGCGATGCCCATGCCGUCGGCGGCGELGECGCCTGGGATGCCTCCTTCTGCCGGECCTC
AGCACCGAGCAGATCCAARAAGTACCTGGATGARAATARACAACTAATTTTGGCTATCTTGGAAAAT
CAGAACCTGGGAAAGTTCGCCCCAATGTCCTCACGTATCAAGCTCAGCTTCAGAAGAATCTTTTGTAT
TTGGCTGCGATTGCTGATACTCAGCCACAGACCTCTGTAAGCCGTCCTCAGATGGCACCACCTGCT
GCATCCCCAGGGGCAGGGCATTACATGTCACAGGETGCCAATGTTCCCTCCGAGGACCCCTCTAACG
CCTCAGCAGATGCAGGAGCAGCAACTACAGCAACAACAGGCTCAGATGCTTCCGTTTGCTGGTCAA
ATGGTTGCGAGACCCGGGECTGETCAATGGCATTCCCCAGGCCCCTCAAGTTGAACAACCAGCCTAT
GCAGCAGGTGGGGCCACTTCCGAGCCTTCTCGCACCGAGAGCCACAGGAGCACTGGCGCCGATAAC
GATGGTGGGAGCGGCTTGGCTGACCAGTCCTAA

SEC ID N°: 110, polipéptido SYT2 de Hordeum vulgare
MQQAMPMPPAAAAPCGMPPSACLSTEQIQKYLDENKQLILATLENQNLGKLAECAQYQAQLOKNLLY
LAATADTQPOTSVSRPOMAPPAASPCGAGHYMSQVPMFPPRTPLTPQOMQEQQLOOQOAQMLPFAGY
MVARPGAVNGIPQAPQVEQPAYAAGGASSEPSGTESHRSTGADNDGGSGLADQS

SEC ID N°: 111, ADNc de SYT1 de Lacituca serriola DW110765
ATGAAGCAGCCGATGATGCCGAATCCAATGATGTCTTCTTCGTTTCCTCCTACARACATCACCACT
GATCAGATCCAAAAGTTCCTTGATGAAAACAAGCAACTAATTATAGCAATAATGAGCAACCTAAAT
CTTGGAAAGCTTGCTGAATGTGCCCAGTACCAAGCTCTACTCCAAAAAAATTTGATGTATCTAGCA
GCCATTGCAGATGCTCAACCACCTACACCTACACCAACACTAAATATCTCTTATNAGATGGGCCCG
GTTCCACATCCAGGGATGCCACAGCAAGGTGGATTTTACATGGCGCAGCAGCACCCTCAGGCGGCT
GTAATGACGGCTCAGCCACCTTCTGGTTTTCCACRACCGATGCCTGGTATGCAATTTAACAGCCCA
CAGGCTATTCAAGGGECAGATGGGCEEGAGGTCCGETGEECCGCCARGUTCAGCCGCTAGTGATGTC
TGGAGAGGAAGCATGCAAGATGGTEGTGGTCCTGCTGCTGCTGATGGTGCTAAGGATGGTCATGCT
GGCGGTGGACCTGAGGAAGCAAAGTAA

SEC ID N°: 112, polipéptido SYT1 de Lactuca serriola
MEQPMMPNPMMSSSFPPTNITTDQIQKEFLDENKQLT TATMSNLNLGKLAECAQYQALLOKNLMYLA
AIADAQPPTPTPTLNISYXMGPVPHPGMPQOGGFYMAQQHPOAAVMTAQPPSGFPOQPMPGMOFNSP
QATQGOMGGRSGGPPSSAASDVWRGSMODGGGGAAADGGKDGHACGGGFEEAK

SEC ID N°: 113, ADNc de SYT1 de Lycopersicon esculentum AW934450.1 BP893155.1

ATGCAGCAGCACCTGATGCAGATGCAGCCCATGATGGCAGCTTACTATCCAACGAACGTCACTACT
GACCATATTCAACAGTATTTGGATGAAAACAAATCACTCATTCTGAAGATTGTTGAGAGCCAGAAC
TCTGCGAAACTCAGTGAATGTGCCGAGAACCAAGCTAGGCT TCAGAGGAATCTGATGTACCTTGCT
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GCGATTGCTGATTCACAACCTCAACCTTCTAGCATGCATTCTCAGTTCTCTTCTGGTGGGATCGATG
CAGCCAGGGACACACAGTTACTTGCAGCAGCAGCAGCAGCAACAACAAGCGCAACAAATGGCAACA
CARCAACTCATGGCTGCAAGATCCTCGTCCATGCTCTATGCGACAACAGCAGCAGCAATCTCACTTA
TCGCAATATCAACAAGGCTTGCATAGTAGCCAACTCGGCATGAGTTCTGGCAGTGGCGGAAGCACT
GCACTTCATCACATGCTTCAAAGTGAATCATCACCTCATGGTGGTGGTTTCTCTCATGACTTCGGC
CGCGCAAATAAGCAAGACATTGGGAGTAGTATGTCTGCTGAAGGGCGCGGCEGAAGTTCAGGTGGT
GAGAATCTTTATCTGAAAGCTTCTGAGGATTGA

SEC ID N°: 114, polipéptido SYT1 de Lycopersicon esculentum

MQQHLMOMQPMMAAY YPTNVTTDHIQQOYLDENKSLILKIVESQNSGKLSECAENQARLORNLMYLA
ATADSQPQPSSMHSQFSSGGMMQPGTHSYLQQOQOQQQQAQOMATOQLMAARS SSMLYGQQOQQSQL
SQYQQOCLHSSQLGMSSGSGGSTGLHHMLOQSESSPHGGGFSHDFGRANKQDIGS SMSAEGRGGSSGG

SEC ID N°: 115, ADNc de SYT2 de Malus domestica CV084230 DR997586
ATGCAGCAGCCACCACAAATGATCCCCGTCATGCCTTCATTTCCTCCCACCAACATCACCACCGAA
CAAATTCAGAAGTACCTTGATGACAACAARAAGTTGATTCTGGCAATATTGGATAATCAAAATCTT
GGAAARACTTGCTGAGTGTGCTCAGTACCAGGCTCTGCTTCAAAAGAATCTGATGTATTTAGCAGCA
ATTGCCGATGCGCAACCACAGGCACCAGCTGCCCCTCCCCAGATGGCCCCACATCCTGCTATGCAA
CAGGCAGGATATTACATGCAACATCCTCAGGCAGCAGCAATGGCTCAGCAACAGGGTATTTTCTCC
CCABAGATGCCGATGCAATTCAATAACATGCATCARATGCACGATCCACAGCAGCACCAACAAGCC
ATGCAAGGGCAAATGGGAATGAGACCTGGAGEGCCTAACGGCATGCCTTCCATGCTTCATACTGAG
GCCACACATGGTGGTGGTAGTGGCGGCCCAAATTCAGCTGGAGACCCAAATCGATGGGCGTGGAGGA
AGCAAGCAAGACGCCTCTCGAGTCTGGGGCAGCTGGTGATGGCCAGGGGACCTCAGCCGGCGGGCET
GGAACTGGTGATGGAGAGGACGGCAAGTGA

SEC ID N°: 116, polipéptido SYT2 de Malus domestica
MQOPPQMIPVMPSFPPTNITTEQIQKYLDDNKKLILAILDNONLGKLAECAQYQALLQKNLMYLAA
IADAQPQAPAAPPOMAPHPAMOQAGY YMOHPQAAAMAQOQGIFSPKMPMQFNNMHOMEDPQQHQOA
MQGQMGMRPGGPNGMPSMLETEATHGGGSGGPNSAGDPNDGRGGSKQDASESCGAGGDGQETSAGGR
GTGDGEDGK

SEC ID N°: 117, ADNc de SYT2 de Medicago truncufata CAB58743 BI310799.1 AL382135.1
ATGCAGCAGACACCTCAARATGATTCCTATGATGCCTTCATTCCCACAACAAACARACATAACCACT
GAGCAGATTCAAAAATATCTTGATGAGAACAAGAAGCTGATCCTGGCAATATTCGCGACAATCAAAAT
CTTGGAAAACTTGCAGAATGTGCCCAGTACCAAGCTCAGCTTCAGAAGAATTTGATGTATTTAGCT
GCAATTGCTGACGCGCAGCCACAAACACCGGCCTTGCCTCCACAGATGGCCCCGCACCCTGCGATG
CAACAAGGATTCTATATGCAACATCCTCAGGCTGCAGCAATGGCTCAGCAACAAGGAATGTTCCCC
CARAAAATGCCAATGCAGTTCCGGTARTCCGCATCAAATGCAGGATCAGCAGCATCAGCAGCAACAR
CAGCAGCTACATCAGCAAGCTATGCAAGGTCARATGGGACTTAGACCTGCGAGGGATAAATAACGGC
ATGCATCCAATGCACAACGAGGCTGCTCTCGCACGTAGCGGCAGTGGTGCTCAAATGACGGECGTG
GTGGTGGAGCAAGCAAGATGCTTCGGAGCTGGGACAGCCGGCGETGATGGTCAAGGAACCTCTGCC
GCAGCTGCGCACAACAGTGGAGATGCTTCAGAAGAAGGAAAGTAA

SEC ID N°: 118, polipéptido SYT2 de Medicago trunculata

MQQTPQMIPMMPSFPQQOTNITTEQIQKYLDENKKLILAT LDNQNLGKLAECAQYQAQLQKNLMYLA
ATADAQPQTPALPPOMAPHPAMQQGFYMOHPQAAAMAQQQGMFPOKMPMOFGNPHOMQDQQOHQQQQ
QQLHQOAMOGOMGLRPGGINNGMHPMHNEAALGGSGSGGPNDGRGGGSKQDASEAGTAGGDGQGTS

AAARHNSGDASEEGK
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SEC ID N°: 119, ADNc de SYT3 de Panicum virgatum DN152517
ATGCAGCAGCAGATGCCCATGCAGTCGGCGCCCCOGGCGACCGGCATCACCACCGAGCAGATCCAA
AAGTATTTGGATGAAAATAAGCAGCTTATTTTGGCCATCCTGGAAAATCAGAACTTAGGAAAGTTG
GCTGAATGTGCTCAGTATCAAGCTCAGCTTCAAARGAATCTCTTGTACCTGGCTGCGATTGCAGAT
GCCCRACCCCAACCACCACAGAACCCTGCAAGTCGCCCACAGATGATGCAACCTGGCATGGTACCA
GGTGCAGCGCATTACATGTCCCAAGTACCAATGTTCCCGCCAAGAACACCATTAACCCCGCAACAG
ATGCAAGAACAGCAGCAGCAGCAGCAGCAGCTTCAACAGCAGCAAGCACAGGCTCTTGCTTTCCCG
GGACAGATGGTCATGAGACCTACCATTAATGGCATGCAGCCTATGCAAGCCCGACCCTECTGLCCGCC
GCCGCCAGCCTACAGCAGTCAGCACCTGGCCCTACTGATGGGCGAGGAGGCAAGCAAGATGCAACT
GCTGGGGTGAGCACAGAGCCTTCTGGCACCGAGAGCCACAAGAGCACAACCGCAGCAGATCACGAT
GTGGGCACTGATGTCGCGGAGAAATCCTAA

SEC ID N°: 120, polipéptido SYT3 de Panicum virgatum

MQQOMPMQSAPPATGITTEQIQKYLDENKQLILATLENQNLGKLAECAQYQAQLOKNLLYLAATAD
AQPQPPONPASRPQMMQPGMVPGAGHYMSQVPMFPPRTPLTPQOMQOEQQQQQQCQLOQQOAQALAFP
GOMVMRPTINGMOPMOADPAAAAASLQOSAPGPTDGRGCGKODATAGVSTEPSGTESHKSTTAADHD
VGTDVAEKS

SEC ID N°: 121, ADNc de SYT1 de Picea sitchensis DR484100 DR478464 .1
ATGCAGCAGCATCTCATGCARATGCAGCCCATGATGECGGCATACGCCTCCAACAACATCACCACT
GATCACATCCAGAAGTACCTGGATGAGAACAAGCAGTTGATTCTGGCAATTCTGCGACAACCARAAT
CTTGGAAAGCTCAATGAGTGTGCTCAGTACCAAGCAAAACTTCAGCAGAATTTGATGTATCTGGCT
GCGATTGCTGATTCTCAACCACAAGCACARACTGCACATGCTCAGATTCCTCCTAATGCAGTGATG
CAGTCTGGTGGGCATTACATGCAGCACCAGCAGGCACAGCAACAAGTGACTCCTCAGTCTCTGATG
GCAGCTAGATCTTCCATGCTGTATTCTCAGCAGCCCGATGGCTGCTTTGCATCAAGCTCAGCAACAA
CAGCAGCAGCAGCATCAGCAGCAACAACAATCTCTTCACAGCCAGCTTGGCATAAATTCTGGAGGA
AGCAGTGGATTGCATATGTTGCATGGTGAGACAARACATGGGATGTAATGGGCCTCTCTCATCTGGG
GGCTTCCCTGAATTTGGGCGTGGGTCTGCTACCTCTGCTGAAGGTATGCAGGCCAACAGGGGCTTC
ACTATAGATCGTGGTTCAAATARGCAGGATGGAGTAGGAT CAGAGAATGCCCATCCAGGTGCTGGT
GATGGAAGAGGGAGTTCAACTGGAGGGECAGAATGCAGATGAGT CAGAACCATCATACCTGAAAGCC
TCCCAAGAAGAAGGAAACTAG

SEC ID N°: 122, polipéptido SYT1 de Picea sitchensis

MQOHT.MOMOPMMAAYASNNITTDHIQKYLDENKQLILAILDNONLGKLNECAQYQAKLQUNLMYT.A
ALADSQPQAQTAHAQI PPNAVMQSCGHYMOHQRAQQQVTPQSLMAARSSMLY SQQPMAALHQAQQQD
QOOQHOOOOQSLHSOLGINSGGS SGLHMLHGE TNMGCNGPLSSGGFPEFGRGSATSAEGMOANRGF
TIDRGSNKQDGVGSENAHPGAGDGRGSSTGGONADESEPSYLKASEEEGN

SEC ID N°: 123, ADNc de SYT1 de Pinus tadea DT625916
ATGCAGCAGCACCTCATGCAAATGCAGCCCATGATCGGCGEGCCTACGCCTCCAACAATATCACCACT

GATCACATCCAGAAGTACCTGGATGAGAACAAGCAGTTGATTCTGCCAATTTTGGACAACCAAAAT
CTCGGAAAGCTCAATGAGTGTGCTCAATACCAAGCAAAACTTCAGCAGAATTTGATGTATCTGGCT
GCTATTGCTGATTCTCAACCTCARGCACAAACTGCACATGCTCAGATTCCTCCARATGCGGTGEGATG
CAGTCTGGTGGGCATTACATGCAGCATCAACAGGCACAGCAACAAGTTACTCCTCAGTCTCTGATG
GCAGCTAGATCTTCCATACTGTATGCTCAGCAACAACAGCAGCAGCAGCATCAGCAGCATCAGCAG
CAACAGCAGCAACAACAGTCTCTTCACAGCCAGCTTGGCATAAATTCTGCAGCAAGCAGCGGTTTG
CATATGTTGCATGGTGAGACAAACATGGGATGTAATCGGCCTCTGTCATCTGCGGGATTCCCTGAA
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TTTGGGCGTGGGTCTGCTACCTCTGCTGATGGTATGCAGGTGAACAGCGGECTTTGCTATAGATCGT
GGTTCAAACAACCAGGATCGAGTTGGATCAGAGAATGCCCATGCTCGTGCTGGTCGATGGAAGAGGG
AGTTCAACTGGAGGGCAGAATGCAGATGAGTCAGAACCATCATACCTGAAGGCCTCCGAGGAAGAA
GGAAACTAG

SEC ID N°: 124, polipéptido SYT1 de Pinus tadea

MOOHLMOMOPMMAAYASNNITTDHIQKYLDENKOLILATLDNONLGKLNECAQYOAKLOONLMYLA
ATADSQOPQAQTAHAQIPPNAVMOSGCHYMOHQCOAQQQVTPOSIMAARSS ILYACQOOQQOOHOQHQO
QOOQQOSLHSQLGINSGGSSGLHMLHGETNMGCNGPLSSGGFPEFGRGSATSADGMQVNRGFAIDR
GSNKQDGVGSENAHAGAGDGRGSSTGGONADESEPSYLKASEEEGN

SEC ID N°;: 125, ADNc de SYT1 de Populus tremula DTAT6906
ATGCAACAGCACCTGATGCAGATGCAGCCCATGATGGCAGCCTATTACCCCAGCAACGTCACTACT
GATCATATTCAACAGTATCTCGACCAAAACAAGTCATTCATTTTCGAAGATTGTTCGAGACCCAGAAT
TCAGGGAAACTCAGTGAGTGTGCAGAGAACCAAGCAAGACTGCAACAARATCTCATGTACTTGGCT
GCAATTGCTGATTGTCAGCCCCAACCACCTACCATGCATGCCCAGTTCCCTTCCAGCGGCATTATG
CAGCCAGGAGCACATTACATGCAGCATCAACAAGCTCAACAGATGACACCACAAGCCCTTATGGCT
GCACGCTCTTCTATGCTGCAGTATGCTCAACAGCCATTCTCAGCGCTTCAACAACAGCAAGCCTTA
CACAGCCAGCTCGGCATGAGCTCTGGTGGAAGCGCAGGACTTCATATGATGCAAAGCGAGGCTAAC
ACTGCAGGAGGCAGTGGAGCTCTTGGTGCTGGACGATTTCCTGATTTTGGCATGGATGCCTCCAGT
AGAGGAATCGCAAGTGGGAGCAAGCAAGATATTCGGAGTGCAGGGTCTAGTGAAGGGCGAGGAGGA
AGCTCTGGAGGCCAGGGTGGTGATGGAGGTGAAACCCTTTACTTGAAATCTGCTGATGATGGGAAC
TGA

SEC ID N°: 126, polipéptido de Populus tremula

MOOHLMOMQPMMAAYYPSNVTTDHIQQYLDENKSLILKIVESQNSGKLSECAENQARLOQNLMYLA
ATADCQPOPPTMHAQFPS SGIMOPGAHYMOHOOAQOMT POALMAARS SMLOYAQOPFSALQQOQAL
HSQLGMSSGGSAGLHMMOSEANTAGGSGALGAGRFPDFGMDASSRGIASGSKQDIRSAGSSEGRGG
SSGGOGGDGGETLYLKSADDGN '

SEC ID N°: 127, ADNc de SYT1 de Saccharum officinarum CA078249.1 CA078630 CA082679
CA234526 CA239244 CA083312

ATGCAGCAGCAACACCTGATGCAGATGAACCAGAACATGATTGGGGGCTACACCTCTCCTGCCGCT
GTGACAACCGATCTCATCCAGCAGTACCTGGATGAGAACAAGCAGCTGATCCTGGCCATCCTCGAC
AARCCAGAACAATGGCAAGGTGGAGGAGTGCGAACGGCACCAAGCTAAGCTCCAGCACAACCTCATG
TACCTGGCCGCCATCGCCGACAGCCAGCCACCACACGACTGCACCACTATCACAATACCCGTCCAAC
CTGATGATGCAGCCGGGCCCTCGGTACATGCCACCGCAGTCCGGGCAGATGATGAGCCCGCAGTCG
CTAATGGCGGCGCGGTCCTCCATGATGTACGCGCACCCGTCCATGTCACCACTCCAGCAGCAGCAG
GCAGCGCACGGGCAGCTGGGCATGGCTTCAGGGCGLGGCGGTGGCACGACCAGTGGGTTCAACATC
CTCCATGGCGAGGCCAGTATGGGCGGTGCTGGTGGCGCTTEGTGCCGGCAACAACATGATGAACGCC
GGCATGTTCTCAGGCTTTGGCCGCAGCGGCAGTGGCGCCRAGGAGGGATCGACCTCGCTGTCGGTT
GACGTCCGTGGTGGCACCAGCTCCGGCGCGCAAAGCEGEGGCACGGCGAGTACCTGAAAGCAGGCACC
GAGGAAGAAGGCAGTTAA

SEC ID N°: 128, palipéptido SYT1 de Saccharum officinarum
MQOQOHLMOMNQNMTIGGYTSPAAVTTDLIQQYLDENKQLILAILDNONNGKVEECERHQAKLOHNTM
YLAATADSQPPQTAPLSQYPSNLMMOPGPRYMPPQSGOMMSPOSLMAARSSMMYAHPSMSPLQQOQ
AAHGQLGMASGGGGETTSGFNILHGEASMGGAGGACAGNNMMNAGMFSGFGRSGSGAKEGSTSLSVY
DVRGGTSSGAQOSGDGEYLKAGTEEEGS
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SEC ID N°: 129, ADNc de SYT2 de Saccharum officinarum CA110367
ATGCAGCAGCCGATGCCCATGCAGCCGCAGGCGCCGGAGATGACCCCGGCCGUCGGAATCACCACG
GAGCAGATCCAAAAGTATCTCGATGAGAATAAGCAGCTTATTTTGGCTATTTTGCGAAMATCAGAAC
CTAGGAAAATTGGCAGAATGTGCTCAGTATCAATCACAACTTCAGAAGAACCTCTTGTATCTCGCT
GCAATCGCAGATCGCCCAACCACAGACTGCTGTAAGCCGCCCTCAGATGGCGCLCGCCTGGTGCATTG
CCTGGAGTAGGGCAGTACATGTCACAGGTGCCTATGTTCCCACCGAGGACACCTCTAACACCCCAG
CAGATGCAGGAGCAGCAACTTCAGCAGCAGCAGGCTCAGCTCGCTAAATTTCAGTGGCCTAATGGTT
GCTAGACCTGGCATGGTCAACGGCATGCCTCAGTCCATTCAAGTTCAGCAAGCTCAGCCACCACCA
GCAGGGAACAAACAGGATGCTGGTGGGGTCGCCTCGGAGCCCTCGGGCATTGAGAACCACAGGAGC
ACTGGTGGTGATAATGATGGTGGAAGCGACTAG

SEC ID N°: 130, polipéptido SYT2 de Saccharum officinarum

MOQPMPMOPQAPEMTPAAGITTEQIQKYLDENKQLILATILENOQNLGRKLAECAQYQSQLOKNLLYLA
ATADAQPQTAVSRPOMAPPGALPGVGQYMSQVPMFPPRTPLTPQOMQEQQLOQDOAQLLNFSGLMV
ARPGMVNGMPQSIQVQCAQPPPAGNKODAGGVASEPSGTENHRSTGGDNDGGSD

SEC ID N°: 131, ADNc de SYT3 de Saccharum officinarum CA181933.1 CA265085

ATGCAGCAGCAGATGCCCATGCCGCCGECGCCCGCTGECGGECGECGECGCCCCCGGCEGGCCGGCATC
ACCACCGAGCAGATCCAAAAGTATTTGCGACGAAAATAAGCAACTTATTTTGGCCATCCTGGAARAT
CAGAACTTAGGARAAGTTGGCTGAATGTGCTCAGTATCAAGCTCAACTTCARAAAGAACCTCTTGTAC
CTGGCTGCGATTGCTGATGCCCAACCCCAGCCACCACAAAACCCTGCAGGTCGCCCTCAGATGATG
CAACCTGGTATAGTGCCAGGTGCGGGGCATTACATGTCACAAGTACCAATGTTCCCTCCAAGAACT
CCATTAACCCCACAGCAGATGCAACAGCAGCAGCAGCAACAGCTTCAGCAGCAGCAAGCGCAGGCT
CTTACATTCCCTGGACAGATGGTCATGAGACCAGCTACCATCAACGGCATACAGCAGCCTATGCAA
GCTGACCCTGCCCGGGCAGCGGAGCTGCAACAACCACCACCTATCCCAGCTGACGGGCGAGTAAGC
AAGCAGCAGGACACAACGGCTGGCGTGAGCTCAGAGCCTTCTGCCAATGAGAGCCACAAGACCACA
ACTGGAGCAGATAGTGAGGCAGGTGGTGACGTGGCGGAGAARATCCTAA

SEC ID N°: 132, polipéptido SYT3 de Saccharum officinarum
MOQOMPMPPAPAAAAAPPAAGITTEQIQKYLDENKQLILATLENQNLGKLAECAQYQAQLOKNLLY
LAAIADAQPQPPCNPAGRPOMMOPGIVPGAGHYMSQVPMFPPRTPLTPOOMOEQQQQQLOOQOAQA
LTFPGOMVMRPATINGIQQPMQADPARAAELQQOPPPIPADCGRVSKQQDTTAGVSSEPSANESHKTT
TGADSEAGGDVAEKS

SEC ID N°: 133, ADNc de SYT1 de Solanum tuberosum CK265587

ATGCAGCAGCACCTGATGCAGATGCAGCCCATGATGGCAGCTTACTATCCAACGAACGTCACTACT
GACCATATTCAACAGTATTTGGATGAGAACAAATCACTCATTCTGAAAATTGTTGAGAGCCAAAAC
TCGGGAAAACTCAGTGAATGTGCAGAGAACCAAGCTAGGCTTCAGAGGAATCTGATGTACCTTGCT
GCTATTGCTGATTCACAACCTCAGCCTTCTAGCATGCATTCTCAGTTCTCTTCTGGTGGGATGATG
CAGCCAGGGACACACAGTTACCTGCAGCAGCAGCAGUCAGCAACAACAAGCGCAACAAATGGCAACA
CAACAACTCATGGCTGCAAGATCCTCATCAATGCTCTATGGACAACAACAGCAGCAGCAGCAGCAG
TCTCAGTTATCACAATTTCAACAAGGCTTGCATAGTAGCCAACTTGGCATGAGTTCTGGCAGTGGT
GGAAGCACTGGACTTCATCACATGCTTCAAARGTGAATCATCACCTCATGGTGGTGGTTTCTCTCAT
GACTTCGGCCGTGCAAATAAGCAAGACATTGGGAGTAGTATGTCTGCTCGAAGGGCGCGGCGGAAGC
TCAGGTGGTGATGGTGGTGAGAATCTTTATCTGAAAGCTTCTGAGGATTGA
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SEC ID N°: 134, polipéptido SYT1 de Solanum tuberosum

MOOHLMOMOPMMAAYYPTNVTTDHIQQYLDENKSLILKIVESQNSGKLSECAENQARLORNLMY LA
ATADSQPQPSSMHSQFSSGGMMQPGTHSYLQOODOOOOAQOMATQQLMAARSS SMLYGOQQQQQQDQ
SQLSQFOQGLHS SQLGMSSGSGGSTGLHHMLQSESSPHGGGF SHDFGRANKQDIGSSMSAEGRGGS
SGGDGGENLYLKASED

SEC ID N°: 135, ADNc de SYT3 de Sorghum bicolor CX611128

ATGCAGCAGCAGATGCCCATGCCGCCGGCGCCCEGCTGCGECGGCGGCGACGGCGCCCCCGGLGGLC
GGCATCACCACCGAGCAGATCCAGAAGTATTTGGACGAAAATAAGCAACTTATTITGGCCATCCTA
GAAAATCAGAACTTAGGAAAGTTGGCTGAATGTGCTCAGTATCAAGCTCAACTTCAAAAGAACCTC
TTGTACCTGGCTGCGATTGCTGATGCCCAACCCCGACCACCGCAAAACCCTGCAGGTCGCCCTCAG
ATGATGCAACCTGGTATAGTGCCAGGTGCAGGGCATTACATGTCACAAGTACCAATGTTCCCTCCA
AGAACTCCATTAACCCCACAGCARATGCAAGAGCAGCAGCAGCAACAGCTTCAGCAGCAGCAAGCG
CAGGCTCTTGCATTCCCTGGGCAGATGGTCATGAGACCAGCTACCATCAACGGCATGCAGCAGCCT
ATCCAGGCTGACCCTGCCCGGGCAGCGGAGCTGCAACAGCCAGCATCTGTCCCAGCCGACGGGCGA
GTAAGCAAGCAGGACACAGCGGCTGGGGTGAGCTCAGAGCCTTCTGCCAATGAGAGCCACAAGACC
ACAACCGGAGCAGATAGTGAGGCAGGTGGAGACGTGGCGGAGAAATCCTAA

SEC ID N°: 136, polipéptido SYT3 de Sorghum bicolor

MQOOMPMPPAPAAAAATAPPAAGITTEQIQKYLDENKQLILAILENQNLGKLAECAQYQAQLOKNL
LYLAATADAQPRPPONPAGRPOMMQPGIVPGAGHYMSQVPMFPPRTPLTPQOMQEQOOOQLOOOOA
QALAFPGQMVMRPAT INGMOQPMQADPARAAELQQOPASVPADGRVSKQDTAAGVSSEPSANESHKT
TTGADSEAGGDVAEKS

SEC ID N°: 137, ADNc de SYT2 de Triticum aestivun CD901951

ATGCAGCAAGCCGATGCCCATGCCGCCGGCGGCGECEGECEGCCGEGGATGCCTCCGTCTGCTGGCCTC
AGCACCGAGCAGATCCAAAAGTACCTGCGATGAAAATAAGCAACTAATTTTGGCTATCTTGGARAAT
CAGAACCTGGGAAAGTTGGCGGAATGTGCTCAGTATCAAGCTCAGCTTCAGAAGAATCTTTTGTAT
TTGGCTGCAATCGCTGATACTCAGCCACAGACCACTGTAAGCCGTCCTCAGATGGCACCACCTAGT
GCATCCCCAGGGGCAGGGCATTACATGTCACAGGTGCCAATGTTCCCTCCGAGGACCCCTCTAACG
CCTCAGCAGATGCAGGAGCAGCAACTACAGCAGCAACAGGCTCAGATGCTTCCETTTGCTGGTCAA
ATGGTTGCGAGACCTGGGGCTGTCAATGGCATGCCTCAGGCCCCTCAAGTTGAACCAGCCTATGCA
GCAGGTGGGGCCAGTTCTGAGCCTTCTGGCACTGAGAGCCACAGGAGCACTGGTGCCGATAATGAC
GGGGGGAGCGGCTGGGCTGATCAGTCCTAA

SEC ID N°: 138, polipéptido SYT2 de Triticum aestivum
MOQAMPMPPAAAAPGMPPSAGLSTEQIQKYLDENKQLILAILENONLGKLAECAQYQAQLOKNLLY

LAATADTQPQTTVSRPOMAPPSASPGAGHYMSQVPMFPPRTPLTPQOMQEQQLOQQOAQMLPFAGQ
MVARPGAVNGMFPOAPQVEPAYAAGGASSEPSGTESHRSTGADNDGGSGWADQS

SEC ID N°: 139, ADNc de SYT3 de Triticum aestivun BJ246754 BJ252709

ATGCAGCAGGCGATGTCCTTGCCCCCGGGAGCGGTCGGCGCEGGTGTCCTCGCCGGCCGGCATCACC
ACCGAGCAGATCCAAAAGTATTTGGATGARAATAAGCAACTTATTTTGGCCATCCTTGAAAATCAG
AACCTAGGAAAGTTGGCTGAATGTGCTCAGTATCAAGCTCAACTCCAAAAGAATCTCTTGTATCTA
GCTGCTATCGCGCGATGCCCAACCACCACAGAACCCTACAAGTCACCCTCAGATGGTGCAGCCTGGT
AGTATGCAAGGTGCAGGGCATTACATGTCACAAGTACCAATGTTCCCTCCAAGAACGCCTTTAACC
CCACAGCAGATGCAAGAGCAGCAGCACCAGCAGCTTCAGCAGCAGCAAGCCCAGGCCCTTTCTTTC
CCCGCCCAGGTGGTCATGAGACCAGGCACCGTCAACGGCATGCAGCAGCCTATGCAAGCAGCCGGC
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GACCTCCAGCCAGCAGCAGCACCTGGAGGGAGCAAGCAGGACGCCGCAGTGGCTGGGGCCAGCTCG
GAARCCATCTGGCACCAAGAGCCACAAGAACGCGGGAGCAGAGGAGGTGGGCGCTGATGTAGCAGAA
CAATCCTAA

SEC ID N°: 140, polipéptido SYT3 de Triticum aestivum

MOQAMSLPPGAVGAVSSPAGITTEQIQKYLDENKQLILAILENQNLGKLAECAQYQAQLOKNLLYT,
AATADAQPPONPTSHPOMVQPGSMQGAGHYMSQVPMFPPRTPLTPQOMOEQOHQQL.OQQQAQALSF
PAQVVMRPGTVNGMOOPMQAAGDLOPAAAPGGSKQDAAVAGASSEPSGTK SHKNAGAEEVGADVAE
Qs '

SEC ID N°: 141, ADNc de SYT1 de Vitis vinifera DV219834

ATGCAGCAGCACCTGATGCAGATGCAGCCCATGATGGCAGCCTATTACCCCAGCAACGTCACCACT
GATCACATTCAGCAGTATCTTGATGAAAACAAGTCATTGATTCTGAAGATTGTTGAGAGCCAGAAT
TCAGGAAANTTGACTGAATGTGCAGACAACCAGCCAAGACTACAGAGARACCTCATGTACCTGGCT
GCAATTGCTGATTCTCAACCCCARCCACCCACCATGCATGCTCAGTTCCCTCCTAGTGGCATTGTT
CAGCCAGGAGCTCACTACATGCAACACCAACAAGCTCAACAAATGACACCACAGTCGCTCCTGGCT
GCACGCTCCTCCATGCTGTACACCCARCARACCATTTTCGGCCCTGCAACAACAACAAGCCATCCAT
AGCCAGCTTGGCATGGGCTCTGETGGAAGTGCAGGACTTCACATGCTGCAAAGCGAGGGGAGTAAT
CCAGGAGGCAATGGAARCACTGGGGACTGGTGGGTTTCCTGATTTCAGCCGTGGAACTTCTGGAGAA
GGCCTGCAGGCTGCAGGCAGGGGAATGGCTGGTGGGAGCAAGCAAGATATGGGAAATGCAGAAGGG
CGAGGAGGGAACTCAGGAGGTCAGGGTGGGGATGGAGGTGAGACTCTTTACTTGAAAGCTGCTGAA
GATGGGAATTGA

SEC ID N°: 142, polipéptido SYT1 de Vitis vinifera
MOOHLMQOMQPMMAAYYPSNVTTDHIQQYLDENKSLILKIVESQNSGKLTECAENQARTLQRNLMYLA
ATADSQPQPETMHAQFPPSGIVOPGAHYMOHOQAQOMTPOSLLAARSSMLYTOOPFSALQOQOATH
SQLGMGSGGSAGLHMLOSEGSNPGGNGTLGTGGFPDFSRGTSGEGLQAAGRGMAGGSKODMGNAEG
RGGNSGGQGGDGGETLY LKAAEDGN

SEC ID N°: 143, ADNc de SYT3 de Zea mays C0O468901

ATGCAGCAGCAGATGCCCATGCCGCCGGCGCCCGCTGCCGCCGLGECGGCEGCGCCCCCGGCGGCA
GGCATCACTACCGAGCAGATCCAGAAGTATTTGGACGAARAATAAGCAACTTATTTTGGCCATCCTG
GAAAATCAGAACTTAGGGAACGTTGGCTGAATGTGCTCAGTATCAAGCTCAACTTCAAAAGANACCTC
TTGTACCTGGCTGCGATTGCTGATGCCCAACCCCAGCCTCCGCAAAACCCTGCAGGTCGCCCTCAG
ATGATGCAGCCTGGTATAGTGCCAGGTGCGGGGCATTACATGTCACAAGTACCAATGTTCCCTCCA
AGAACCCCATTAACCCCACAGCAGATGCAGGAGCAGCAGCAACAACAACAGTTTCAGCAGCAGCAG
CAGCAAGTGCAGGCTCTTACATTTCCTGGACAGATGGTCATGAGACCAGGCACCATCAACGGCATG
CAGCAGCAGCAGCCTATGCAGGCTGACCCTGCCCGGGCAGCAGCGGAGCTGCAGCAGGCAGCACCT
ATCCCAGCTGACGGGCGAGGAAGCAAGCAGGACACCGCGGETGGGGCGAGCTCAGAGCCTTCTGCT
ARTGAGAGCCACAAGAGCGCCACCGGAGCAGATACCGAGGCAGGTGGCGACGTGGCCGAGARATCC
TRA

SEC ID N°: 144, polipéptido SYT3 de Zea mays

MQQQOMPMPPAPAAAARAAPPAAGITTEQIQKYLDENKQLILAILENONLGKLAECAQYQAQLOKNL
LYLAATADAQPQPPONPAGRPQOMMQEGIVPGAGHYMSQOVPMFPPRTPLTPOOMOEQOOQQQFQQQQ
QQVQALTFPGOMVMRPGT INGMOOQQPMOADPARAAAELQOAAP I PADGRGSKQDTAGGASSEPSA
NESHKSATGADTEAGGDVAEKS
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SEC ID N° 1435, promotor GOS2 de CQryza sativa PRO0129
AATCCGAAAAGTTTCTGCACCGTTTTCACCCCCTAACTAACAATATAGGGAACGTGTGCTAAATAT
ARRATGAGACCTTATATATGTAGCGCTGATAACTAGAACTATGCAAGAAAAACTCATCCACCTACT
TTAGTGGCAATCGGGECTAAATAAAAAAGAGTCGCTACACTAGTTTCGTTTTCCTTAGTAATTAAGT
GCGARAATGAAATCATTATTGCTTAGAATATACGTTCACATCTCTGTCATGAAGTTAAATTATTCG
AGGTAGCCATAATTGTCATCARACTCTTCTTGAATAAAARAAATCTTTCTAGCTGAACTCAATGGGT
ARAGAGAGAGATTTTTTTTAAARARATAGAATGAAGATATTCTGAACGTATTGGCAAAGATTTAAA
CATATAATTATATAATTTTATAGTTTGTGCATTCCTCATATCGCACATCATTAAGCGACATGTCTTA
CTCCATCCCAATTTTTATTTAGTAATTAAACACAATTCACTTATTTTTATTATTTATCTTTTTTCG
ATTAGATGCAAGGTACTTACGCACACACTTTGTGCTCATGTGCATGTGTGAGTGCACCTCCTCAAT
ACACGTTCAACTAGCAACACATCTCTAATATCACTCGCCTATTTAATACATTTAGGTAGCAATATC
TGAATTCAAGCACTCCACCATCACCAGACCACTTTTAATAATATCTAAAATACAAAAAATAATTTT
ACAGAATAGCATGARAAGTATGARACGAACTATTTAGGTTTTTCACATACARAAAANAARARGAATT
TTGCTCGTGCGCGAGCGCCAATCTCCCATATTGGGCACACAGGCAACAACAGAGTGGCTGCCCACA
GAACAACCCACAAAAAACGATGATCTAACGGAGGACAGCAAGTCCGCAACAACCTTTTAACAGCAG
GCTTTGCGGCCAGGAGAGAGGAGGAGAGGCAAAGAAAACCAAGCATCCTCCTCCTCCCATCTATAA
ATTCCTCCCCCCTTTTCCCCTCTCTATATAGGAGGCATCCAAGCCAAGAAGAGGGAGAGCACCAAG
GACACGCGACTAGCAGAAGCCGAGCGACCGCCTTCTTCGATCCATATCTTCCGGTCGAGTTCTTGG
TCGATCTCTTCCCTCCTCCACCTCCTCCTCACAGGGTATGTGCCCTTCGGTTGTTCTTGGATTTAT
TGTTCTAGGTTGTGTAGTACGGGCGTTGATCTTAGGARAGGGCGATCTGTATCTGTGATCGATTCCTG
TTCTTGGATTTGGGATAGAGGGCTTCTTGATGTTGCATGTTATCGGTTCGGTTTGATTAGTAGTAT
GGTTTTCAATCGTCTGGAGAGCTCTATGGAAATGAAATGGTTTAGGGTACGGAATCTTGCGATTTT
GTGAGTACCTTTTGTTTCGAGCTARAAATCAGAGCACCEGGTGATTTTGCTTGCGTGTAATAAAAGTACG
GTTGTTTGGTCCTCGATTCTGGTAGTGATGCTTCTCGATTTGACGAAGCTATCCTTTGTTTATTCC
CTATTGAACAAAAATAATCCAACTTTGAAGACGGTCCCGTTGATGAGATTGAATGATTGATTCTTA
AGCCTGTCCAAAATTTCGCAGCTGGCTTETTTAGATACAGTAGTCCCCATCACGAAATTCATGGAA
ACAGTTATAATCCTCAGGAACAGGGGATTCCCTGTTCTTCCGATTTGCTTTAGTCCCAGAATTTTT
TTTCCCAAATATCTTAAAAAGTCACTTTCTGGTTCAGTTCAATGAATTCGATTGCTACAAATAATGC
TTTTATAGCGTTATCCTAGCTGTAGTTCAGTTAATAGGTAATACCCCTATAGTTTAGTCAGGAGAA
GAACTTATCCGATTTICTGATCTCCATTTTTAATTATATGAAATGAACTGTAGCATAAGCAGTATTC
ATTTGCGATTATTTTTTTTATTAGCTCTCACCCCTTCATTATTCTGAGCTGAAAGTCTGGCATGAAC
TGTCCTCAATTTTGTTTTCARAATTCACATCGATTATCTATGCATTATCCTCTTGTATCTACCTGTA
GAAGTTTCTTTT TGGTTATTCCTTGACTGCTTGATTACAGARAGARATTTATCGAAGCTGTAATCGG
GATAGTTATACTGCTTGTTCTTATGATTCATTTCCTTTGTGCAGTTCTTGGTGTAGCTTGCCACTT
TCACCAGCAAAGTTC

SEC ID N° 146, Caja |
IQ(Q/K) (Y/M/F/H)L{(D/E) (E/D)N (K/N) XLI

En la que X es cualquier aminoacido

SEC ID N°: 147, Caja ll
NL(M/L/V)YLA(A/T) IAD

SEC ID N°: 148, prm06681
GGGGACAAGTTTGTACAAAARAAGCAGGCTTARACAATGCAACAGCACCTGATG

SEC ID N°: 149, prm06682
GGGGACCACTTTGTACAAGAAAGCTGGGTCATCATTAAGATTCCTTGTGC
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SEC ID N°: 150, ADNc de SYT de Brassica napus

ATGCAACAGCACCTGATGCAGATGCAGCCCATGATGGCTGGTTACTACCCCAGCAATGTCACCTCT
GATCATATTCAGCAGTACTTGGACGAGAACARATCGTTGATTCTGAAGATAGTTGAATCTCARRAC
TCGGGAAAGCTCAGCGAGTGTGCCGAGAACCAGGCAAGGCTTCAACGCAACTTAATGTACTTAGCT
GCAATTGCAGATTCTCAGCCTCAACCTCCAAGCATGCATAGCCAGTATGGAARCTGCTGGTGGTGGT
GGGTTGATGCAGGGAGAAGGAGGGTCACACTATTTGCAACAGCAACAGGCAATTCAACAGCAGCAG
AGTCAGCAGTCTCTAATGGCGGCTCGATCTTCAATGTTGTATGCTCAGCAGCAGCAACAGCCTTAT
GCAACGCTTCAGCAGCAGCAATTGCACCATAGCCAGCTTGGGATGAGCTCAAGCAGCGGAGGAGGA
AGCAGCGGTCTCCATATGCTACAGGGAGAGGCTGGTGGGTTTCATCGATTTTGGCCGTGAGAAGTTG
GAAATGGGAAGTGGTGAAGGCAGAGGAGGAAGCTCAGGGGATGGTGGAGAAACCCTTTACTTGAAG
TCATCAGATGATGGGAACTGA

SEC ID N°: 151, polipéptido SYT de Brassica napus

MOOHLMOMOPMMAGYYPSNVTSDHIQQYLDENKSLILKIVESQNSGKLSECAENQARLOQRNLMYLA
ATADSQPQPPSMHSQYGTAGGGGLMOGEGGSHYLOQOQATQQOQOSQOSTMAARS SMLYAQQQOQQPY
ATLOQOOLHHSQLGMSSSSGGGS SGLHMLQGEAGGFHDFGREKLEMGSGEGRGGSSGDGGETLY LK
SSDDGN

SEC ID N°: 152, ADNc de SYT de Glycine max

ATGCAGCAGCACCTGATGCAGATGCAGCCCATGATGGCTGCCTACTACCCCAACAACGTCACCACT
GATCACATTCAACAGTACCTGGATGAGAACAAGTCCTTGATTCTGAAGATTGTTGAAAGCCAGAAT
TCTGGCAAGCTGAGCGAGTGTGCCGAGAACCAATCAAGGCTGCAGAGAAATCTCATGTACCTAGCT
GCAATAGCTGATTCTCAACCACAACCATCTCCATTGGCTGGTCAGTATCCTTCTAGTGGACTTGTG
CAGCAGGGAGCACACTACATGCAGGCTCAACAGGCTCAGCAGATGTCACAACAACAGCTAATGGCT
TCGCGCTCCTCGCTCCTGTACTCCCAACAGCCTTTCTCAGTGCTTCAACAGCAGCAAGGCATGCAC
AGCCAACTTGGCATGAGCTCCAGTGGARGTCAAGGCCTCCACATGCTGCAAAGTGAAGCCACTAAT
GTTGGAGGCAATGCAACCATAGGAACCGGAGGAGGGTTTCCGGACTTTGTACGCATTGGTAGTGGC
AAGCAAGATATTGGAATCTCTGGTGAAGGCAGAGGAGGAAACTCTAGTGGCCACTCTGGTGATGGT
GGTGAGACACTTAATTACCTGAAAGCTGCTGGTGATGGARACTGA

SEC ID N°: 153, polipéptido SYT de Glycine max

MOQHLMOMOPMMAAYYPNNVTTDHIQQYLDENKSLILKIVESQNSGKLSECAENQSRLORNLMYLA
ATADSQPQPSPLAGQYPSSGLVQQGAHYMQOAQOAQOMSQOQLMASRSSLLYSQQPFSVLOQOQGMH
SQLGMSSSGSQGLHMLOSEATNVGGNATIGTGGGFPDFVRIGSGKQDIGISGEGRGGNSSGHSGDG
GETLNYLKAAGDGN

FIGURA 6 (continuacion)
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