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DESCRIPCION
Expresion de reguladores de la transcripcion que proporcionan tolerancia al calor
Campo de la invencion

La invencion pertenece al campo de la biologia molecular de las plantas y se refiere a plantas transgénicas que
tienen nuevos fenotipos, métodos de produccion de dichas plantas y polinucleétidos y polipéptidos utiles en tales
métodos. Mas especificamente, la invencién se refiere a la expresion de un regulador de la transcripcion y plantas
transgénicas que tienen actividad aumentada del regulador de la transcripcion para producir una planta que tiene un
fenotipo ventajoso.

Antecedentes de la invencion

Los estados de estrés ambiental son responsables del aumento del rendimiento significativo en las cosechas
agricolas. Se ha estudiado la relacién entre variacion del clima y la produccion de maiz y soja en los Estados Unidos
durante el periodo 1982-1998 (Lobell y Asner, 2003) y se encontré que incluso cambios graduales de temperatura
tienen un impacto medible sobre el rendimiento de las cosechas. En el maiz y la soja se ha estimado que el
rendimiento se reduce en un 17% por grado a medida que se eleva la temperatura por encima del 6ptimo de la
estacion. Tanto las monocotiledéneas como las dicotiledéneas son sensibles al estrés térmico, particularmente
durante la floracién y desarrollo de las semillas que se traduce en un impacto significativo sobre la produccién de
semilla (Young et al., 2004; Sato et al., 2002; Angari et al., 2000; Carlson, 1990; Wahid, A. et al. 2007). En el campo,
el estrés térmico va acompafiado a menudo por otros estados de estrés ambiental como la sequia, que aumenta
adicionalmente la carga de productividad de la planta. El estrés térmico puede tener un nimero enorme de efectos
celulares en las plantas tales como fluidez y permeabilidad alteradas de la membrana, agregacion de proteinas y
desnaturalizacion de proteinas, y el deterioro celular resultante puede conducir a cambios deletéreos en el
crecimiento y desarrollo de las plantas, lo cual impacta en su capacidad para sobrevivir. Se ha sugerido que las
plantas poseen una capacidad inherente para termotolerancia basal y adquirida y que un mecanismo comun de
respuesta al calor esta presente en diversas especies de plantas (Kapoor et al., 1990; Vierling, 1991; Flahaut et al.,
1996; Burke et al., 2000; Hong and Vieling, 2000; Massie et al., 2003; Larkindale et al., 2005). Se han realizado
numerosos estudios para identificar y caracterizar genes y mecanismos que estan involucrados en la termotolerancia
de las plantas. Por ejemplo los factores de transcripcion del choque térmico (HSF) y proteinas del choque térmico
(HSP) han recibido gran atencion para elucidar los papeles y efectos de estos genes en respuesta al estrés térmico
al igual que las hormonas de crecimiento de las plantas tales como el acido abscisico y el etileno. No esta claro el
modo en que las plantas sienten el calor, pero es evidente que estan involucrados mecanismos mdultiples de
sefializacion y componentes celulares (Larkindale et al. 2005, Plant Physiol. 138: 882-897) y que existe una
intermodulacion de mecanismos de sefializacion entre los estados de estrés ambiental y nutricional tales como
estrés por choque térmico, estrés por agua/sequia, estrés por frio, estrés por oxidaciéon y estrés por metales
pesados.

Los factores de transcripcion son proteinas de fijacion de DNA que interaccionan con secuencias especificas
promotoras o intensificadoras y alteran la expresiéon génica del gen asociado. Donde la secuencia especifica que fija
el factor de transcripcion esta asociada con un conjunto de genes, los mecanismos completos pueden estar
regulados de manera coordinada con diversos genes componentes que estan regulados simultaneamente en
sentido creciente o en sentido decreciente. Un factor de transcripcién puede alterar de manera coordinada un
conjunto de genes en respuesta a un estimulo tal como un estrés ambiental, estatus nutricional o ataque de
patégenos, por ejemplo, o puede ser un componente de un mecanismo de sefializacién, tal como un mecanismo de
sefializacion hormonal por ejemplo. Los factores de transcripcion poseen una estructura modular y se clasifican
fundamentalmente sobre la base del dominio de fijacion de DNA. Algunos reguladores de la transcripcion son
participantes en cascadas de sefiales multiples. EI mecanismo y los genes regulados aguas abajo pueden variar
dependiendo de la presencia o ausencia de otros reguladores y componentes del mecanismo. Los reguladores de la
transcripcion interaccionan como una red, por lo cual el resultado depende de una multitud de factores interactivos.

La activacion de la transcripcion esta mediada fundamentalmente por factores de transcripcidon que interaccionan
con elementos intensificadores y promotores. La fijacién de factores de transcripcion a tales elementos de DNA
constituye un paso crucial en la iniciacion de la transcripcion. Cada factor de la transcripcion se fija a su secuencia
de fijacion especifica en un promotor y activa la expresion de la region codificante enlazada por interacciones con
coactivadores y/o proteinas que forman parte del complejo de transcripcion.

El factor de transcripcion bHLH39 es un miembro de una de las mayores familias de factores de transcripcion en
Arabidopsis thaliana que comprende tantas como 162 proteinas (Heim et al., 2003, Toledo-Ortiz et al., 2003, Bailey
et al., 2003). Esta familia de proteinas se distingue de otros factores de transcripcion por su dominio basico hélice-
bucle-hélice (bHLH). Estudios realizados han demostrado que la region basica es critica para la fijacion de DNA,
mientras que la region hidréfoba hélice-bucle-hélice se requiere para formacion de homodimeros y heterodimeros.
Las proteinas bHLH pueden tener parejas de fijacion multiples, y por consiguiente modulan el nivel de expresion de
genes de un subconjunto diferente dependiendo de su pareja real (Zhang et al., 2003). Estudios funcionales han
implicado las proteinas bHLH en una gama de procesos celulares tales como la determinacion del destino celular de
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la epidermis de la raiz (Tominaga, R., et al., 2007), produccion de antocianinas (Ramsay et al., 2003), y sefializacion
por luz (Martinez-Garica et al., 2000) asi como absorcion de hierro (Ling et al., 2002).

La region basica de las proteinas bHLH, constituida por aproximadamente 15-17 residuos, es responsable de la
fijacién a elementos cis en promotores de genes diana. El 75% de todas las proteinas bHLH de Arabidopsis se
predice que estan fijadas al motivo central conocido como la caja E (5'-CANNTG-3') (Toledo-Ortiz et al., 2003). La
especificidad para la caja E puede predecirse de acuerdo con la presencia de dos residuos criticos, acido glutamico-
85 y aeginina-88. bHLH39, y sus tres homdélogos mas préximos de Arabidopsis, bHLH38, bHLH100, y bHLH101,
contienen todos ellos el acido glutamico y la arginina criticos, y por tanto se predice que se fijan a este motivo. El tipo
de fijacion a la caja E puede dividirse ulteriormente conforme a la preferencia de fijacion de dos nucledtidos
centrales. Se predice que bHLH39 se fija al motivo de la caja G CACGTG conforme a la presencia de dos residuos,
arginina-89 e histidina-81. Arginina-89 e histidina-81 son responsables del contacto de los dos nucledtidos centrales
"CG" en la caja G y la estabilizacién de la interaccion. Estos dos residuos criticos se encuentran también en los otros
tres homologos de Arabidopsis bHLH39. Los cuatro residuos criticos se conservan en la totalidad de los 95
homologos excepto en dos casos, el homologo de Cicer arietinum tiene una arginina en lugar de la histidina-81, y un
homologo de Vitis vinifera tiene una valina en lugar del acido glutamico-85 (Fig. 1).

Evidencia adicional que soporta la especificidad de fijacion de bHLH39 proviene de informes del ortélogo de arroz
OsIRO2, que se fija a 5-CACGTGG-3' (Ogo et al., 2006). Como ocurre en el caso de OsIRO2, los residuos
exteriores al motivo de fijacion central afectan también muy probablemente a la especificidad de fijacion.

Las proteinas de bHLH se fijan como dimeros a sus dianas de DNA, y la especificidad de pareja de fijacion esta
codificada en el dominio hélice-bucle-hélice. La evidencia de la estructura cristalina de un complejo humano intacto
Max-DNA demostré que el residuo leucina 99 es critico para la formacion de dimeros (Brownlie et al., 1997). Este
residuo se conserva a lo largo de todos los homodlogos de bHLH39 excepto un homodlogo de Vitis vinifera. Otros
residuos que exhiben mas de 95% de conservacion en todos los homologos de bHLH39 incluian Arginina-100,
Tirosina-124, Isoleucina-125, y Prolina-126. El requerimiento de una prolina en la posicion 126 parece ser especifico
para bHLH39, bHLH38, bHLH100, y bHLH101, lo que sugiere que este residuo es importante en la facilitacion de la
especificidad de dimerizacion para este grupo.

Conforme a semejanzas estructurales aparte del dominio de fijacion de DNA, bHLH39 es similar a otras 10 proteinas
de bHLH, que forman juntas el subgrupo 1b (Heim et al., 2003). El bHLH39 y su homodlogo mas préximo en
Arabidopsis, bHLH38, exhiben 79% de semejanza y estan localizados en tandem en el genoma, lo que sugiere una
duplicacién evolutiva reciente. Otros miembros del subgrupo 1b incluyen bHLH100 y bHLH101. La semejanza
porcentual entre AtbHLH39 y otros tres miembros del subgrupo 1b de AtbHLH (conforme a la alineacion Clustal W)
se muestran a continuacion en la Tabla A.

Tabla A: Semejanza porcentual entre AtbHLH39, AtbHLH38, AtbHLH100 y AtbHLH101

AtbHLH39 AtbHLH38 AtbHLH100 AtbHLH101
AtbHLH39 100 79 60 31
AtbHLH38 100 57 32
AtbHLH100 100 29%
AtbHLH101 100

Tanto bHLH39 como bHLH38 se identificaron en una busqueda de dianas aguas abajo de una fijacion de DNA con
el factor de transcripcion de un dedo (Dof), el factor de fijacion del elemento ocs (OBP3) que es inducible por acido
salicilico. En este caso, bHLH39 se designé ORG3 y bHLH38 se designdé ORG2. Se demostré6 que bHLH39 y
bHLH38 tenian expresion co-regulada e intensificada en las lineas de sobreexpresion de OBP3, y estaban regulados
en sentido decreciente en las lineas de pérdida de funcion OBF3 (Kang et al., 2003). Subsiguientemente, se
demostré que bHLH39 y bHLH 38 son responsables del estrés mediado por deficiencia en hierro, junto con sus dos
homologos mas proximos en el subgrupo 1b de bHLH, bHLH100, y bHLH101. El papel de la expresion de bHLH39 y
bHLH38 en relacién con la deficiencia en hierro ha sido estudiado. Se ha demostrado que un regulador de la
transcripcion FIT (AtbHLH29) interacciona con bHLH28 o bHLH39 para regular transcripcionalmente los genes de
absorcién de hierro FRO2 e IRT1. La sobreexpresion de AtbHLH38 o AtbHLH39 con FIT se encontré que altera el
patron de expresion de FRO2 e IRT1 para activacion constitutiva y da como resultado la tolerancia a la deficiencia
en hierro (Yuang et al., 2008). FROZ2, una quelato-reductasa férrica, es responsable del aumento de hierro en el
suelo, un proceso requerido para aumentar la solubilidad y biodisponibilidad del hierro. El hierro es transportado
subsiguientemente a través de la membrana por el transportador de hierro, IRT1. La expresion ectépica de la
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proteina AtbHLH38 o AtbHLH39 bajo el control del promotor 35S en las plantas de tabaco conduce a la sintesis y
excrecion de riboflavina, un mecanismo de defensa conocido para condiciones deficientes en hierro (Vorwieger et
al., 2007).

En un mecanismo regulador de transcripcién, es comun que un primer regulador de la transcripcion regule un
segundo regulador de la transcripcion, dependiendo de la red de factores de interaccién, un regulador simple de la
transcripcion puede jugar papeles en una diversidad de mecanismos dando como resultado una diversidad de
resultados fisioldgicos o bioquimicos. Una relacion de este tipo se ha demostrado entre algunas proteinas MYB y
algunas proteinas bHLH (Ramsay y Clover, 2005).

La familia MYB de factores de transcripcion estda compuesta de al menos 198 genes (Yanhui et al. 2006) y se ha
propuesto que tiene funciones reguladoras en una amplia red de procesos que van desde crecimiento y desarrollo a
respuestas de defensa. Las proteinas MYB de las plantas se clasifican basandose en la presencia y el numero de
repeticiones MYB imperfectas compuestas cada una de aproximadamente 52 aminoacidos. El dominio MYB forma
una conformacion hélice-vuelta-hélice y representa el dominio de fijacion de DNA. Tres grupos principales de
proteinas MYB han sido clasificados como proteinas afines a R1R2R3-MYB, R2R3-MYB y a MYB.

La familia de proteinas R2R3-MYB en Arabidopsis esta constituida por 125 proteinas y se caracteriza por tener un
dominio de fijacion de DNA R2R3 en su término N (Kranz et al., 1998, y Stracke et al., 2001). Estos genes estan
implicados en cierto nimero de procesos bioldgicos que incluyen acciones de mediacion hormonal, metabolismo
secundario (Paz-Ares et al., 1987), control de morfogénesis celular (Oppenheimer et al., 1991), desarrollo del
meristemo, floral y de la semilla (Kirik et al., 1998, Schmitz et al., 2002) y la respuesta a diversos factores
ambientales (Kranz et al., 1998; Jin y Martin, 1999; Meissner et al., 1999).

Sumario de la invenciéon

Esta invencion esta basada en el descubrimiento de que la sobreexpresion de un regulador de la transcripcion
génica del subgrupo 1b de bHLH da como resultado una planta con un fenotipo alterado tal como, por ejemplo,
tolerancia aumentada al estrés térmico, aborto reducido de la floracién durante el estrés térmico, y rendimiento
aumentado con relacidon a una planta de tipo salvaje.

Mas especificamente, la invencion se refiere a la identificacion de un bHLH39 o bHLH101 como reguladores de la
transcripcién que, cuando se sobreexpresan, produciran plantas que tienen un fenotipo de tolerancia al estrés
térmico.

En un aspecto, la invencidon proporciona un método de produccién de una planta transgénica que tiene una
tolerancia aumentada al estrés térmico comparada con un control de tipo salvaje, por transformacion de una planta,
un cultivo de tejido de planta, o una célula de planta con un vector que contiene un constructo de acido nucleico que
comprende una secuencia de acido nucleico que codifica un polipéptido del subgrupo 1b de bHLH seleccionado del
grupo constituido por bHLH38, bHLH39, bHLH100 y bHLH101, para obtener una planta transformada, un cultivo de
tejido transformado o una célula de planta transformada con expresion o actividad aumentada del subgrupo 1b de
bHLH y crecimiento de la planta o regeneracién de una planta a partir de dicho cultivo de tejido de planta
transformado o célula de planta transformada, en el cual se produce una planta que tiene tolerancia aumentada al
estrés térmico con relaciéon a una planta de tipo salvaje.

La tolerancia al estrés térmico se refiere a la capacidad de una planta para soportar los efectos debilitantes del calor
que reduce el rendimiento de una planta de tipo salvaje y supera a una planta de tipo salvaje. Como se utiliza en
esta memoria, el término "tolerancia aumentada al estrés térmico" se refiere a una planta en la que la tolerancia al
estrés térmico es mayor en comparacion con la tolerancia al estrés térmico de una planta de tipo salvaje
correspondiente. Por ejemplo, una planta que tiene tolerancia al estrés térmico aumentada en comparacion con una
planta de tipo salvaje puede tener tolerancia al estrés térmico 5%, 10%, 15%, 20%, 25%, 30%, 40%, 50%, 60%,
70%, 75% o mayor que la planta de tipo salvaje correspondiente.

Los métodos de la invencién implican aumento de la expresion o actividad de un gen del subgrupo 1b de bHLH por
sobreexpresion o modificacién de promotores, en donde se produce una planta que tiene tolerancia al estrés térmico
aumentada con relacion a una planta de tipo salvaje. En un aspecto, la invencion proporciona un método de
produccion de una planta que tiene tolerancia aumentada al estrés térmico con relacion a una planta de tipo salvaje,
por introduccién en una célula de la planta de un constructo de acido nucleico que comprende una secuencia de
acido nucleico que codifica un polipéptido del subgrupo 1b de bHLH seleccionado del grupo constituido por bHLH38,
bHLH39, bHLH100 y bHLH101. Por ejemplo, una planta que tiene tolerancia aumentada al estrés térmico con
relacion a una planta de tipo salvaje se produce a) proporcionar un constructo de acido nucleico que contiene un
promotor enlazado operativamente a un constructo de acido nucleico que expresa actividad del subgrupo 1b de
bHLH; b) insertar el constructo de acido nucleico en un vector; c) transformar una planta, cultivo de tejido, o célula de
planta con el vector para obtener una planta transformada, un cultivo de tejido transformado o una célula de planta
transformada con actividad del subgrupo 1b de bHLH aumentada; d) cultivar la planta o regenerar una planta a partir
del cultivo de tejido o célula de la planta, en el que se produce una planta que tiene tolerancia aumentada al estrés
térmico con relacién a una planta de tipo salvaje. El constructo incluye un promotor tal como un promotor
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constitutivo, un promotor especifico de tejido o un promotor inducible. Preferiblemente, el promotor especifico de
tejido es un promotor de raiz. Un promotor inducible preferible es un promotor inducible por calor o sequia.

El método de la invencién produce una planta transgénica que tiene tolerancia aumentada al estrés térmico.

Se describe una planta que tiene una mutacién no existente naturalmente en un gen bHLH, en donde la planta tiene
expresion o actividad del subgrupo 1b de bHLH aumentada y la planta tiene tolerancia aumentada al estrés térmico
con relacion a una planta de tipo salvaje. La expresion o actividad aumentada de bHLH se refiere a un aumento de
2,3,4,5,6,7,8,9, 10, 15, 20, 25, 30, 40, 50, 60, 6 75 veces o mayor, al nivel de DNA, RNA, o proteinas de un gen
bHLH en comparacion con bHLH de tipo salvaje, o un aumento de 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 15, 20, 25, 30, 40, 50, 60,
6 75 veces de actividad de bHLH en comparacion con la actividad de bHLH de tipo salvaje.

Se describe también una planta que tiene un gen del subgrupo 1b de bHLH que tiene una secuencia promotora
alterada asociada operativamente con él. La insercion de elementos intensificadores o mutaciones de promotores
que dan como resultado expresion génica aumentada estan contempladas por la presente invencion.

Se describe adicionalmente una semilla transgénica producida por la o las plantas transgénicas de la invencion, en
donde la semilla produce planta que tiene un fenotipo ventajoso o propiedad mejorada tal como por ejemplo,
tolerancia aumentada al estrés térmico con relacion a una planta de tipo salvaje.

Se describen también acidos nucleicos para expresion de acidos nucleicos en una célula de planta para producir una
planta transgénica que tiene un fenotipo ventajoso o propiedad mejorada tal como tolerancia aumentada al estrés
térmico con relacion a una planta de tipo salvaje.

Secuencias ilustrativas que codifican un gen de bHLH de tipo salvaje o porcion del mismo que encuentran uso en
aspectos de la presente invencién se describen en SEQ ID Nums.: 1-17, 29-52, 79-83 y 89-97. Secuencias
ilustrativas que codifican un gen bHLH39 se describen en SEQ ID Nums.: 1-17. Secuencias ilustrativas que codifican
un gen bHLH38 se describen en SEQ ID Nums.: 29-52. Secuencias ilustrativas que codifican un gen bHLH101 se
describen en SEQ ID Nums.: 79-83. Secuencias ilustrativas que codifican un gen bHLH100 se describen en SEQ ID
Nums.: 89-97. La invencion proporciona adicionalmente composiciones que contienen los acidos nucleicos de la
invencion para expresion en una célula de planta a fin de producir las plantas transgénicas descritas en esta
memoria.

A no ser que se definan de otro modo, todos los términos técnicos y cientificos utilizados en esta memoria tienen el
mismo significado que es entendido cominmente por una persona con experiencia ordinaria en la técnica a la que
pertenece esta invencion. Aunque pueden utilizarse métodos y materiales similares o equivalentes a los descritos en
esta memoria en la practica o los ensayos de la presente invencion, métodos y materiales adecuados se describen a
continuacion.

En caso de conflicto, prevalecera la presente memoria descriptiva, con inclusion de las definiciones. Adicionalmente,
los materiales, métodos, y ejemplos son Unicamente ilustrativos y no pretenden ser limitantes.

Otras caracteristicas y ventajas de la invencion resultaran evidentes por y estan abarcadas por la descripcion
detallada que sigue y las reivindicaciones.

Breve descripcion de los dibujos

La Figura 1 es una alineacion Clustal W de diversas proteinas AtbHLH, con inclusion de AtbHLH39, AtbHLH38,
AtbHLH100 y AtbHLH101.

Descripcion detallada

La invencion esta basada en parte en el descubrimiento de plantas que tienen una propiedad agronédmica mejorada,
tal como por ejemplo, tolerancia aumentada al estrés térmico con relacion a un control de tipo salvaje. Mas
especificamente, la invencion esta basada en el descubrimiento de que la sobreexpresién de un regulador de la
transcripcion confiere a la planta una propiedad agronémica mejorada, tal como por ejemplo tolerancia aumentada al
estrés térmico con relaciéon a un control de tipo salvaje que puede incluir aborto reducido de la floraciéon y
rendimiento aumentado.

El resultado sorprendente de que la sobreexpresién de un gen del subgrupo 1b de bHLH39 es suficiente para
conferir tolerancia al calor ha sido demostrado. Conforme al analisis de microrredes y EMSA, bHLH39 es una diana
aguas abajo de MYBG68, otro factor de transcripcion que confiere tolerancia al calor cuando se sobreexpresa. El
analisis de microrredes demuestra que la expresion génica de IRT1 no se ve afectada significativamente en el 35S-
bHLH39, lo que sugiere que la tolerancia al calor conferida por bHLH39 ocurre por un mecanismo separado de la
respuesta a la privacion de hierro.

De acuerdo con ello, la invencion se refiere a métodos de mejora (v.g. aumento) de la tolerancia al estrés térmico de
las plantas por aumento de la expresion o actividad de un gen del subgrupo 1b de bHLH o polipéptido. Métodos para
aumentar la expresion o la actividad de un gen del subgrupo 1b de bHLH se conocen en la técnica. Por ejemplo, una
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planta que tiene tolerancia aumentada al estrés térmico en comparacion con una planta de tipo salvaje (v.g., de
control) se produce por introducciéon en una célula de la planta de un constructo de acido nucleico que aumenta la
expresion o actividad de un gen o polipéptido del subgrupo 1b de bHLH. Se describen también las plantas
transgénicas producidas por los métodos de la invencion y las semillas producidas por las plantas transgénicas que
producen una planta que tiene tolerancia aumentada al estrés térmico.

Por conveniencia, antes de la descripcion ulterior de la presente invencion, se definen en esta memoria ciertos
términos empleados en la memoria descriptiva, los ejemplos y las reivindicaciones adjuntas. Estas definiciones
deberian leerse a la vista del resto de la descripciéon y como son entendida por una persona con experiencia
ordinaria en la técnica.

A no ser que se definan de otro modo, todos los términos técnicos y cientificos utilizados en esta memoria tienen el
mismo significado que es entendido cominmente por una persona con experiencia ordinaria en la técnica a la que
pertenece esta invencion. Aunque pueden utilizarse métodos y materiales similares o equivalentes a los descritos en
esta memoria en la practica o los ensayos de la presente invencién, se describen a continuacion métodos y
materiales adecuados.

En caso de conflicto, prevalecera la presente memoria descriptiva, con inclusion de las definiciones. Adicionalmente,
los materiales, métodos, y ejemplos son Unicamente ilustrativos y no pretenden ser limitantes.

Una "secuencia promotora", o "promotor”, significa una secuencia de acido nucleico capaz de inducir la transcripcion
de una secuencia génica enlazada operativamente en una célula de planta. Los promotores incluyen por ejemplo
(pero sin caracter limitante) promotores constitutivos, promotores especificos de tejido tales como un promotor de
raiz, y promotores inducibles tales como un promotor inducible por sequia, un promotor inducible por calor, o
promotores enddgenos tales como un promotor asociado normalmente con un gen de interés, a saber, un gen del
subgrupo 1b de bHLH o secuencias promotoras cripticas o sintéticas que son capaces de dirigir la expresion de un
gen en una célula de planta pero no estan asociadas normalmente con un gen expresable.

El término "casete de expresion" significa un constructo vector en el que se transcribe un gen o secuencia de acido
nucleico. Adicionalmente, el MRNA expresado puede traducirse en un polipéptido.

Los términos "expresion" o "sobreexpresion” se utilizan intercambiablemente y significan la expresion de un gen de
tal modo que se expresa el transgén o gen enlazado operativamente. El nivel total de expresion en una célula puede
ser elevado con relacion a una célula correspondiente de tipo salvaje.

El término "mutacién no existente naturalmente" se refiere a cualquier método que introduce mutaciones o cambios
genéticos en una planta o poblaciéon de plantas. Por ejemplo, mutagénesis quimica tal como métodos de etano-
metilsulfonato o éster etilico de acido metanosulfénico, mutagénesis por neutrones rapidos, medios de insercion de
DNA tales como insercion de T-DNA o mutagénesis orientada. Se incluyen también métodos para inducir cambio
genético tales como métodos de meganucleasas que son una clase particular de "tijeras de DNA" que son capaces
de cortar un cromosoma en un sitio especifico de una célula viva.

El término "estrés térmico" se refiere a una condicion en la que el crecimiento o la productividad de la planta estan
inhibido con relacién a una planta en la que el calor no es un factor limitante.

El término "tolerancia al estrés térmico" se refiere a la capacidad de una planta para sobrepasar a una planta de tipo
salvaje en condiciones de estrés térmico.

El término "estrés por sequia" se refiere a una condicién en la que el crecimiento o la productividad de la planta
estan inhibido con relacion a una planta en la que el agua no es limitante. El término "estrés por agua" se utiliza de
manera sindénima e intercambiablemente con el estrés de agua por sequia.

El término "tolerancia a la sequia" se refiere a la capacidad de una planta para sobrepasar una planta de tipo salvaje
en condiciones de estrés por sequia o condiciones limitadas por agua o para utilizar menos agua durante el
crecimiento y desarrollo con relacién a una planta de tipo salvaje.

El término "peso seco" se refiere a tejido de planta que se ha secado para eliminar la mayor parte del agua celular y
se utiliza de manera sinénima e intercambiablemente con el término biomasa.

El término "nulo" se define como un hermano segregado de un linaje transgénico que ha perdido el transgén
insertado y se utiliza por tanto como linaje de control.

Cierto numero de diversas abreviaturas estandar han sido utilizadas a lo largo de la descripcion, tales como g,
gramo; WT, tipo salvaje; DW, peso seco; WUE, eficiencia de uso de agua; d, dia.

El término "bHLH subgrupo 1b" significa un regulador de la transcripcion bHLH39, bHLH38, bHLH100 o bHLH101.
En algunos casos, se utiliza el término bHLH para hacer referencia al bHLH subgrupo 1b, cuando es apropiado en el
contexto.
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El término "acido nucleico bHLH" se refiere a al menos una porciéon de un acido nucleico bHLH. Analogamente, el
término "proteina bHLH" o "polipéptido bHLH" se refiere a al menos una porcién del mismo. Una porciéon es de al
menos 21 nucledtidos de longitud con respecto a un acido nucleico y una porcién de una proteina o polipéptido es al
menos 7 aminoacidos. El término "AtbHLH" se refiere a un gen de bHLH de Arabidopsis thaliana, y el término "Bn
bHLH" se refiere a un gen bHLH de Brassica napus.

Determinacion de la homologia entre dos o mas secuencias

Para determinar el porcentaje de homologia entre dos secuencias de aminoacidos o entre dos acidos nucleicos, se
alinean las secuencias para propositos de comparacion 6ptima (v.g. pueden introducirse lagunas en cualquiera de
las secuencias que se comparan para alineacion dptima entre las secuencias). Se comparan luego los residuos de
aminoacidos o nucledétidos en posiciones de aminoacidos o posiciones de nucleétidos correspondientes. Cuando
una posicién en la primera secuencia esta ocupada por el mismo residuo de aminoacido o nucleétido que la posicién
correspondiente en la segunda secuencia, entonces las moléculas son homologas en dicha posicion (es decir, como
se utiliza en esta memoria, la "homologia" de aminoacido o acido nucleico es equivalente a "identidad "de
aminoacido o acido nucleico).

La homologia de secuencia de acido nucleico puede determinarse como el grado de identidad entre dos secuencias.
La homologia puede determinarse utilizando programas de computadora conocidos en la técnica, tales como el
software GAP proporcionado en el paquete de programas GCG. Véase, Needleman y Wunsch (1970). Utilizando el
software GCG GAP con los ajustes siguientes para comparacion de secuencias de acido nucleico: penalidad de
creacion de GAP de 5,0 y penalidad por extension de GAP de 0,3, la region codificante de las secuencias de acido
nucleico analogas a que se hace referencia anteriormente exhibe un grado de identidad preferiblemente de al menos
70%, 75%, 80%, 85%, 90%, 95%, 98%, 0 99%, con la porcidon de secuencia codificante de la secuencia de DNA que
se muestra en SEQ ID NO: 1.

El término "identidad de secuencia" se refiere al grado en que dos secuencias de polinucledtido o polipéptido son
idénticas sobre una base de residuo-...-residuo en una region de comparacioén particular. El término "porcentaje de
identidad de secuencia" se calcula por comparacién de dos secuencias alineadas éptimamente en dicha region de
comparacion, determinando el nimero de posiciones en las cuales la base de acido nucleico idéntica (v.g. A, T, C,
G, U, o |, en el caso de acidos nucleicos) existe en ambas secuencias para dar el niumero de posiciones
coincidentes, dividiendo el nimero de posiciones coincidentes por el nimero total de posiciones en la region de
comparacion (es decir, el tamafo de ventana), y multiplicando el resultado por 100 para dar el porcentaje de
identidad de secuencia. El término "identidad sustancial", como se utiliza en esta memoria, denota una caracteristica
de una secuencia de polinucledtidos, en la cual el polinucledtido comprende una secuencia que tiene al menos 80%
de identidad de secuencia, preferiblemente al menos 85% de identidad y a menudo 90 a 95% de identidad de
secuencia, mas usualmente al menos 99% de identidad de secuencia en comparaciéon con una secuencia de
referencia en una region de comparacion. El término "porcentaje de residuos positivos" se calcula por comparacion
de dos secuencias alineadas 6ptimamente en dicha region de comparacion, determinacion del nimero de posiciones
en las cuales las sustituciones idénticas y conservadoras de aminoacidos, como se han definido arriba, existen en
ambas secuencias para dar el nimero de posiciones coincidentes, dividiendo el nimero de posiciones coincidentes
por el numero total de posiciones en la regién de comparacion (es decir, el tamafio de la ventana), y multiplicando el
resultado por 100 para dar el porcentaje de residuos positivos.

Expresion aumentada de la expresion y actividad del subgrupo 1b de bHLH

Un aspecto de la invencion se refiere a medios y métodos de aumento o sobreexpresion de la expresion y actividad
del gen del subgrupo 1b de bHLH, que dan como resultado un aumento de la expresion y actividad de proteinas del
subgrupo 1b de bHLH. EIl término "expresion o actividad de bHLH" abarca los dos niveles de aumento citados. La
expresion o actividad aumentada de bHLH se refiere a un aumento de 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 15, 20, 25, 30, 40, 50,
60, 6 75 veces o mayor, al nivel de DNA, RNA o proteina de un gen del subgrupo 1b de bHLH en comparacion con
bHLH de tipo salvaje, o un aumento de 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 15, 20, 25, 30, 40, 50, 60, 6 75 veces de la actividad
de una proteina del subgrupo 1b de bHLH en comparacion con la actividad del subgrupo 1b de bHLH de tipo salvaje.

Secuencias que codifican un gen del subgrupo 1b de bHLH o porcién del mismo que son utiles en la preparacion de
constructos para expresion del subgrupo 1b de bHLH incluyen por ejemplo SEQ ID Nums.: 1-17, 29-52, 79-83 y 89-
97.

Los constructos de expresion tienen por objeto proporcionar sobreexpresion constitutiva en toda la planta, o en
tejidos especificos. Alternativamente, la expresion puede disefiarse por ingenieria de modo que ocurra en respuesta
a un estimulo regulado temporal, espacial, o0 ambientalmente.

Las estrategias de expresion génica seran evidentes para el operario experto, con inclusion de aquéllas que no se
exponen en esta memoria y las que se desarrollen en el futuro.



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

ES 2 560 806 T3

Identificacion de homélogos de AtbHLH

Homoélogos de Arabidopsis thaliana bHLH subgrupo 1b (AtbHLH) se identificaron utilizando herramientas de
blusqueda de secuencias en bases de datos, tales como la Basic Local Alignment Search Tool (Blast) (Altschul et al.,
1990 y Altschul et al., 1997). Se emplearon los programas de analisis de secuencias tblastn o blastn utilizando la
matriz de registro BLOSUM-62 (Henikoff y Henikoff 1992). La salida de un informe Blast proporciona un registro que
tiene en cuenta la alineacion de residuos similares o idénticos y cualesquiera lagunas necesarias a fin de alinear las
secuencias. La matriz de registro asigna un registro para alineacion de cualquier posible par de secuencias. Los
valores P reflejan cuantas veces puede esperarse encontrar que aparezca un registro por casualidad. Se prefieren
registros mas altos, prefiriéndose un umbral de valor umbral P bajo. Estos son los criterios de identidad de
secuencias. Se utilizd el programa de analisis de secuencias tblastn para cuestionar una secuencia de polipéptido
contra traducciones de 6 vias de secuencias en una base de datos de nucledtidos. Aciertos con un valor P menor
que -25, preferiblemente menor que -70, y mas preferiblemente menor que -100, se identificaron como secuencias
homologas (criterios de secuencia seleccionados ilustrativos). Se utilizo el programa de analisis de secuencias blastn
para cuestionar una secuencia de nucleétido contra una base de datos de secuencia de nucleétidos. También en
este caso se preferian registros mayores y un valor P umbral preferido era menor que -13, preferiblemente menor
que -50, y mas preferiblemente menor que -100.

Un gen bHLH subgrupo 1b puede aislarse por técnicas estandar de amplificaciéon PCR. El uso de cebadores para
regiones conservadas de un gen bHLH subgrupo 1b y amplificacién PCR produce un fragmento o copia de longitud
total del gen deseado. El molde puede ser DNA, gendmico o una biblioteca de cDNA, o RNA o mRNA para uso con
técnicas PCR de transcriptasa inversa (RtPCR). Las regiones conservadas pueden identificarse utilizando
herramientas de comparacion de secuencias tales como Blast o CLUSTALW por ejemplo. Cebadores adecuados
han sido utilizados y descritos en otro lugar de esta solicitud.

Alternativamente, un fragmento de una secuencia de un gen bHLH subgrupo 1b es ¥p_radiomarcado por cebado
aleatorio (Sambrook et al., 1989) y se utiliza para cribar una biblioteca genémica de plantas (los polinucleétidos de
test ilustrativos). Como ejemplo, DNA total de plantas de Arabidopsis thaliana, Nicotiana tabacum, Lycopersicon
pimpinellifolium, Prunus avium, Prunus cerasus, Cucumis sativus, u Oryza sativa se aislan conforme a Stockinger et
al., (Stockinger et al., 1996). Aproximadamente 2 a 10 yg de cada muestra de DNA se digieren por restriccion, se
transfieren a membranas de nailon (Micron Separations, Westboro, Mass.) y se hibridan. Las condiciones de
hibridacion son: 42°C en formamida al 50%, 5X SSC, tampén de fosfato 1X de Denhardt 20 mM, 10% de sulfato de
dextrano, y 100 pg/ml de DNA de esperma de arenque. Se realizan 4 lavados de baja severidad a la temperatura
ambiente en 2X SSC, 0,05% de sarcosil-sodio y 0,02% de pirofosfato de sodio antes de lavados de alta severidad a
55°C en 0,2X SSC, 0,05% de sarcosil-sodio y 0,01% de pirofosfato de sodio. Se realizan lavados de alta severidad
hasta que ya no se detectan conteos en el liquido de lavado conforme a Walling et al. (Walling et al., 1988). Los
aislados positivos se identifican, purifican y secuencian. Estan disponibles otros métodos para hibridacion, por
ejemplo la soluciéon de hibridacion SpressHbe'vI disponible de Clontech.

Vectores de Expresion Recombinantes de bHLH y Células Hospedadoras

El método de la invencién emplea vectores, preferiblemente vectores de expresion, que contienen un acido nucleico
que codifica una proteina bHLH subgrupo 1b, un gen o secuencia genémica de bHLH subgrupo 1b o porciones de
los mismos y analogos u homélogos de los mismos. Como se utiliza en esta memoria, el término vector de expresion
incluye vectores que estan disefiados para proporcionar transcripcion de la secuencia de acido nucleico. Las
secuencias transcritas pueden disefiarse para expresar el constructo génico a fin de aumentar la expresién o
actividad total de una actividad de gen enddgeno correlacionada con la secuencia transcrita. La secuencia
expresada puede ser una proteina codificante de bHLH subgrupo 1b o de una especie heterdloga.

El acido nucleico transcrito puede traducirse en un producto polipeptidico o proteinico. El polipéptido puede ser una
variante de longitud no total, mutante o modificada de la proteina endégena. Como se utiliza en esta memoria, el
término "vector" se refiere a una molécula de acido nucleico capaz de transportar otro acido nucleico al cual se ha
unido. Un tipo de vector es un "plasmido”, que se refiere a un bucle de DNA bicatenario circular al cual pueden
ligarse segmentos de DNA adicionales. Otro tipo de vector es un vector viral, en cuyo caso pueden ligarse
segmentos adicionales de DNA al genoma viral. Ciertos vectores son capaces de replicacién autbnoma en una
célula hospedadora en la que se introducen los mismos (v.g., vectores bacterianos que tienen un origen de
replicacion bacteriano). Otros vectores se integran en el genoma de una célula hospedadora después de
introduccion en la misma, y con ello se replican junto con el genoma del hospedador. Ademas, ciertos vectores son
capaces de dirigir la expresion de genes a los cuales estan enlazados operativamente. A tales vectores se hace
referencia en esta memoria como "vectores de expresion". En general, los vectores de expresion de utilidad en las
técnicas de DNA recombinante se encuentran a menudo en forma de plasmidos. En la presente memoria
descriptiva, "plasmido" y "vector" pueden utilizarse intercambiablemente dado que el plasmido es la forma de vector
mas comunmente utilizada. Sin embargo, la invenciéon tiene por objeto incluir dichas otras formas de vectores de
expresion, tales como vectores virales o vectores de transformacion de plantas, binarios o de otro tipo, que
desempefian funciones equivalentes.
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Los vectores de expresion recombinantes de la invencidon comprenden un acido nucleico de la invencién en una
forma adecuada para expresion del acido nucleico de una célula hospedadora, lo que significa que los vectores de
expresion recombinantes incluyen una o mas secuencias reguladoras, seleccionadas sobre la base de las células
hospedadoras a utilizar para expresion, que esta enlazada operativamente a la secuencia de acido nucleico a
expresar. Dentro de un vector de expresion recombinante, debe entenderse que "enlazado operativamente” significa
que la secuencia de nucleétidos de interés esta enlazada a la o las secuencias reguladoras de una manera que
permite la expresion de la secuencia nucleotidica (v.g., en un sistema de transcripcion/traduccion in vitro o en una
célula hospedadora cuando el vector se introduce en la célula hospedadora).

El término "secuencia reguladora” tiene por objeto incluir promotores, intensificadores y otros elementos de control
de la expresion (v.g., sefiales de poliadenilacion). Tales secuencias reguladoras se describen, por ejemplo, en
Goeddel (1990). Secuencias reguladoras incluyen las que dirigen la expresion constitutiva de una secuencia de
nucledtidos en muchos tipos de células hospedadoras y las que dirigen la expresion de la secuencia de nucledtidos
Unicamente en ciertas células hospedadoras (v.g., secuencias reguladoras especificas de tejido) o promotores
inducibles (v.g., inducidos en respuesta a factores abidticos tales como condiciones ambientales, calor, sequia,
estatus de nutrientes o estratos fisiologico de la célula o factor bidtico tal como sensibilidad a patégenos). Ejemplos
de promotores adecuados incluyen por ejemplo promotores constitutivos, promotores inducibles ABA, promotores
especificos de tejido y promotores abidticos o bidticos inducibles por estrés. Sera apreciado por los expertos en la
técnica que el disefio del vector de expresién puede depender de factores tales como la eleccién de la célula
hospedadora a transformar, el nivel de expresion de la proteina deseada asi como la temporizacion y localizacion de
la expresion, etc. Los vectores de expresion de la invencion pueden introducirse en células hospedadoras para
producir de este modo proteinas o péptidos, con inclusion de proteinas o péptidos de fusion, codificados por acidos
nucleicos como se describen en esta memoria (v.g., proteinas bHLH subgrupo 1b, formas mutantes de proteinas
bHLH subgrupo 1b, proteinas de fusion, etc.).

Los vectores de expresion recombinantes pueden disefiarse para expresion de genes bHLH subgrupo 1b, proteinas
bHLH subgrupo 1b, o porciones de los mismos, en células procariotas o eucariotas. Por ejemplo, los genes bHLH
subgrupo 1b o proteinas bHLH subgrupo 1b pueden expresarse en células bacterianas tales como Escherichia coli,
células de insecto (utilizando vectores de expresion de baculovirus), células de levadura, células de plantas o células
de mamifero. Células hospedadoras adecuadas se exponen adicionalmente en Goeddel (1990). Alternativamente, el
vector de expresion recombinante puede transcribirse y traducirse in vitro, por ejemplo utilizando secuencias
reguladoras del promotor T7 y polimerasa T7.

En una realizacién, un acido nucleico de la invencién se expresa en células de plantas utilizando un vector de
expresion de plantas. Ejemplos de sistemas vectores de expresion de plantas incluyen el plasmido inductor de
tumores (Ti) o porcion del mismo encontrada en Agrobacterium, DNA del virus del mosaico de la coliflor (CaMV) y
vectores tales como pBI121.

Para expresion en plantas, la casete de expresién recombinante contendra ademas de los acidos nucleicos bHLH
subgrupo 1b, una regién promotora que funciona en una célula de planta, un sitio de iniciacion de la transcripcion (si
la secuencia codificante a transcribir carece de uno), y opcionalmente una secuencia de terminacion de la
transcripcion/poliadenilacion. La region de terminacion/poliadenilacion puede obtenerse a partir del mismo gen que
la secuencia promotora, o puede obtenerse a partir de genes diferentes. Sitios de enzimas de restriccion singulares
en los extremos 5'y 3' de la casete se incluyen tipicamente para permitir insercion facil en un vector preexistente.

Ejemplos de promotores adecuados incluyen promotores de virus de plantas tales como el promotor 35S del virus
del mosaico de la coliflor (CaMV) (Odell et al., 1985), promotores de genes tales como actina de arroz (McElroy et
al., 1990), ubiquitina (Christensen et al., 1992; pEMU (Last et al., 1991), MAS (Velten et al., 198,4) histona H3 del
maiz (Lepetit et al., 1992; y Atanassvoa et al., 1992), el promotor 5' o 3' derivado de T-DNA de Agrobacterium
tumefaciens, el promotor Smas, el promotor de cinamil-alcohol-deshidrogenasa (Patente U.S. No. 5.683.439), el
promotor Nos, el promotor rubisco, el promotor GRP1-8, promotor ALS, (WO 96/30530), un promotor sintético, tal
como los promotores Rsyn7, SCP y UCP, ribulosa-1,3-difosfato-carboxilasa, promotores especificos de fruto,
promotores del choque térmico (HSP81.1 o HSP18.2), promotores especificos de semilla, promotores especificos de
raiz, a saber uclacianin2 (UCC2, At2g 44790) y otras regiones de iniciacion de la transcripcion de diversos genes de
plantas, por ejemplo, que incluyen las diversas regiones de iniciaciéon de opina, tales como por ejemplo, octopina,
manopina, y nopalina. En algunos casos puede utilizarse un promotor asociado con el gen de interés (v.g. bHLH)
para expresar un constructo direccionado al gen de interés, por ejemplo el promotor nativo AtbHLH. Elementos
reguladores adicionales que pueden estar conectados a una secuencia de acido nucleico codificante de bHLH
subgrupo 1b para expresion en células de plantas incluyen terminadores, secuencias de poliadenilacion, y
secuencias de acido nucleico que codifican péptidos sefial que permiten la localizacién en una célula de planta o
secrecion de la proteina por la célula. Tales elementos reguladores y métodos para adicion o intercambio de estos
elementos con los elementos reguladores del gen bHLH subgrupo 1b son conocidos e incluyen, pero sin caracter
limitante, regiones de terminacion 3' y/o poliadenilaciéon tales como las del gen de nopalina-sintasa (nos) de
Agrobacterium tumefaciens (Bevan et al., 1983); el gen del inhibidor Il de proteinasa de patata (PINII) (Keil et al.,
1986); y An et al. (1989); y el gen 19S de CaMV (Mogen et al., 1990).
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Secuencias sefial de plantas, que incluyen, pero sin caracter limitante, secuencias de DNA/RNA codificantes de
péptidos sefal que direccionan proteinas a la matriz extracelular de la célula vegetal (Dratewka-Kos et al., 1989) y el
gen de extension de Nicotiana plumbaginifolia (De Loose et al., 1991), o péptidos sefial que direccionan proteinas a
la vacuola como el gen esporamina de la batata (Matsuoka et al., 1991) y el gen de lectina de la cebada (Wilkins et
al., 1990), o sefiales que causan la secrecion de proteinas tal como la de PRIb (Lund et al., 1992), o aquéllas que
direccionan proteinas a los plastos tales como la de enoil-ACP-reductasa de la colza (Verwoert et al., 1994) son
utiles en la invencion.

Opcionalmente, el vector de expresién recombinante es capaz de dirigir la expresién del acido nucleico
preferentemente en un tipo de célula particular (v.g., se utilizan elementos reguladores especificos de tejido para
expresar el acido nucleico). Elementos reguladores especificos de tejido se conocen en la técnica. Por ejemplo, el
promotor asociado con una secuencia codificante identificada en la base de datos TAIR como At2g44790 (Pa790) €S
un promotor especifico de raiz. Especialmente Utiles en conexién con los acidos nucleicos de la presente invencion
son sistemas de expresién que estan operativos en plantas. Estos incluyen sistemas que se hallan bajo control en
un promotor especifico de tejido, asi como aquéllos que implican promotores que son operativos en todos los tejidos
de plantas.

Son también bien conocidos promotores especificos de 6érganos. Por ejemplo, el gen de calcona-sintasa-A (van der
Meer et al., 1990) o el promotor de dihidroflavonol-4-reductasa (dfr) (Elomaa et al., 1998) dirigen la expresiéon en
tejidos especificos florales. Estan disponibles también el promotor patatin clase | que se activa transcripcionalmente
so6lo en el tubérculo de la patata y puede utilizarse para direccionar la expresion del gen en el tubérculo (Bevan,
1986). Otro promotor especifico de patata es el promotor almidén-sintasa fijado a los granulos (GBSS) (Visser et al.,
1991).

Otros promotores especificos de 6rganos apropiados para un organo diana deseado pueden aislarse utilizando
procedimientos conocidos. Estas secuencias de control estan asociadas generalmente con genes que se expresan
Unicamente en el érgano deseado. En una planta superior tipica, cada 6rgano tiene miles de mRNAs que estan
ausentes de otros sistemas de 6rgano (revisado en Goldberg, 1986).

El sistema o casete de expresion resultante esta ligado a o construido de otro modo para incluirse en un vector
recombinante que es apropiado para transformacion de plantas. El vector puede contener también un gen marcador
seleccionable por el cual las células de plantas transformadas pueden ser identificadas en cultivo. EI gen marcador
puede codificar resistencia a antibiéticos. Estos marcadores incluyen resistencia a G418, higromicina, bleomicina,
kanamicina, y gentamicina. Alternativamente, el gen marcador puede codificar un gen de tolerancia a herbicidas que
proporciona tolerancia a los herbicidas tipo glufosinato o glifosato. Después de la transformacién de las células de la
planta, aquellas células que tienen el vector se identificaran por su capacidad para crecer en un medio que contiene
el antibiético o herbicida particular. Secuencias de replicacion, de origen bacteriano o viral, se incluyen también
generalmente para permitir que el vector pueda clonarse en un hospedador bacteriano o de fago, incluyéndose
preferiblemente un origen de replicacion procariota de amplia gama de hospedadores. Deberia incluirse también un
marcador seleccionable para bacterias a fin de permitir la seleccidon de células bacterianas que lleven el constructo
deseado. Marcadores seleccionables procariotas adecuados incluyen también resistencia a antibidticos tales como
kanamicina o tetraciclina.

Otras secuencias de DNA que codifican funciones adicionales pueden estar presentes también en el vector, como se
conoce en la técnica. Por ejemplo, en el caso de transformaciones de Agrobacterium, se incluiran también
secuencias de T-DNA para transferencia subsiguiente a los cromosomas de la planta.

Se describen en esta memoria células hospedadoras en las cuales se ha introducido un vector de expresion
recombinante. Los términos "célula hospedadora” y "célula hospedadora recombinante" se utilizan en esta memoria
intercambiablemente. Debe entenderse que dichos términos se refieren no sélo a la célula particular de que se trata
sino también a la progenie o progenie potencial de dicha célula. Dado que pueden existir ciertas modificaciones en
las generaciones sucesivas debido a mutacion o influencias ambientales, dicha progenie puede, de hecho, no ser
idéntica a la célula parental, pero se incluye todavia dentro del alcance del término tal como se utiliza en esta
memoria.

Puede introducirse DNA vector en células procariotas o eucariotas por técnicas convencionales de transformacion o
transfeccion. Como se utilizan en esta memoria, los términos "transformacion" y "transfeccion" debe entenderse que
se refieren a una diversidad de métodos reconocidos en la técnica para introducir acido nucleico extrafio (v.g., DNA)
en una célula hospedadora.

Una célula hospedadora, tal como una célula hospedadora procariota o eucariota en cultivo, puede utilizarse para
producir (es decir, expresar) un polipéptido de la invencién codificado en un marco de lectura abierto de un
polinucleétido de la invencion. De acuerdo con ello, se describen métodos para producir un polipéptido utilizando las
células hospedadoras. Por ejemplo, el método comprende cultivar la célula hospedadora (en la cual se ha
introducido un vector de expresion recombinante que codifica un polipéptido) en un medio adecuado de tal modo
que se produce el polipéptido. Opcionalmente, el método comprende ademas el aislamiento del polipéptido del
medio o de la célula hospedadora.
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Varios tipos de células pueden actuar como célula hospedadora adecuada para expresion de un polipéptido
codificado por un marco de lectura abierto en un polinucleétido. Células hospedadoras de plantas incluyen, por
ejemplo, células de plantas que podrian funcionar como hospedadores adecuados para la expresion de un
polinucleétido de la invencion e incluyen células epidérmicas, mesdfilas y otros tejidos base, y tejidos vasculares en
hojas, tallos, érganos florales, y raices de una diversidad de especies de plantas, tales como Arabidopsis thaliana,
Nicotiana tabacum, Brassica napus, Zea mays, Oryza sativa, Gossypium hirsutum'y Glycine max.

Células de Plantas Transformadas y Plantas Transgénicas

Se describen un protoplasto, células de plantas, tejido de plantas y plantas (v.g., monocotiledéneas o dicotiledéneas)
transformadas con un acido nucleico bHLH subgrupo 1b, un vector que contiene un acido nucleico bHLH subgrupo
1b, o un vector de expresion que contiene un acido nucleico bHLH subgrupo 1b. Como se utiliza en esta memoria,
debe entenderse que "planta" incluye no sélo una planta entera sino también una porciéon de la misma (es decir,
células, y tejidos, que incluyen por ejemplo, hojas, tallos, brotes, raices, flores, frutos y semillas).

La planta puede ser cualquier tipo de planta que incluye, por ejemplo, especies de los géneros Arabidopsis,
Brassica, Oryza, Zea, Sorghum, Brachypodium, Miscanthus, Gossypium, Triticum, Glycine, Pisum, Phaseolus,,
Lycopersicon, Trifolium, Cannabis, Cucurbita, Rosa, Vitis, Juglans, Fragaria, Lotus, Medicago, Onobrychis,
Trigonella, Vigna, Citrus, Linum, Geranium, Manihot, Daucus, Raphanus, Sinapis, Atropa, Capsicum, Datura,
Hyoscyamus, Nicotiana, Solanum, Petunia, Digitalis, Majorana, Ciahorium, Helianthus, Lactuca, Bromus, Asparagus,
Antirrhinum, Heterocallis, Nemesia, Pelargonium, Panieum, Pennisetum, Ranunculus, Senecio, Salpiglossis,
Cucumis, Browaalia, Lolium, Avena, Hordeum, Secale, Picea, Caco, y Populus.

La descripcion incluye también células, tejidos, que incluyen por ejemplo, hojas, tallos, brotes, raices, flores, frutos y
semillas y la progenie derivada de la planta transformada.

Numerosos métodos para introduccion de genes extrafios en plantas se conocen y pueden utilizarse para insertar un
gen en una planta hospedadora, con inclusién de protocolos bioldgicos y fisicos de transformacion de plantas
(véase, por ejemplo, Miki et al., (1993) "Procedure for Introducing Foreign DNA into Plants, en: Methods in Plant
Molecular Biology and Biotechnology, Glick and Thompson, eds., CRC Press, Inc. Boca Raton, paginas 67-88; y
Andrew Bent, en Clough SJ and Bent AF, (1998) “Floral dipping: a simplified method for Agrobacterium-mediated
transformation of Arabidopsis thaliana”). Los métodos seleccionados varian con la planta hospedadora, e incluyen
métodos de transfeccion quimica tales como fosfato de calcio, transformacion con polietilenglicol (PEG),
transferencia de genes mediada por microorganismos tales como Agrobacterium (Horsch et al., 1985),
electroporacion, transformacion de protoplastos, microinyeccion, inmersién de la flor y bombardeo biolistico.

Transformacion Mediada por Agrobacterium y

El método mas ampliamente utilizado para introducir un vector de expresion en plantas esta basaau en el sistema de
transformacion natural de Agrobacterium tumefaciens y A. rhizogenes que son bacterias patégenas de plantas que
transforman genéticamente las células de la planta. A este respecto, los plasmidos Ti y Ri de A. tumefaciens y A.
rhizogenes llevan genes responsables de la transformacion genética de plantas (véase, por ejemplo Kado, 1991).
Descripciones de los sistemas vectores de Agrobacterium y métodos para transferencia de genes mediada por
Agrobacterium se proporcionan en Gruber et al. (1993) y Moloney et al. (1989).

Pueden producirse facilmente plantas transgénicas de Arabidopsis por el método de inmersion de las plantas en
floracién en un cultivo de Agrobacterium, basado en el método de Andrew Bent en, Clough SJ and Bent AF, (1998)
“Floral dipping: a simplified method for Agrobacterium-mediated transformation of Arabidopsis thaliana”). Las plantas
de tipo salvaje se cultivan hasta que la planta tiene a la vez flores en desarrollo y flores abiertas. Las plantas se
invierten durante 1 minuto en una solucién de cultivo de Agrobacterium que lleva el constructo génico apropiado. Las
plantas se dejan luego en posiciéon horizontal en una bandeja y se mantienen cubiertas durante dos dias para
mantener la humedad, después de lo cual se enderezan y se embolsan para continuar el crecimiento y desarrollo de
semillas. La semilla madura se cosecha a granel.

Transferencia Directa de Genes

Un método de transformacion de plantas aplicable generalmente es la transformacién mediada por microproyectiles,
en la que se transporta DNA en la superficie de microproyectiles que miden aproximadamente 1 a 4 um. El vector de
expresion se introduce en los tejidos de planta con un dispositivo biolistico que acelera los microproyectiles hasta
velocidades de 300 a 600 m/s, que es suficiente para atravesar las paredes y membranas de la célula de la planta
(Sanford et al., 1993; Klein et al., 1992).

La transformacion de plantas puede conseguirse también por el método del Inyector de Haces de Aerosol (ABI)
descrito en U.S. Pat. 5.240.842 y U.S. Pat. 6.809.232. La tecnologia de haces de aerosol se utiliza para acelerar
particulas humedas o secas hasta velocidades que hacen posible que las particulas penetren en las células vivas.
La tecnologia de haces de aerosol emplea la expansion en chorro de un gas inerte a medida que el mismo pasa
desde una regidon de mayor presion de gas a una region de menor presion de gas a través de un pequeiio orificio. El
gas que se expande acelera las gotitas de aerosol, que contienen las moléculas de acido nucleico a introducir en
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una célula o tejido. Las particulas aceleradas se posicionan para impactar en una diana preferida, por ejemplo una
célula de planta. Las particulas estan construidas como gotitas de un tamafio suficientemente pequefio para que la
célula sobreviva a la penetracion. La célula o tejido transformado se deja crecer para producir una planta por
métodos estandar conocidos por los expertos en la técnica aplicable.

Regeneracion de Transformantes

El desarrollo o la regeneracion de plantas a partir de protoplastos simples de la planta o diversos explantes son bien
conocido en la técnica (Weissbach y Weisswach, 1988). Este proceso de regeneracion y crecimiento incluye
tipicamente los pasos de seleccién de células transformadas, cultivando dichas células individualizadas a lo largo de
las etapas usuales de desarrollo embrionario hasta la etapa de plantula enraizada. Embriones y semillas
transgénicos se regeneran analogamente. Los brotes transgénicos enraizados resultantes se plantan después de
ello en un medio apropiado de crecimiento de plantas tal como el suelo.

El desarrollo o la regeneracion de plantas que contienen el gen exdgeno extrafio que codifica un polipéptido de
interés introducido por Agrobacterium a partir de explantes de hojas puede lograrse por métodos bien conocidos en
la técnica tales como los descritos (Horsch et al., 1985). En este procedimiento, se cultivan transformantes en
presencia de un agente de seleccion y en un medio que induce la regeneracion de brotes en la cepa de la planta a
transformar como se ha descrito (Fraley et al., 1983). En particular, U.S. Pat. No. 5.349.124 detalla la creacion de
células de lechuga transformadas genéticamente y plantas resultantes de ello que expresan proteinas cristalinas
hibridas que confieren actividad insecticida contra larvas de Lepidépteros a tales plantas.

Este procedimiento produce tipicamente brotes en el transcurso de 2 a 4 meses, y dichos brotes se transfieren luego
a un medio apropiado inductor de raiz que contiene el agente selectivo y un antibiético para prevenir el crecimiento
bacteriano. Los brotes que se han enraizado en presencia del agente selectivo para formar plantulas se trasplantan
luego a suelo u otro medio que permita la produccién de raices. Estos procedimientos varian dependiendo de la
cepa de planta particular empleada, siendo tales variaciones bien conocidas en la técnica.

Preferiblemente, las plantas regeneradas se autopolinizan para proporcionar plantas transgénicas homocigéticas, o
el polen obtenido de las plantas regeneradas se cruza para crecimiento de semilla de plantas de importancia
agrondémica, preferiblemente linajes endogamicos. Inversamente, el polen de plantas de dichos linajes importantes
se utiliza para polinizar plantas regeneradas. Una planta transgénica que contiene un polipéptido deseado se cultiva
utilizando métodos bien conocidos por un experto en la técnica.

Una planta transgénica preferida es un segregado independiente y puede transmitir el constructo del gen bHLH
subgrupo 1b a su progenie. Una planta transgénica mas preferida es homocigética para el constructo génico, y
transmite dicho constructo génico a toda la descendencia por apareamiento sexual. La semilla de una planta
transgénica puede cultivarse en el campo o en invernadero, y plantas transgénicas resultantes sexualmente
maduras se autopolinizan para generar plantas de progenie verdadera. La progenie de estas plantas se convierte en
linajes de progenie verdadera que se evallan respecto a expresion aumentada del gen bHLH subgrupo 1b.

Método de Produccion de Plantas Transgénicas

Se describen métodos de produccion de una planta transgénica que tiene tolerancia aumentada al estrés térmico,
aborto floral reducido, y rendimiento aumentado con relacion a una planta tipo salvaje después de un estrés térmico.
El método incluye introducir en una o mas células de la planta un compuesto que aumenta la expresioén o la actividad
de bHLH subgrupo 1b en la planta para generar una célula de planta transgénica y la regeneracion de una planta
transgénica a partir de la célula transgénica. El compuesto puede ser, v.g., (i) un polipéptido bHLH subgrupo 1b; (ii)
un acido nucleico bHLH subgrupo 1b, analogo, homdlogo, ortélogo, porcién, variante o complemento del mismo; (iii)
un acido nucleico que aumenta la expresion de un acido nucleico bHLH subgrupo 1b. Un &acido nucleico que
aumenta la expresion de un acido nucleico bHLH subgrupo 1b puede incluir promotores o elementos
intensificadores. El acido nucleico bHLH subgrupo 1b puede ser endégeno o exdgeno, por ejemplo un acido nucleico
bHLH subgrupo 1b de Arabidopsis puede introducirse en una especie de Brassica o maiz. Preferiblemente, el
compuesto es una secuencia de acido nucleico bHLH subgrupo 1b endégena de la especie a transformar.
Alternativamente, el compuesto es una secuencia de acido nucleico bHLH subgrupo 1b exdgena para la especie a
transformar y que tiene homologia de al menos 70%, 75%, 80%, 85%, 90% o mayor para la secuencia diana
enddgena.

La planta transgénica tiene un fenotipo alterado en comparacién con una planta de tipo salvaje (es decir, no
transformada). Por fenotipo alterado se entiende que la planta tiene una o mas caracteristicas que es o son
diferente(s) de la planta de tipo salvaje. Por ejemplo, cuando la planta transgénica se ha puesto en contacto con un
compuesto que aumenta la expresion o actividad de un acido nucleico bHLH subgrupo 1b, la planta tiene un fenotipo
tal como tolerancia aumentada al estrés térmico, aborto floral reducido, y rendimiento aumentado con relacién a una
planta de tipo salvaje después del estrés térmico.

La planta puede ser cualquier tipo de planta con inclusion, por ejemplo, de especies de los géneros Arabidopsis,
Brassica, Oryza, Zea, Sorghum, Brachypodium, Miscanthus, Gossypium, Tritium, Glycine, Pisum, Phaseolus,,
Lycopersicon, Trifolium, Cannabis, Cucurbita, Rosa, Vitis, Juglans, Fragaria, Lotus, Medicago, Onobrychis,
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Trigonella, Vigna, Citrus, Linum, Germanium, Manihot, Daucus, Raphanus, Sinapis, Atropa, Capsicum, Datura,
Hyoscyamus, Nicotiana, Solanum, Petunia, Digitalis, Majorana, Ciahorium, Helianthus, Lactuca, Bromus, Asparagus,
Antirrhinum, Heterocallis, Nemesis, Pelargonium, Panieum, Pennisetum, Ranunculus, Senecio, Salpiglossis,
Cucumis, Browaalia, Lolium, Avena, Hordeum, Secale, Picea, Caco, y Populus.

Ejemplos
Ejemplo 1: Identificacion de Genes Homdlogos

Se realizaron busquedas Blast de bHLH39 y sus homologos de Arabidopsis bHLH38, bHLH100, y bHLH101 contra
las bases de datos NCBI's de proteinas, nucleétidos, y EST y la base de datos Unigene TIGR's (1e-01). Se utilizaron
bases de datos de secuencias gendémicas para especies cuya secuencia completa se conoce, tales como arroz y
sorgo. Para confirmar que una secuencia era de hecho un ortélogo de las secuencias de interés, todos los
homologos supuestos se compararon por Blast contra la base de datos de proteinas de Arabidopsis completa, y
cualquier secuencia cuyo acierto maximo en Arabidopsis no era una de las cuatro secuencias de interés se retir6 de
cualquier analisis ulterior. Para minimizar la redundancia entre aciertos multiples, todos los aciertos de secuencia
EST se ensamblaron utilizando el programa de ensamblaje cap3, asegurando que los mismos tenian un minimo de
identidad de 90% de al menos 40 nucledtidos con un maximo de 5 lagunas. Los marcos de '~~*ura abiertos se
determinaron utilizando el programa Getorf de EMBOSS. y

Las busquedas Blast de AtbHLH39, AtbHLH38, AtbHLH100 y AtbHLH101 recuperaron 96 secuencias homologas de
40 especies diferentes. La conservacion de secuencia se limitaba a los dominios de fijacion y dimerizacion de DNA,
con poca o ninguna conservacion fuera de esta area. Se descubrieron homologos tanto en monocotiledéneas como
en dicotiledéneas, lo que sugiere un requerimiento funcional importante en las plantas. Se recuperaron los
homologos de AtbHLH39 en especies agrondmicamente importantes tales como arroz y maiz, asi como especies
utilizadas en biocombustibles tales como Brachypodium y Mijo perenne.

Conforme a las busquedas Blast contra la base de datos gendémica de Brachypodium, existen tres homdlogos de
este grupo de genes, y los tres son muy similares a AtbHLH38. Existe evidencia EST para dos de los tres
homologos. Si el tercer homologo es un pseudogén o codifica una proteina funcional esta todavia por determinar.

En otras dos especies de monocotiledéneas, arroz y sorgo, existe solamente un homoélogo de este grupo, y en
ambas especies el homdlogo esta mas proximo a AtbHLH38. Tanto en arroz como en sorgo, el gen codifica al
menos dos variantes de remodelacion.

Existen al menos dos homdlogos de este grupo en Brassica napus, una proteina con homologia estrecha a
AtbHLH39, y otra con homologia estrecha para AtbHLH38. Sin embargo, el homologo BnbHLH39 contiene una
mutacién sin sentido que da como resultado la codificacion de una proteina parcial sin dominio de fijacion o
dimerizacion alguno de DNA. Este descubrimiento se ha confirmado con varias EST's, y ocurre también en Brassica
rapa.

Ejemplo 2: Construccion de Vectores

El vector binario pBl121 se optimizé para transformacion de Arabidopsis y diferentes cosechas. El gen GUS en
pBl121 se deleciond por digestiones con Small y EcolCR1 y religacion, dando como resultado el vector
pBI121AGUS. Este vector se utilizé para clonar el gen para sobreexpresion. La porcion C-terminal de 1,1 Kb del gen
GUS se aisl6 de pBI121 como un fragmento EcoR V-Sac | (posiciones 6613-7715 en pBI121) y se clond en los sitios
Smaly Sac | en pBI121AGUS, dando como resultado pBI121tGUS (con la porcién N-terminal del gen GUS
delecionada). El vector se utilizd para fabricar constructos horquilla de regulacion decreciente del gen con la
secuencia parcial GUS como el bucle o espaciador.

El gen NPTII en el vector pBI121 y sus derivados contiene una mutacion puntual (G a T en la posicién 3383 en
pBI121, sustitucion de aminoacidos E182D). La enzima mutante exhibia una actividad enzimatica varias veces
menor que su tipo salvaje (PNAS, 87:3435-3439, 1990). Con objeto de mejorar la eficiencia de transformacion de
diferentes cosechas, los vectores pBIAGUS y pBItGUS se restauraron con el gen WT-NPTII: un fragmento Nhe I-
BstB | (0,9 kb, posiciones 2715-3648) se reemplaz6 con un fragmento Nhe |-BstB | que tenia exactamente la misma
secuencia, excepto la diferencia de un solo nucleétido. El fragmento se aislé por digestion de restriccion del
plasmido pRD400 que contenia el gen WT-NPTII (PNAS, 87: 3435-3439, 1990; Gene, 122: 383-384, 1992). Los
vectores modificados se designaron pBI300AGUS y pBI300tGUS, respectivamente. EI gen WT-NPTII se aisl6
también de pBI300AGUS como un fragmento Nhe I-Hind Il (2,2 kb) y se cloné en los sitios correspondientes en
pBI121. Esto genero el vector pBI300GUS. Para distinguir estos vectores de otros, los vectores binarios basados en
pBI1121 que contenian el gen WT-NPTII se designaron serie pBI300.

Con objeto de utilizar Basta como agente de seleccion, se subclon6é un marcador de resistencia a Basta en pBI121.
Un fragmento Ase | de 1,3 kb que abarcaba el marcador de seleccion Basta (35S-Bar-nosT) se amplificé por PCR a
partir del vector pEGAD utilizando un cebador directo que contenia un sitio Pme | y un cebador inverso que contenia
un sitio Hind 1. El fragmento se clond, entre los sitios de Pme | (posicion 2492) a Il (posicion 4950) en pBI121,
pBIAGUS y pBItGUS. Como resultado, el marcador de seleccion de kanamicina (Pnos-NPTII-nosT) se reemplazo
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con el marcador de seleccion Basta en estos vectores. Para distinguir estos vectores de otros, los vectores binarios
basados en pBI121 que contenian el gen del marcador de seleccién Basta se designaron serie pBI800.

Los vectores pBI300 contienen el gen WT-NPTII conducido por el promotor nopalina-sintasa (nos). Dado que el
promotor no es activo en plantas monocotiledéneas, fue necesario reemplazarlo con un promotor fuerte para
transformacion de plantas monocotiledoneas. Para este propdsito, el promotor del gen TIF1 de Brachypodium
(BdATIF1, denominado también BAGOS2) se clond en vectores de la serie pBI300 para conducir el gen WT-NPTII. La
secuencia promotora PdDIF1 (-1 a -2548 con respecto al coddn de inicio ATG, que incluia el primer exén, el primer
intrén y una porcion del segundo exén) se amplificé por PCR como un fragmento Pmel-Nhel y se clond en los sitios
correspondientes en HSP81.1-AtMYB68-pBI300 (un vector basado en pBI300 que contenia el promotor 81.1 de la
proteina del choque térmico de Arabidopsis y la secuencia codificante de Arabidopsis MYB68, véase mas adelante
para detalles). Como resultado, el promotor TIF1p quedo situado en posicién 5' aguas arriba del gen WT-NPTII con
un pequefio fragmento de aproximadamente 120 pb (que incluia 65 pb del promotor nos) entre ellos. Para eliminar el
fragmento de 120 pb, la secuencia codificante de WT-NPTII y la secuencia del vector flanqueante se amplificé6 como
un fragmento Nhe I-Sal | (2,1 kb) y se ligd al plasmido digerido con Nhe | y Sal I. La clonacién dio como resultado el
vector HSP81.1-AtMYB68-pBI500. Los vectores basados en pBI121 que contenian el gen WT-NPTII dirigido por el
promotor BdTIF1 se designaron serie pBI500. La secuencia HSP81.1-AtMYB68 se reemplaz6é también con la
secuencia del promotor 35S como un fragmento Hind lll-BamH | aislado por digestion de restriccion a partir de
pBI300AGUS. Esto generd el vector pBI300AGUS.

Ejemplo 3: Constructos de Sobreexpresion de bHLH subgrupo b1
Constructo 35S-AtbHLH39:

La secuencia codificante de AtbHLH39 (At3g56980) se amplificé por RT-PCR a partir de Arabidopsis utilizando el
cebador directo BHLHO39FW-Xbal y el cebador inverso BHLHO39RV-BamH I. El producto PCR (0,8 kb) se clond en
el sitio Xba | y BamH | en el vector binario pBI300AGUS y pBI8B00AGUS, generando el constructo 35S-AtbHLH39-
pBI300 y 35S-AtbHLH39-pBI800, respectivamente.

Constructo 35S-AtbHLH101:

La secuencia codificante de AtbHLH101 (At5g04150) se amplificé por RT-PCR a partir de Arabidopsis utilizando el
cebador directo BHLH101FW-Xbal y el cebador inverso BHLH101RV-BamH I. El producto PCR (0,7 kb) se clon6 en
el sitio Xba | y BamH | en el vector binario pBI300AGUS y pBI8B00AGUS, generando el constructo 35S-AtbHLH101-
pBI300 y 35S-AtbHLH101-pBI800, respectivamente.

Constructo 35S-AtbHLH38:

Utilizando la misma estrategia que se ha descrito arriba, la secuencia codificante de AtbHLH38 (At3g56970) se
amplifica por RT-PCR a partir de Arabidopsis utilizando un cebador directo que contiene un sitio Xbal y un cebador
inverso que contiene un sitio Bam HI, y se somete a clonacion en el sitio XBa | y BamH | en el vector binario
pBI300AGUS, generando el constructo 35S-AtbHLH38-pBI300.

Constructo 35S-AtbHLH100:

Utilizando la misma estrategia que se ha descrito arriba, la secuencia codificante de AtbHLH100 (At2g41240) se
amplifica por RT-PCR a partir de Arabidopsis utilizando un cebador directo que contiene un sitio Xbal y un cebador
inverso que contiene un sitio Bam HI, y se somete a clonacion en el sitio XBa | y BamH | en el vector binario
pBI300AGUS, generando el constructo 35S-AtbHLH100-pBI300.

Constructos HSP81.1-AtbHLH39:

Se implicaron varios pasos en el desarrollo del constructo. Una primera secuencia promotora (-401 a -1 con respecto
al codon de inicio ATG) del gen de la proteina del choque térmico de Arabidopsis HSP81.1 (At5g52640) se amplificd
por PCR con cebadores que tenian extremos Sal | y Xba | del DNA gendmico de Arabidopsis, y se clono en los
mismos sitios en pBI101, reemplazando con ello el promotor 35S. Este vector se designé pHSP81.1-GUS. La
secuenciacion reveld mutaciones puntuales de T a C en la posicion -266 y C aT en -121 en el promotor. La tincion
con GUS de las plantas jévenes de Arabidopsis transformadas con este constructo demostré el mismo perfil de
expresion de induccion térmica que se consigna en la bibliografia. Por tanto, estas mutaciones no afectan
aparentemente a la funcionalidad del promotor. En segundo lugar, MCS2-oligo de New England Biolabs se reasocio
y se ligb a pHSp81.1-GUS que se habia digerido con Xba | y Sma |. Esto dio como resultado el vector
pHSP81.1MCS-GUS. En tercer lugar, la secuencia GUS se delecion6 por digestion con Sma | y EcolCRI, y auto-
religacion del vector. Esto condujo al vector pHSB81.1MCSAGUS. En cuarto lugar, la secuencia codificante
AtMYB68 (At5g65790) se clond en los sitios Xbal y BamH | para sobreexpresion de MYB68. En quinto lugar, la
secuencia mutante NPTIl se remplazé con su secuencia WT como se ha descrito arriba, produciendo el vector
HSP81.1-AtMYB68-pBI300. Finalmente, la secuencia codificante AtbHLH39 como fragmento Xba I-BamH | se cloné
en el sitio Xba | y BamH |, reemplazando con ello la secuencia AtMYB68, dando como resultado el constructo
HSP81.1-AtbHLH39-pBI300. Analogamente, el fragmento Xba |-BamH | de la secuencia codificante AtbHLH39
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reemplazé la secuencia AtMYB68 en HSP81.1-AtMYB68-pBI500, dando como resultado el vector HSP81.1-
AtbHLH39-pBI500.

Constructo UCC2-AtbHLH39:

El gen uclacianin2 de Arabidopsis (UCC2, At2g44790) se expresa a nivel muy alto en las raices. Su expresion es
detectable pero a niveles muy bajos en otras partes de la planta. Su perfil de expresion especifico de la célula en la
raiz es similar al de AtbHLH39, es decir se expresa predominantemente en la endodermis y el cortex y el estilo. La
secuencia promotora del gen UCC2 (-1 a -1475 con respecto al codon de inicio ATG) se amplificd por PCR utilizando
un cebador directo que contenia un sitio Sal | (P790-Sal-F) y un cebador inverso que contenia un sitio Xba | (P790-
Xb-R). El producto PCR del promotor UCC2 se clon6 en los sitios Sal | y Xba | en el vector HSP81.1-AtMYB68-
pBI300 (véase arriba), reemplazando el promotor HSP81.1. La secuencia codificante de AtbHLH39 se cloné luego
en este vector como un fragmento Xba I[-BamH |, reemplazando la secuencia codificante AtMYB68. El vector
resultante se designa UCC2-AtbHLH39-pBI300.

Constructo BdBS-AtbHLH39-pBI500:

El promotor del gen biotina-sintasa (BdBS) de Brachypodium (-1 a -553 con respecto al codén inicial ATG) se
amplificd por PCR como un fragmento Sal I-Xba | y se cloné para sustituir el promotor HSP81.1 en HSP81.1-
AtbHLH39-pBI500. El vector resultante se designé BdBS-AtbHLH39-pBI500.

Constructo BdUCC-AtbHLH39-pBI500:/

El homdlogo mas proximo a Brachypodium del gen uclacianin2 de Arabidopsis se encontraba en la secuencia
genomica super_67. La secuencia era idéntica en un 34% a uclacianin2 de Arabidopsis a lo largo de las regiones
alineadas. Se determiné el marco de lectura abierto. Una busqueda Blast inversa de la secuencia de proteina
traducida para las proteinas TAIR8 de Arabidopsis encontré que la misma era la mas similar a uclacianin 1 de
Arabidopsis, un homélogo proximo de uclacianin2. En Arabidopsis, uclacianin1 comparte un patréon de expresion
similar a uclacianin2, pero con una expresion total mas débil. La secuencia promotora del homdlogo de uclacianina
de Brachypodium (BAUCC) (-22 a -1405 con relacién al codén de inicio ATG) se amplificé como un fragmento Sal I-
Xba | y se clon6 para sustituir el promotor HSP81.1 en HSP81.1-AtbHLH39-pBI500. El vector resultante se designé
BdUCC-AtbHLH39-pBI500.

Ejemplo 4: Clonacion del bHLH30 de Brachypodium

Existen tres genes bHLH de Brachypodium con homologia alta para el bHLH subgrupo 1b de Arabidopsis que com-
prenden bHLH39, bHLH38, bHLH100 y bHLH101. Los tres homologos de Brachypodium estan relacionados muy
estrechamente con AtbHLH38. Existe una evidencia EST fuerte para el homdlogo #1 (super_13.506): la porcion 5' es
idéntica a la secuencia en EST DV488230, mientras que la porcion 3' es idéntica a DV488393, que contiene poliAs.
Sin embargo, DV488393 contiene también una secuencia que pertenece aparentemente a un intron. Por tanto, el
marco de lectura abierto exacto sigue sin estar determinado. La secuencia codificante supuesta (BABHLH39H1) se
somete a clonacion por RT-PCR utilizando el cebador directo BdH1-Xb-F (que contiene un sitio Xba |) y el cebador
inverso BdH1-Bm-R (que contiene un sitio BamH [), y se somete a clonacién en los sitios correspondientes en un
vector para producir los constructos HSP81.1-BdbHLH39HI-pBI500, BdBS-BdbHLH39-BI500 y BdUCC-
BdbHLH39HI -pBI500.

Cebadores

Tabla 1: Cebadores de Clonacion

SEQ Nombre Secuencia (5'a 3') Producto PCR
ID

106 |BHLHO39FW- |aaaTCTAGAATGTGTGCATTAGTACCTCCATTGTTTC |AtbHLH39 CDS, 0.8 Kb
Xbal

107 |BHLHO39RV-
BamHI aaaQGATCCTCATATATATGAGTTTCCACATTCCTCA
TAC

108 |BHLH101FW- |aaatCTAGAATGGAGTATCCATGGCTGCAGTCTC AtbHLH101CDS, 0.7 Kb
Xbal
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BHLH101RV-
BamHlI

P790-Sal-F

P790-Xb-R

BdGOS-Pm-
F10

BdGOS-Nh-R

NPTII-Nh-F

NPTII-Sal-R

BdBSp-Sal-F

BdBSp-Xb-R

BdUCCp-Sa-
F4

BdUCCp-Xb-
R4

BdH1-Xb-F

BdH1-Bm-R
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Secuencia (5'a 3') Producto PCR

aaaGGATCCTTATGATTGGCGTAATCCCAAGAGC

argtGTCGAC CTT AGC CAA TGG ATG AGG ATG promotor AtUCC2, 1,5 Kb

argtTCTAGA TTT TTG TTT ACT GTA GAA GAG

acgtGTTTAAAC GCA TAG ACT CTC AGC GGA GAG |promotor BATIF1, 2,5 Kb

acgtGCTAGC gaaaactcctggtgagagtgg

acgtGCTAGC atgattgaacaagatggattgcac WT-NPTIl y secuencia flanqueante,
2,1 Kb

acgtGTCGAC CTG CAG GCA TGC AAG CTT GG

acgtGTCGAC ctctggatgcctaaacaaacgac promotor BdBS, 0,5 Kb

acgtTCTAGA ggcttttgtcggtcggectg

acgtGTCGAC GGA GGT GCA GTT TGC AGC AG promotor BdUCC, 1,4 Kb

acgtTCTAGA TAT AGA GAG AGG GTG ATC AAC GA

acgtTCTAGA ATG GGG CAC AAG CAG CTG TTC homologo de BdbHLH39,
super_13.506 (0.7 Kb)

acgtGGATCC TCA CTG ATG CAT ATG CAG TCC

Ejemplo 5: Transformaciones de Plantas

Los constructos arriba descritos han sido transformados o se transforman en Arabidopsis y Brachypodium segun sea
apropiado. Otras especies se transforman con un vector apropiado y se producen plantas transformadas.
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Tabla 2: Transformacién de los Constructos

CONSTRUCTO ESPECIE DIANA Transformado
35S-AtbHLH39-pBI300 Dicotileddneas i.e.Arabidopsis(At), Brassica(Bn) At, Bn
35S-AtbHLH39-pBI800 Dicotileddneas i.e.Arabidopsis(At), Brassica(Bn)
35S-AtbHLH101-pBI300 Dicotileddneas i.e.Arabidopsis(At), Brassica(Bn) At
35S-AtbHLH101-pBI800 Dicotileddneas i.e.Arabidopsis(At), Brassica(Bn)
35S-AtbHLH38-pBI300 Dicotileddneas i.e.Arabidopsis(At), Brassica(Bn)
35S-AtbHLH100-pBI300 Dicotileddneas i.e.Arabidopsis(At), Brassica(Bn)
HSP81.1-AtbHLH39-pBI300 Dicotileddneas i.e.Arabidopsis(At), Brassica(Bn) At, Bn
HSP81.1-AtbHLH39-pBI500 Monocotiledoneas, i.e. Brachypodium
UCC2-AtbHLH39-pBI300 Dicotileddneas i.e.Arabidopsis(At), Brassica(Bn)
HSP81.1-AtbHLH39-pBI500 Monocotiledoneas, i.e. Brachypodium
BdBS-AtbHLH39-pBI500 Monocotiledoneas, i.e. Brachypodium
HSP81.1-AtbHLH39-pBI500 Monocotiledoneas, i.e. Brachypodium
BdUCC-AtbHLH39-pBI500 Monocotiledoneas, i.e. Brachypodium
HSP81.1-BdbHLH39H1-pBI500 Monocotiledoneas, i.e. Brachypodium
BdBS-BdbHLH39-BI500 Monocotiledoneas, i.e. Brachypodium
BdUCC-BdbHLH39H1-pBI500 Monocotiledoneas, i.e. Brachypodium

Ejemplo 6: Métodos de Transformacion

Se produjeron plantas transgénicas de Arabidopsis por el método de inmersion de las plantas en floraciéon en un
cultivo de Agrobacterium, basado en el método de Andrew Bent en, Clough SJ y Bent AF, 1998, “Floral dipping: a
simplified method for Agrobacterium-mediated transformation of Arabidopsis thaliana”). Se cultivaron plantas de tipo
salvaje en condiciones estandar con un ciclo diario de 16 horas, 8 horas de luz a oscuridad, hasta que la planta
habia desarrollado tanto flores en desarrollo como flores abiertas. La planta se invirtié6 durante 2 minutos en una
solucion de cultivo de Agrobacterium que llevaba el constructo del génico apropiado. Las plantas se dejaron luego
en posicion horizontal en una bandeja y se mantuvieron cubiertas durante 2 dias para mantener la humedad,
después de lo cual se enderezaron y embolsaron para continuar el crecimiento y desarrollo de semillas. La semilla
madura se cosecho a granel.

Se seleccionaron plantas T1 transformadas por germinacion y crecimiento en placas MS que contenian 50 yg/ml de
kanamicina o un medio de seleccion apropiado. Las plantas jévenes verdes resistentes a kanamicina (KanR) se
identificaron después de 2 semanas de crecimiento y se trasplantaron a suelo. Las plantas se embolsaron para
asegurar la autofertilizacion y la semilla T2 de cada planta se cosecho por separado. Durante el crecimiento de las
plantas T1 se cosecharon muestras de hoja, se extrajo el DNA y se realizé transferencia Southern y analisis PCR.

Las semillas T2 se analizaron respecto a segregacion de Kan®. A partir de aquellos linajes que exhibian un fenotipo
resistente 3:1, se cultivaron las plantas T2 supervivientes, se embolsaron durante la produccion de semillas, y se
recogio semilla T3 de cada linaje. La semilla T3 se utilizé de nuevo para andlisis de segregacion de Kan®, y aquellos
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linajes que exhibian 100% del fenotipo Kan" se seleccionaron como linajes homocigéticos. El analisis molecular y
fisioldgico ulterior se realizé utilizando plantas T3 jovenes.

Se producen plantas transgénicas de Brassica napus, Glycine max y Zea maize utilizando transformacion mediada
por Agrobacterium del tejido del peciolo del cotiledon. Las semillas se esterilizan como sigue. Se humedecen las
semillas con etanol de 95% durante un periodo de tiempo corto tal como 15 segundos. Se afiaden aproximadamente
30 ml de solucion esterilizante | (70% Javex, 100 pl Tween 20) y se dejan durante aproximadamente 15 minutos. Se
retira la solucion | y se reemplaza con 30 ml de solucién Il (0,25% cloruro mercurico, 100 pyl Tween 20) y se incuba
durante aproximadamente 10 minutos. Las semillas se lavan con al menos 500 ml de agua estéril bidestilada y se
guardan en una capsula estéril. Las semillas se germinan en placas de medio 2 MS, pH 5,8, suplementado con 1%
de sacarosa y 0,7% de agar. Los cotiledones totalmente expandidos se cosechan y se ponen en Medio |
(compuestos organicos Murashige minimos (MMO), 3% sacarosa, 4,5 mg/l bencil-adenina (BA), 0,7% fitoagar, pH
5,8). Un cultivo de Agrobacterium que contiene el constructo de acido nucleico de interés se cultiva durante 2 dias
en medio AB Minimo. Los explantes de cotiledon se sumergen de tal modo que solamente la porcién corta la del
peciolo esta en contacto con la solucion de Agrobacterium. Los explantes se embeben luego en Medio | y se
mantienen durante 5 dias a 24°C, con ciclos luz-oscuridad de 16-8 horas. Los explantes se transfieren a Medio |l
(Medio 1, 300 mg/l de timentina) durante 7 dias mas y luego a Medio Il (Medio Il, 20 mg/l de kanamicina). Cualquier
tejido de raiz o brote que se haya desarrollado en este tiempo se elimina por diseccion. Los explantes se transfieren
a placas nuevas de Medio Il después de 14-21 dias. Cuando el tejido de brote regenerado se desarrolla, el tejido
regenerado se transfiere a Medio IV (MMO, 3% sacarosa, 1,0% fitoagar, 300 mg/l timentina, 20 mg/l kanamicina).
Una vez que el tejido de brotes sano se desarrolla, el tejido de brote diseccionado de cualquier tejido de callo se
sumerge en 10 X IBA y se transfiere a Medio V (Murashige y Skooge (MS), 3% sacarosa, 0,2 mg/l de acido indol-
butirico (IBA), 0,7% agar, 300 mg/l timentina, 20 mg/lI kanamicina) para enraizado. Las plantulas sanas se transfieren
a suelo. El método anterior, con o sin modificantes, es adecuado para la transformacién de numerosas especies de
plantas que incluyen Glycine Max, Zea maize y algodon.

Se producen Glycine Max, Zea maize y algodon transgénicos utilizando métodos basados en Agrobacterium que son
conocidos por un experto en la técnica. Alternativamente, puede utilizarse un método de transformacién por
bombardeo biolistico con o sin particulas. Un ejemplo de una transformacioén biolistica sin particulas se da en la
Solicitud de Patente U.S. 20010026941. Este método ha sido utilizado para producir plantas transgénicas de Glycine
Max y Zea maize. Las plantas viables se propagan y se generan linajes homocigoticos. Las plantas se testan en
cuanto a la presencia de tolerancia a la sequia, y fenotipos fisiolégicos y bioquimicos como se describe en otro lugar.

La transformacion de tejido de planta tal como Zea maize, por ejemplo, se consigue por sonicacion de cultivo de
tejido de callo. El tejido de callo se produjo como sigue. Se cosecharon espigas de maiz 18 dias después del
desarrollo del estigma y se esterilizé la superficie en 50% v/v de lejia durante 20 minutos, seguido por 3 lavados con
agua destilada estéril. Los embriones inmaduros que abarcaban en tamafo desde 2 a 4 mm se cosecharon a partir
de los granos. Los embriones se pusieron en medio MSD45 (2% sacarosa, 1X MS de sales macronutrientes y
micronutrientes, 1X MS vitaminas, 1,5 mg/L de 2,4-D, 0,8% agar, pH 5,8) con el lado del escudete hacia arriba. Los
embriones se incubaron a 26-28°C en la oscuridad. Los callos friables de cultivos de dos semanas se transfirieron a
medio MSD+ 5 nuevo y se incubaron ulteriormente a 26-28°C en la oscuridad. El callo friable se subcultivé en medio
MSD1 5 nuevo cada 21 dias.

La transformacion de tejido de callo se realizé como se describe a continuacion. El constructo se introdujo en
Agrobacterium GV3101 por inoculacién de una sola colonia de Agrobacterium GV3101 que contenia el plasmido
HPR-GUS en 10 ml de LB modificado con 150 pg/ml de rifampicina, 100 ug/ml de sulfato de gentamicina, y 50 ug/ml
de kanamicina. El cultivo se dejé crecer durante una noche a 28°C con agitacién mediante sacudidas a 200 rpm. El
callo de maiz se cort6 en trozos de tamario aproximado 3-5 mm. El cultivo de Agrobacterium se centrifugd a 1500 x g
durante 10 minutos y se lavo dos veces con 10 ml de MSD s liquido (2% sacarosa, 1X MS de sales macronutrientes
y micronutrientes, 1X MS vitaminas, 1,5 mg/L 2,4-D, pH 5,8). La bacteria se resuspendié en MSD 5 liquido hasta una
DOsoonm de 0,25 y 1,0 L Agrobacterium diluido o MSD1 5 liquido, para controles negativos, se puso en tubos de
microcentrifugacion de 1,5 mL que contenian 4 trozos de callo afiadidos a cada tubo. El cultivo de callo y
Agrobacterium se traté por ultrasonidos en un Ultrasonic Branson Cleaner 200 durante 0, 3, 10, 30, 100, 6 300
segundos con bacterias 6 0 6 300 segundos sin bacterias (en MSD 5 liquido solo). Después de la sonicacion, el callo
se transfirié a papel de filtro estéril y se puso en medio MSD15 A (medio MSD; s sélido modificado con 100 uM de
acetosiringona). El periodo de co-cultivo fue 4 dias en la oscuridad a 28°C. El callo se lavé en MSD; s liquido se
transfirid a papel de filtro estéril, y se puso en medio MSD15 T (medio MSD+ 5 solido modificado con 400 pug/ml de
dimentina) durante 3 dias en la oscuridad a 28°C. Siete dias después de la sonicacion, se afiadio el callo a 1 ml de
solucion de tincion con GUS (NaPO4 50 mM, pH 7,0, 0,1% Triton X-100, EDTA 1 mM, DTT 2 mM, 0,5 mg/ml de X-
GIcA) y se dejo incubar durante una noche a 37°C. La solucion de tincién se reemplazé con 1 ml de tampon de
fijacion (formaldehido 10%, etanol 50%) y se incub6 durante 30 minutos a la temperatura ambiente. El tampdn de
fijacion se reemplazé con etanol 80% y se incub6 durante 1 hora a la temperatura ambiente. El etanol 80% se
reemplazé con etanol 100% y se incub6 durante 1 hora a la temperatura ambiente. El callo se evaluo respecto a
tincion azul, que indicaba la actividad de GUS.

Otros métodos de transformacion de plantas se utilizan en caso apropiado y estan descritos comunmente y
conocidos en la técnica.

18



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

ES 2 560 806 T3

Ejemplo 7: Analisis de la Expresion

Se aislé RNA total de 22 linajes transgénicos 35S-AtbHLH39 y linajes de Arabidopsis tipo salvaje. Aproximadamente
100 ug de RNA total se cargaron en cada pista. La transferencia Northern se sondé con HPR cDNA radiomarcado
en solucion de hibridacion ExpressHyb (Clontech) y se expuso utilizando una pantalla de obtencion de imagenes por
luminiscencia. Para cuantificacion, las transferencias se sondaron de nuevo con tubulina, un gen expresado
constitutivamente, como estandar comparativo.

El nivel de expresion de AtbHLH39 era 4 veces a 126 veces mayor que el del control Columbia WT. Los linajes de
comportamiento 6ptimo (linaje -34 a linaje -97) basados en tolerancia al calor y la sequia tenian un aumento de 50 y
40 veces en la expresion de AtbHLH39 respectivamente.

Ejemplo 8: Analisis de Microrredes y Expresion

El bHLH subgrupo 1b incluye AtbHLH38, AtbHLH39, AtbHLH100 y AtbHLH101. Los datos de microrredes de los
linajes transformados con un constructo de sobreexpresion para aumentar la expresion o actividad de MYB68 (35S-
AtMYB68) demostraron que la expresion de RNA de AtbHLH39 y AtbHLH101 aumentaba 32 veces y 15 veces,
respectivamente, cuando AtMYB68 se sobreexpresaba 37 veces. Los genes AtbHLH38 y AtbHLH100 no estaban
presentes en el chip de microrredes, por lo que la expresion de estos genes estrechamente afines esta todavia por
determinar. Los cuatro miembros AtbHLH38, AtbHLH39, AtbHLH100 y AtbHLH101 tienen alta homologia de
secuencia en el grupo 1b, y pueden ser funcionalmente redundante al menos en parte.

La expresion de AtbHLH39 esta co-localizada principalmente con AtMYB68 en el periciclo de la raiz, como lo esta la
de MYB68 (Birnbaum et al. 2003; Schmid et al. 2005). El analisis del promotor endogeno MYB68 y el promotor
AtbHLH39 demuestra que estos promotores se expresan predominantemente en el tejido de raiz.

El analisis ulterior de microrredes, la expresion génica de IRT1 no se ve afectada significativamente en las plantas
transgénicas que sobreexpresan AtbHLH39 (constructo 35S-AtbHLH39), lo que sugiere que el fenotipo de alta
tolerancia conferido por sobreexpresion de AtbHLH39 no regula la expresion del gen IRT1, y que la implicacion
consignada de bHLH39 en las respuestas a la privacién de hierro ocurre por un mecanismo separado.

Se analizaron las caracteristicas de transcripcion de la familia de genes del factor de transcripciéon bHLH subgrupo
1b AtbHLH39, AtbHLH38, AtbHLH100, y AtbHLH101. El AtbHLH39 se expresa predominantemente en la raiz,
mientras que AtbHLH38, AtbHLH100, y AtbHLH101 tienen expresion baja en tejidos de hoja, yema, flor y raiz. La
transcripcion de AtbHLH38 es apenas detectable en raiz y hoja, AtbHLH100 se expresa a nivel muy bajo en la yema
y la flor, y AtbHLH101 se expresa también a nivel muy bajo en raiz y hoja.

Ejemplo 9: MYBG68 se fija al promotor bHLH39

Se realizaron ensayos de cambio de movilidad electroforética (EMSA) para determinar si la proteina MYB68 podria
fijarse a la secuencia promotora de AtbHLH39. Se marcaron y se testaron cuatro segmentos diferentes del promotor:
P1 (-1 a -224, con respecto al codon de inicio ATG), P2 (-204 a -419), P3 (-401 a -623) y P4 (-601 a -788). El DNA
de sonda marcado se incubd con la proteina de fusion MYBG68 purificada. Se detectd un complejo DNA-proteina con
la sonda P1, mientras que otras regiones del promotor no acusaban fijacién alguna con MYB68. La formacion del
complejo P1/MYBG68 se eliminé por la adicion de DNA frio competidor con la misma secuencia que la sonda, pero
que no estaba afectado por competidores frios de P3. Ademas, no se formaba complejo DNA-proteina alguno
cuando la sonda P1 se incubd con una proteina MYB68 truncada (MYB68CD) en la cual se habian delecionado los
dominios R2R3 de fijacion de DNA. Los datos demostraron que la proteina MYB68 se fija especificamente al
promotor AtbHLH39 en la region -1 a -224.

Para localizar ulteriormente el sitio de fijacion de MYB68, cuatro oligonucleétidos bicatenarios que abarcaban la
region promotora -1 a -232 se testaron como competidores en ensayos de fijacion: P11 (-1 a -61), P12 (-52 a -118),
P13 (-109 a -178), y P14 (-169 a -232). La fijacion de MYB68 a la sonda P1 era anulada por el competidor P12, pero
no era afectada por otros fragmentos, lo que indicaba que el sitio de fijacion de MYB68 esta dentro de la secuencia -
52 a-118.

Ejemplo 10: La expresion constitutiva de Atb-HLH39 en Arabidopsis da como resultado un aborto floral reducido
después de estrés térmico

Se dispuso un experimento con 14 linajes transgénicos 35S-AtbHLH39 y con un control de tipo salvaje (WT). Se
cultivaron plantas en tiestos de 2,25 pulgadas (5,6 cm) en condiciones dptimas (22°C, 18 horas de luz de 200 puE,
60% RH) en una camara de crecimiento hasta 3 dias después de la aparicion de la primera flor. Se aplicé un
tratamiento de estrés térmico sometiendo las plantas a 42°C durante 2 horas. Una semana después del periodo de
estrés, se evaluaron las plantas respecto a niumero de flores abortadas. Los resultados se muestran en la Tabla 3.
Diez de los linajes transgénicos tenian aborto floral reducido con relacion a los controles WT. Uno de los linajes (34-
1) tenia en términos estadisticos significativamente menos flores abortadas que el WT.
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Tabla 3: Aborto floral reducido después de 2 horas a 42°C (n=6a 11) + SE

Entrada # de flores abortadas Aborto floral como % del WT
97-7 2,520,5 44%
34-1 2,910,3 51%

46-10 3,240,3 56%
57-2 3,6+0,4 64%
1-7 3,840,2 67%
41-2 4,1+0,3 72%
38-10 4,5+0,7 79%
96-4 4,5+0,5 79%
12-4 4,7+0,5 82%
30-2 4,8+0,5 85%
94-10 5,1£0,9 90%
10-1 5,740,5 100%
52-4 6,210,7 108%
103-1 6,210,6 109%
WT 5,740,6 100%

Ejemplo 11: La expresion constitutiva de AtbHLH39 en Arabidopsis da como resultado tolerancia de las plantas a la
sequia

Se evalud la tolerancia a la sequia en 6 linajes transgénicos At-bHLH39 que exhibian también aborto floral reducido
después del estrés térmico. Las plantas se cultivaron (tiestos de 5 x 3 pulgadas (12,5 cm x 7,5 cm) en condiciones
optimas en una camara de crecimiento (22°C, 18 horas de luz de 200 pE, 60% RH) hasta que se abri6 la primera
flor. El tratamiento de sequia se aplicé por riego de todas las plantas hasta el mismo nivel de saturacion. Se retuvo
ulteriormente el agua. Las plantas se pesaron diariamente para determinar la pérdida diaria de agua y todas las
plantas se cosecharon el dia 4 del tratamiento, en cuyo momento todas las plantas estaban marchitandose
visiblemente. Se calculd la pérdida de agua con relacion a la biomasa final del brote, y es un indicador representativo
de la tolerancia a la sequia. Los datos se normalizaron para WT, que se estableci6 como 100% (Tabla 4). La
totalidad de los 6 linajes exhibian una pérdida de agua reducida con relacion a la biomasa de brotes, 3 de las cuales
eran estadisticamente significativas. Esto es indicativo del fenotipo de tolerancia a la sequia. Dos de los linajes
tolerantes a la sequia que se comportaban éptimamente eran también los linajes 6ptimos de comportamiento
tolerante al calor, lo que indicaba una relaciéon estrecha entre los dos rasgos: tolerancia a la sequia y tolerancia al
calor, como resultado de la expresion constitutiva de AtoHLH39 en Arabidopsis.

Tabla 4: Pérdida de agua con relacién al peso seco del brote y tolerancia a la sequia en los linajes transgénicos
35SpHLH39

Entrada Pérdida de agua en 3d/brote| Tolerancia a la sequia Brote DW d4 (g)
DW d4
(% del WT)
34-1 12543 128% 0,56+0,01
97-7 14045 119% 0,51+0,02
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94-10 15045 113% 0,46+0,02
-65-1 15346 112% 0,47+0,02
30-2 162+4 106% 0,43+0,01
1-7 166+3 104% 0,43+0,01
WT 17345 100% 0,40+0,01

Ejemplo 12: La expresion constitutiva de At-bHLH101 en Arabidopsis da como resultado aborto floral reducido
después de estrés térmico

Se dispuso un experimento con 17 linajes transgénicos de 35S-AtbHLH101 y un control WT. Las plantas se
cultivaron en tiestos de 2,25 pulgadas (5,6 cm) en condiciones 6ptimas (22°C, 18 horas de luz de 200 pE, 60% RH)
en una camara de crecimiento hasta 3 dias después de la aparicién de la primera flor. Se aplicé un tratamiento de
estrés térmico sometiendo las plantas a 42°C durante 1,75 horas. Una semana después del periodo de estrés, las
plantas se evaluaron respecto a numero de flores abortadas. Los resultados se muestran en la Tabla 5 y demuestran
que 10 de los linajes transgénicos tenian al menos un aborto floral reducido en un 10% con relacién a los controles
WT, y dos linajes tenian aborto floral reducido mas de 50% con relacion a los controles WT.

Tabla 5: Aborto floral después del estrés térmico (n = 12)

Entrada % de flores abortadas Aborto floral (% del WT)
61-1 1,3+0,3 41%
88-3 1,310,4 43%
18-1 2,0+0,5 65%
90-1 2,3%0,5 73%
15-2 2,520,5 81%
49-5 2,520,5 81%
19-4 2,7+0,4 86%
70-8 2,7+0,3 86%
75-2 2,7+0,5 86%
16-2 2,840,4 89%
39-11 2,840,4 92%
11-1 2,910,4 95%
81-3 3,0£0,4 97%
79-6 3,1£0,4 100%
97-2 3,1£0,4 100%
45-2 3,240,5 103%
9-1 3,240,4 103%
WT 3,1£0,3 100%
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Ejemplo 13: La expresion constitutiva de AtbHLH101 en Arabidopsis da como resultado tolerancia de las plantas a la
sequia

Se evalud la tolerancia a la sequia en 10 linajes transgénicos AtbHLH101 que exhibian también aborto floral
reducido después de estrés térmico. Las plantas se cultivaron en tiestos de 5 x 3 pulgadas (12,5 x 7,5 cm) en
condiciones éptimas en una camara de crecimiento (22°C, 18 horas de luz de 200 pE, 60% RH) hasta que se abrid
la primera flor. Se aplicé luego tratamiento de sequia por riego de todas las plantas hasta el mismo nivel de
saturacion. Ulteriormente se retuvo el agua. Las plantas se pesaron diariamente para determinar la pérdida diaria de
agua, y todas las plantas se cosecharon el dia 4 de tratamiento, en cuyo momento todas las plantas estaban
marchitandose visiblemente. Se calculé la pérdida de agua con relacion a la biomasa final del brote, y es un
indicador representativo de la tolerancia a la sequia. Los datos se normalizaron para WT, que se estableci6 como
100% (Tabla 6). Ocho de los 10 linajes examinados acusaban cierto grado de tolerancia a la sequia, y un linaje tenia
una tolerancia a la sequia estadisticamente significativa, que era 27% mayor con relacion al WT. Este linaje era
también uno de los 4 linajes que se comportaban mejor con respecto a tolerancia al calor como se apreciaba por
aborto floral reducido.

Tabla 6: Pérdida de agua con relacion al peso seco del brote y tolerancia a la sequia en los linajes transgénicos 5S-
bHLH101

Entrada Pérdida de agua en Tolerancia a la sequia Brote DW d4 (g)
3d/brote DW d4
(% del WT)
90-1 14715 127% 0,48+0,02
16-2 17416 114% 0,41+0,02
61-1 17645 113% 0,40+0,01
70-8 1777 112% 0,41+0,02
6-5 18143 110% 0,39+0,01
111 187+7 107% 0,38+0,02
45-2 18918 106% 0,37+0,02
19-4 19115 105% 0,37+0,01
79-6 20317 100% 0,35+0,01
82-4 20343 99% 0,34+0,01
WT 20216 100% 0,34+0,01

Ejemplo 14: La expresion constitutiva de AtbHLH39 en Arabidopsis da como resultado rendimiento aumentado de
semillas con relacién a un control de tipo salvaje después de estrés térmico

Se cultivan plantas (tiestos de 3 x 3 pulgadas (7,5 x 7,5 cm)) en condiciones 6ptimas en una camara de crecimiento
(22°C, 18 horas de luz de 200 yE, 60% humedad relativa) hasta floracion. Todas las plantas en floracion se dividen
en dos grupos, de los cuales el primer grupo se expone a estrés térmico (todas las plantas producian flores al cabo
de un par de dias) y el segundo grupo se mantiene en condiciones Optimas hasta la maduracion. El tratamiento de
estrés térmico consiste en una exposicion diaria a 45°C. Las temperaturas se elevan desde 22 a 45°C durante un
periodo de 1 hora y se mantienen a 45°C durante un periodo de tiempo de 2 a 3 horas. Se aplican tratamientos
diarios de estrés térmico durante un periodo de 10 dias. Después de los tratamientos de estrés térmico, las plantas
se llevan de nuevo a condiciones 6ptimas y se cultivan hasta maduracion. Todas las plantas se cosechan una vez
maduras y se determina el rendimiento final de semillas por tiesto. Por comparacion del rendimiento (como % del
6ptimo) de las plantas transgénicas con el de WT, se calcula el grado de proteccion del rendimiento.
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Tabla 7: CUADRO DE REFERENCIA DE LA IDENTIFICACION DE SECUENCIAS

ESPECIE

ARABIDOPSIS THALIANA

AVENA SATIVA

BRACHYPODIUM DISTACHYON

BRACHYPODIUM DISTACHYON

BRASSICA NAPUS

BRASSICA NAPUS

BRASSICA NAPUS

BRASSICA RAPA

GLYCINE MAX

HORDEUM VULGARE

PANICUM VIRGATUM

SOLANUM LYCOPERSICUM

TRITICUM AESTIVUM

TRITICUM AESTIVUM

TRITICUM AESTIVUM

TRITICUM AESTIVUM

ZEA MAYS

ARABIDOPSIS THALIANA

AVENA SATIVA

BRACHYPODIUM DISTACHYON

GLYCINE MAX

HORDEUM VULGARE

PANICUM VIRGATUM

SOLANUM LYCOPERSICUM

TRITICUM AESTIVUM

TRITICUM AESTIVUM

TRITICUM AESTIVUM

TRITICUM AESTIVUM

SEQ ID NO:

10

11

12

13

14

15

16

17

18

19

20

21

22

23

24

25

26

27

28

bHLH

bHLH39

bHLH39

bHLH39

bHLH39

bHLH39

bHLH39

bHLH39

bHLH39

bHLH39

bHLH39

bHLH39

bHLH39

bHLH39

bHLH39

bHLH39

bHLH39

bHLH39

bHLH39

bHLH39

bHLH39

bHLH39

bHLH39

bHLH39

bHLH39

bHLH39

bHLH39

bHLH39

bHLH39
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Referencia

AT3G56980
CN817002
super_13.506_gen
super_13.506_cds
EE515575
TC84782
TC88840

Contig2
TC269627
AK251746
Contig2
DV105842
TC358765
TC343683
TC300244
CA618726
TC429418
AT3G56980
CN817002
super_13.506_ORF
TC269627
AK251746
Contig2
DV105842
TC358765
TC343683
TC300244

CA618726

Tipo de
secuencia

nucleétido
nucleotido
nucleotido
nucleotido
nucleotido
nucleotido
nucleotido
nucleotido
nucleotido
nucleotido
nucleotido
nucleétido
nucleotido
nucleotido
nucleotido
nucleotido
nucleétido
proteina
proteina
proteina
proteina
proteina
proteina
proteina
proteina
proteina
proteina

proteina

Longitud

777
222
2091
729
587
595
631
693
723
738
723
351
714
617
434
261
228
258
158
242
241
246
241
117
238
206
144

87



ESPECIE

ARABIDOPSIS THALIANA

BRASSICA NAPUS

BRASSICA OLERACEA

BRASSICA RAPA

CICER ARIETINUM

HORDEUM VULGARE

HORDEUM VULGARE

MEDICAGO TRUNCATULA

MEDICAGO TRUNCATULA

MEDICAGO TRUNCATULA

PANICUM VIRGATUM

POPULUS

POPULUS

POPULUS

RICINUS COMMUNIS

RICINUS COMMUNIS

SOLANUM LYCOPERSICUM

SORGHUM BICOLOR

TRITICUM AESTIVUM

TRITICUM AESTIVUM

TRITICUM AESTIVUM

VIGNA UNGUICULATA

VITIS VINIFERA

VITIS VINIFERA

ARABIDOPSIS THALIANA

BRASSICA NAPUS

BRASSICA OLERACEA

BRASSICA RAPA

CICER ARIETINUM

ES 2 560 806 T3

SEQ ID NO:

29

30

31

32

33

34

35

36

37

38

39

40

41

42

43

44

45

46

47

48

49

50

51

52

53

54

55

56

57

bHLH

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38
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Referencia

AT3G56970
TC95626
AMO061155
EX134222
FE670123
TC164142
BAF30424.1
TC127269
TC115041
AJ496888
Contig1
TC89850
EEF05011.1
EEE91492.1
EEF30834
EEF30835
TC194645
TC117663
TC337566
CAB50144
CA502657
FF388259
CA017950.1
CAN79614
AT3G56970
TC95626
AMO061155
EX134222

FE670123

Tipo de
secuencia

nucleotido
nucleotido
nucleotido
nucleotido
nucleotido
nucleétido
nucleotido
nucleotido
nucleotido
nucleotido
nucleotido
nucleétido
nucleotido
nucleotido
nucleotido
nucleotido
nucleétido
nucleotido
nucleotido
nucleotido
nucleétido
nucleotido
nucleétido
nucleotido
proteina

proteina

proteina

proteina

proteina

Longitud

762
753
765
435
300
501
759
767
780
300
690
549
795
474
774
555
717
642
672
390
459
732
1563
735
253
251
255
145

100



ESPECIE

HORDEUM VULGARE

HORDEUM VULGARE

MEDICAGO TRUNCATULA

MEDICAGO TRUNCATULA

MEDICAGO TRUNCATULA

ORYZA SATIVA

PANICUM VIRGATUM

POPULUS

POPULUS

POPULUS

RICINUS COMMUNIS

RICINUS COMMUNIS

SOLANUM LYCOPERSICUM

SORGHUM BICOLOR

TRITICUM AESTIVUM

TRITICUM AESTIVUM

TRITICUM AESTIVUM

VIGNA UNGUICULATA

VITIS VINIFERA

VITIS VINIFERA

VITIS VINIFERA

ARABIDOPSIS THALIANA

BRASSICA OLERACEA

BRASSICA RAPA

ORYZA SATIVA

ORYZA SATIVA

ARABIDOPSIS THALIANA

BRASSICA OLERACEA

BRASSICA RAPA
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SEQ ID NO:

58

59

60

61

62

63

64

65

66

67

68

69

70

71

72

73

74

75

76

77

78

79

80

81

82

83

84

85

86

bHLH

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH38

bHLH101

bHLH101

bHLH101

bHLH101

bHLH101

bHLH101

bHLH101

bHLH101

25

Referencia

TC164142

BAF30424.1

TC127269

TC115041

AJ496888

NP_001045424.1

Contig1
TC89850
EEF05011.1
EEE91492.1
EEF30834.1
EEF30835.1
TC194645
TC117663
TC337566
CAB50144
CA502657
FF388259
CANB64266.1
CA017950.1
CAN79614.1
AT5G04150
AMO060621
Contig1
Cl296230
TC345105
AT5G04150
AMO060621

Contig1

Tipo de
secuencia

proteina
proteina
proteina
proteina
proteina
proteina
proteina
proteina
proteina
proteina
proteina
proteina
proteina
proteina
proteina
proteina
proteina
proteina
proteina
proteina
proteina
nucleotido
nucleétido
nucleotido
nucleotido
nucleotido
proteina
proteina

proteina

Longitud

167
252
246
260
100
247
230
183
264
158
257
184
239
214
224
130
153
244
245
520
244
723
546
678
261
450
240
182

226



ESPECIE

ORYZA SATIVA

ORYZA SATIVA

ARABIDOPSIS THALIANA

ARABIDOPSIS THALIANA

ORYZA SATIVA

PANICUM VIRGATUM

SORGHUM BICOLOR

TRITICUM AESTIVUM

TRITICUM AESTIVUM

TRITICUM AESTIVUM

ZEA MAYS

ARABIDOPSIS THALIANA

ARABIDOPSIS THALIANA

ORYZA SATIVA

PANICUM VIRGATUM

SORGHUM BICOLOR

TRITICUM AESTIVUM

TRITICUM AESTIVUM

ZEA MAYS

ES 2 560 806 T3

SEQ ID NO:

87

88

89

90

91

92

93

94

95

96

97

98

99

100

101

102

103

104

105

bHLH

bHLH101

bHLH101

bHLH100_2
bHLH100_1
bHLH100_1
bHLH100_1
bHLH100_1
bHLH100_2
bHLH100_1
bHLH100_1
bHLH100_1
bHLH100_2
bHLH100_1
bHLH100_1
bHLH100_1
bHLH100_1
bHLH100_2
bHLH100_1

bHLH100_1

26

Referencia

Cl1296230

TC345105

AT2G41240.2

AT2G41240.1

TC340917

FL920216

TC113263

TC317240

TC303529

CD865039

TC409749

AT2G41240.2

AT2G41240.1

TC340917

FL920216

TC 113263

TC317240

TC303529

TC409749

Tipo de
secuencia

proteina
proteina
nucleotido
nucleotido
nucleotido
nucleétido
nucleotido
nucleotido
nucleotido
nucleotido
nucleotido
proteina
proteina
proteina
proteina
proteina
proteina
proteina

proteina

Longitud

87
150
726
729
621
711
732
417
705
691
465
241
242
207
237
244
139
235

155
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Secuencias

=SEQIDNO: 1

ATGTGIGCAT TAGTACCTCCATTGTTTCCARRCTTTGGETGGCCATCARCGGGAGRAGTACGACAGCTACTACCTCGE
CGGAGATATCCTCAACARCGGCGGETTTCTTGATTTTCCGGTACCGGAGGAGACTTATGGAGCTGTTACAGCGGTGA
CTCARCATCAGAATAGC T T TGGTGTTTCTGTTTCGTCGGAGGGARATGARATAGACAACAATCCGGTGGTCGTCARG
AAGCTTAATCACAATGCTAGTGAGCGTGACCGTCGCAGGARAATTAACTCTTIGTTCTCATCTCTCCGTTCATGTCT
TCCTGCCTCTGGCCARTCGRAGARGCTAAGCATTCCTGCGACGGTTTCTCGARGCTTGAAGTACATACCAGRGCTGC
AAGAGCAAGTGAAGAAGCTAATAAARAAGAAGCGAAGAGCTCTTGGTGCAAATTTCAGGTCAAAGRAACACTGAATGT
TACGTTAAGCAGCCACCAAAGGUCGTCGCGAATTATATCTCGACCGTTTCTGCGACTAGGCTTGGTGACAACGARGT
GATGGTCCARRTCTCATCGTCCAAGATTCATAACTTTTCGATATCTAATGTTTTAAGTGEGTTAGAAGARGATAGGET
TTGTTCTTGTGGACATGTCATCTTCAAGGTCTCRAAGGAGARAGGCTTTTCTACACTTTGCATTTACRAGTGGAGAAG
ATTGARAATTACAAGCTGAATTGCGAAGAGTTAAGTCAGAGGATGTTGTACTIGTATGAGGAATGTGGAARCTCATA
TATATGA

=SEQIDNO: 2

GCACGAGGCCTCCCTCCGUTCCCTCCTCCCCGACACCGATCACAGCAAGARGUTGRAGCATCCCCATCACTGTGACGC
GGGTGCTCAAGTACATCCCGGAGCTGCAGAAGCAGGTGCGACACGCTGGAGAAGAAGAAGGAAGAGCTGACCCAGGCG
AACTGCAAACCAGGAGTTGTGGCCATGAAGGAGAACACGGCTCCGATCGTGTCCGCCACCTGCCTCGA

>SEQIDNO: 3

ATGEGEGCACARGCAGCTGTTCGTGGACGACCCGTTCGCGAGCAGCATCTCGTCTCTGGAGGCGEAGGCCATCTTCTE
CEECECCEGUGEECAGTGECGCGCCGECGGUGECCTCGACGACCGTGACCTCTCCGCCATGLCGGLGELGGCCARCE
CCTCGTCGGGECEGCTCCGGCTCTCCCGGLGGCEECEGCAGGAAGATGAGCCACARCGCGTACGAGCGCGACCGCCGC
AAGCAGCTCAACGAGCTCTACTCCTCCCTCCGCTCCCTCCTCCCCGACGCCGACCACACCGTATGCAARTCARATTG
AAGCCATAGATCATARTTTGATCCTGAATCC TGAT GGATCTGGTGATGATT TGACTAATTGCAGRAGARGC TGAGCA
TCCCGATCACAGTGTCGCGGGETGCTAARGTACATCCCGGAGCTGCAGARAGGAAGTGGACGGGCTGGAGAGGAAGALG
GAGGAGCTGACGCGCGCCAACTGCAAGCCCGGEETGATCGCCATGAAGGACCAGARCGTTGCTCCCGICSTCTCCGL
GACCTGCCTCGACGACAAGGACATCATGGTTCAGGTCAGC TTGCTCAGCGGCATGGECGGCGECEGCTCTGCCGATGT
CCACGTGCATAAAGATTCTGGAGAACGARGGTCTTCGCCTCGTCAGCTCGTCCACTTCTGCCTTTGGGAACAGGACG
TTCTATRACCTCCATC T T CAGGTAATTGGTACATCTGTCTGCATGRAGCCTTAATTTCCTATTGGTAATTATCARTG
TCATCGATCCATGCTTGCTCGAT TCATTTTGGCARATTTGCCTCATACTTACTCGACATCGTAGTAGARGAGAAGSA
ARRRRARARGCCCAGCATTTTTICTTTGAGAARCAAAGCACAACATTTTCTGCTCCCARGATCCATTCCGARAGCCGG
GTGCACAACACTACGAGTARAAATCGTITCCTCTTAGTTATATARCGTGTGGTACCTTCAACTTAAATGAGCATCAG
TTGATGCAGAGTGGTACCCCTGITCGGAARAGACTTCARACATGGCACCATCTTCACTAGAGGTCCCCCAGCCCCTAR
TTCAGACGAAGGCATCATTTTAGTCCATTAACCCCGGTAGGTTGAGATTACAAAGGCTAGATTTATATAACGGTTTT
GCTATTTCTAAGGCGACTGAGARATAAGTATTTCTAACAACCATTTGATCCAATCACTGAGATTCGTGCARGATCCA
TACATATACAAAGTATTAGAARACCTTAATCGGATGGATATGATCGTTGACTGAGARATAGACACTTCTTTTATGTA
AAGGGETGTTTACTATATATATGTGGGTTTTGATATACTCATATTGAATAGRATTTGAAGATCATETCAGGCCCTACTT
AGGGTAATCTGTTGTGARATTARACTGTGTTCATAGGGCARAAACATTGTCTTATARATCAGCACARAATCAACGRAR
TTGEGEAGT T TT TACGTAACAAATATAARTTGTAGCAACACAAATTAATTGGCTACAATACAATCCAAGAACARACALG
ACGAGTATACACGGC AR ACGATCATGCATATGETGACGTTGGTGACCAGATCACCCGCTCTACTAGATGC TCCTAGAT
GCATATGGTGCCATRATTTTAGGAAARCCGARCTGGAAGAAGCACCTAARRARCGAGTATGARATCATCARTCGACT
AAGATTAGAGGTCGGTCTCATCATCGACARCATGAACAATTAAGATGCATGCTGGAGAACAGATAATCTARCACAGC
CACAGGTTTATTACARARAGCTTAACAGAAACTTCGCTARAGCARCCARAGAATGAGAACAARARAATATATCTTCT
AATARCATGTGTIGTGCTGTTGTATAGCATCTGARGGUGTAATGCGARACTCTAATTTATCTGRAGTATGTAGTGCTT
ATATGCTTATATAACATGTAAATAAGCAATATATATTCATTAATTTCATTTAATTTGTATACTGARAACAGAGAARCC
AGCGAACGATGAGCARGGAGTGCCCAGCGTTCTGTGACGAGU TGGAGARAGCCATCARGARARAGGCAGGRACTGCAT
ATGCATCAGTGA

>SEQIDNC: 4

ATGGGGCACRAGCAGCTGTTCGTGGACGACCCGT TCGUGAGCAGCATCTCGTCTCTGGAGGUGGAGGCCATCTTCTC
CGGCGCCGGCGEECAGTGECGCELCGGECEGUGECCTCGACGACCGTGACCTCICCGCCATGCCGGCGECGGCCARACA
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CCTCGETCGEGCGGCTCCGGCTCTCCCGECGECEGCGECAGGARAGATGAGCCACARCGCGTACGAGCGCGACCGCCGE
ARGCAGCTCARCGAGCTCTACTCCTCCCTCCGCTCCCTCCTCCCCGACGCCGACCACACCAAGARGCTGAGCATCCC
GATCACAGTGTCGCGGGTGCTARAGTACATCCCGGAGC TGCAGARGGAAGTGGACGGGCTGGAGAGGAAGARAGGAGG
AGCTGACGCGCGUCAACTGCARGCCCEEEGTGATCGUCATGAAGGACCAGRACGTTGC TCCCGTCGTCTCCGUGACT
TGCCTCGACGRACAAGGRCATCATGGTTCAGGTCAGCTTGCTCAGCGGUATGGCGGCGGLGGUTCTGCCGATGTCCAL
GTGCATAAAGATTCTGGAGAACGAAGGTCTTCGCCTCGTCAGCTCGTCCACTTCTGCCTTTGGGAACAGGACGTTCT
ATARCCTCCATCTTCAGAGAAACCAGCGAACGATGAGCAAGGAGTGCCCAGCGTTCTGTGACGAGCTGGAGAAAGCC
ATCRAGRARARGGCAGGACTGCATATGCATCAGTGA

>SEQIDNO: 5

ARARBARAATTAGARARGARGARAAGAGTTTATCGGGTCTCTCTCACGAGTCACGGOGTCGACGRAACTGGAGGTGA
AGCCATCTCCGATCGAGAGTCGCCGTCATCCCTATCCCACTCCTGCAATATCTACTCCGACGCTGTCGTCGTTAATT
TCGGCACCTCCTCGCCAAGTCGCCATCGTCCCTGTCGTGTGUGAGCTGTCACTGTCCATGCARCGRATARATACTCT
GTGTCTGCATCGCTTTGACAGTGCTTGGTIGU TTCTATGATATGTCCTCCGGTTTATGC TTTGCCCAGATTCGGARGE
AGATGGGTTTGTTCTTGTTGATGTTTCATCTTCTAGGTCTCATGGAGARAGGCTCGTCTACAGTTTGCATCTTCARR
TGGGRARCATRAATAATCACGAGCTGACGTGCGARGAGU TAAGCCAGAGARTGTATACTTGTATGAGGRATGCGGAR
ACTCGTTTAGATGATAATCTGTICTTGT I TCTITTAGTTATGTCATCTGTTTCTCARCATGTARCATTCATGTAGCC
GAGTTGTTTCGTTTATTTTTCTIGTCGRAAATCAATGATCGATTATCGT

>SEQIDNO: &

GACGGCGTCGACGARACTGGAGGTGRAAGCCATCTCCGATCGAGAGTCGCCGTCATCCCTATCCCACTCCTGCAATAT
CTACTCCGACGCTGTCGTCGTTAATTTCGGCACCTCCTCGCCAAGTCGCCATCGTCCCTGTCGTGTAAGCCCTAGGT
CTGATTTGTCTTTCCTTTTRAATCGRACGARATTGARATTGTGCGAGCTGTCACTGTCCATGCRAACGAATARATACTC
TGETGTCTGCATCGCTTTGACAGTGCTTGGTGCTTCTATGATATGTCCTCCGGTTTATGCTT TGCCCAGAT TCGGARG
AAGATGGGTTTGTTCTTGTTGATGTTTCATCTICTAGGTCTCATGGAGAARGGCTCGTCTACAGTTTGCATCTTCAA
ATGGGARACATAAATARTCACGAGCTGACGTGCGAAGAGC TAAGCCAGAGAATGTATACTTGTATGAGGRATGCGGA
ARCTCGTTTAGATGATAATCTGTTCTTGTITCTTTTAGGTTATGTCATCTGTTTCTCARCATGTRACATTCATGTAG
CCGAGTTGTTTCGTTTATTTTCTTIGTCGARATTCAATGATCGATTATCACATTTAC

>SEQIDNO: 7

GACGACAAARMARARARTTAGARAAGAAGAARAGAGTTTATCGGGTCTCTCTCACGAGTCACGGCGTCGACGAARCT
GGAGGTGAAGCCATCTCCGATCGAGAGTCGCCGTCATCCCTATCCCACTCCTGCAATATCTACTCCGACGCTGTCGT
CGTTAATTTCGGCACCTCCTCGCCARGTCGCCATCGTCCCTGTCGTGTARGCCCTAGGTGCGAGCTGTCACTGTCCA
TECARCGAATRAATACTCTGTGTCTGCATCGCTTTGACAGTGCTTGGTGCTTCTATGATATGTCCTCCGGTTTATGE
TTTGCCCAGAT TCGGRARAGARGATGEETTTGTTCTTGTTGATGTTTCATCTTCTAGSTCTCATGGAGAARGGCTCGETC
TACAGTTTGCATCTTCARAATGGGAARCATRAARTAATCACGAGCTGACGTGCGAAGAGCTAAGCCAGAGRATGTATAC
TTGTATGAGGAATGCGEAARACTCGTTTAGATGATAATCTGTTCTTGTTTCTTTTAGT TATGTCATCTGTTTCTCARC
ATGTRACATTCATGTAGCCGAGTTGTTTCGTTTATTTTCTTGTCGARATCARTGATCGATTATCACATTTACATGCT
ACTGAATATTGACTG

>SEQIDNO: 8

ACGACAAAARMAAATTAGARAAGAAGARAAGAGTTTATCGGGTCTCTCTCACGAGTCACGGCGTCGACGARACTGGA
GGTGRAGCCATCTCCGATCGAGAGTCGCCGTCATCCCTATCCCACTCCTGCAATATCTACTCTGACGCTGTCGTCGT
TAATTTCGGCACCTCCTCGCCARGTCGCCATCGTCCCTGTCGTGTARAGCCCTAGGTCTGATTTGTCTTTCCTTTTAR
ATCGACGAARTTGRAATTGTGCGAGCTGTICACTGICCATGCAACGAATARATACTCTGTGTCTGCATCGCTTTGRACA
GTGECGETGGETGC T TCTATGATATGTCCTCIGGTITATGC TTTGCCCAGAT TCGGARGRAGATGGETTTGTTCTTTSTT
GATGTTTCATCT T TAGG T TCAT GEAGARAGGCTCGTCTACAGTTTGCATCTTCARATGGGAARCATAAATAATCA
CeAGCTGACGTGUGRAGAGC TAAGCCAGAGAATGTATACCTGTATGAGGARTGCGGRAACTCGTTTAGATGATARTC
TGTTCTTGTTTCTTTTTGTTATGTCGTCTGTTTC T CARCATGTARCATTCATGTAGCCGAGTTGTTTCGTTTATTTT
CTTGTCGAARTCAATGATCGAT TATCACAT TTACATGCTACTGAATATTGACTGAT TACTATGARATTCACTAATAT
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>SEQIDNO: &

ATGGTTGCTTTGTTTTCCCCTCCGGTGTTCTCAACCAAGGGATGGTTCT TAGRAGAAGAGCCATTAAGCTATGATGT
GTCTICAGATTACTCATITCCCTATCAATTTTTTGCACCACAGACACAGAT TGARCTTGARATAGAARGGTCCTCTG
CACCATCCCCTGRAGRCCCTGCCATGGTCAARARAGUTTAGCCACARCGCTAGTGARCGTGATCGCCGUARGRAGGTT
AATGACTTGGTITCTTCACTICGTTCACTTICTTCCTGGGCCAGATCARACGARARALAATGAGCATICCAGCTACAGT
TTCGCGAGTTITAARATACATACCTGAGT TACAACATCARGTGCARGCACTAACTAAGALAAAAGAGGAGCTTCTGT
GCAGAATTTCRAAAARATCTCARRGGAGATTCGGTGAACAAAGAATCTCAARGGAGRATTTCCCATCACAATTCTGAT
TTTGCTGTTTCAACTAGTAGGC TCAACGATTGTGAAGCTGTTGTTCACATTICCTCTTATGAGGCTCACAAGGCTCC
ACTATCCGACATCTTGCRAATGTTTAGARRATAATGGCCTTTATTTGCTAAATGCTTCTTCCTCTGAAACTTTTGGAG
GRAGGGTCTTCTACAACTTGCATTTCCAGGTGGAARARACTCATAGATTAGAGTCCGAARTTCTRACTGAGARGCTT
TTGTCARTATATGAGARAGCAARGGATTTTC

SEQIDNO: 10

ATGGGGCACCAGACCCAGATGTTCGACGACCCGTTCGCGAGCAGTATGTCGTCCCTGGACGCAGACATCTTCTCCGT
CGCCEGLEECCTCCACCCATCGCAGTGECCGGGEACTCGACCACGACGTCTCGCTGGCGCCGGCTGCCAACAACGGTA
CCTCCTCCEECEGCTACGGCTCCCCCGEEGGCEECGATGECTCGEECTCCCACCGCAAGATCAGCCACAACGCGTAL
GAGCGCGACCGCCGCAAGCAGCTCAACGAGETCTACTCCGACCTCCGCTCCCTCCTCCCCGACTCCGATCACACCAR
GAAGCTGAGCATTCCGATCACGGTGTCGCGEGTGCTCARGTACATCCCGGAGCTGCAGALMGCAGGTGEACGGACTGE
AGARGAAGAAGGAGGAGCTTACGAGGGCCAGCTGCAAGCCAGGCGTATTGACCATGAAGGAGAACACGGETCCCGATC
GTGTCCGUCACCTGCCTCGACGARAGGGAGATCATGGTCCAGGTTAGCTTGGIGAGCACCATGGCCGGAGCTCTGCC
CATSTCCAAGTGCATCARAGTGCTGGAGAACGALAGGCCTCCGCCTCATCAGCTCGTCCACTTCTGCTTTCCAGARCA
GGACGTTCTATAGCCTCCATCTTCAGAGAACCCAACGGACGATGAGCARAGAGTGTCCUGGCATTTTGTGAAGAACTG
GAGAATGUCCTGACGCAGARGGCGGGACTACGTCTACATCACCAG

>SEQIDNO:11

ATGRACCCCTTCTCGRAGCAGCATCTCGTCGCTGEGAGGUGGACATCTTCTCCGCCGECGGLCAGCGGLGLGTCGLCGCT
GTGECCGEACCTCGARCTCGACCTCGACCTCGACGACGACGACATCCACGACCTCTCCGCGCCGGCGECCAACGCCA
CCTCCTCAGGAGGUTATGGCTCGGECEEAGECTCCGECGECTCCCACAGGARGCTCAGCCACARCGUGTACGAGCGE
GACCGCCGGARGCAGCTCAACGAGCTCTACTCCTCGUTCCGCTCCCTCCTCCCCGRACGCTGACCACACTARGAAGCT
GAGCATCCCCACCACGGTICTCCCGAGTTCTCARGTACATCCCCGAGCTGCAGAAGCAGGTGGACRACCTGGAGAGGA
GGAAGAAGGAGCTGACGAACGCCAACTGCAAACCAGGAGT ICTGARGACGAGCCAGATTGTAACTCCCATTGTTTCT
GCTACCTGCCTCAACGATACGGAGATCATGGTTCAGGTCAGCCTGCAGAGCAATGTGGCTGCCACAAGTCTTCCTCT
GTCCAAGTGCATAARAGTGCTGGAGARCGAAGGCCTTCACCTGATTAGT TCATCARCTTACTCCACCTTCGACARCE
GGACATTCTATAGCCTCCATCTTCAGAGAAGTCARAGARCGATGARGGAGGAGTGCCCAGCATTCTGCGATGAACTS
GAGAGGATTATCAAGAAGARAGCAGGGGCG

>SEQIDNO:12

ATGTTAGCCATTTCTTCTTCTTCTCCTCCTTTATTTTC TACTACTACTAATAATTTTGGT TGGCTTTTGGAAGATCT
TATAAGCCATGAATTAACAAATAGTGGAGAAACTTCARATTCATCTCAAARAAGCCTTCARCATTGTGATTCAAATA
AATTTGATCARATTATTATCARCAGTGGTGATCAGTATCAACCTGATCAGACGGTTAAGRAGCTTAATCATARCGCA
AGTGARCGTGACCGTAGAARGARRATCRAACAGCTTATATTCTTCTCTTCGTTCTTTACTACCTCCTTCTGATCATAC
GAAARAGCTAAGCATTCCATCAACAGTATCAAGAATTCTARAG

>SEQIDNO:13

ATGEGGECACCAGCACCAGATGTTCAACGACCCCTTCGCGAGCAGCATGTCGTCACTGGAGGARGRCATGTTCTCCGG
TECCGGAGGCTACCACCACCTCACGCCGTCCATGCAGTGGCCGGGECTTGGATAACGACATACCGTCGGCGCCGGCTG
CCAACAACGCCACCTCCTCCGGTGGCTCTGGATCACACCGCAAGATGAGTCACAACGCGTACGARCGTGACCGCCGE
AAGCAGCTCARCGAGCRATATTCCTCCCTCCGCTCCCTCCTCCCCGACGATGATCACACCAAGARGATGAGCATTCC
GACCACGGTGTCGCGGGTGATCAACTACATCCCGGAGCTGCAGARGGAGGTAGACCGCCTGGAGRAGAAGARAGGAGG
AGCTGAGGCGGEGCAGCTGCGAGCARGGCGCCATGAGGCAGAACACGGCCCCGATCGTGTCCGCCACUTGCCTCGAL
GACAGGGAGATCATGGTCCAGGTCAGCCTGETGAGCACCATGGCGEGAGCTCTGCCCATGTCCARGTGCATCAAGGT
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GCTGGAGAACCAAGGCC T TCGCCTCATARATTCCTCGACTTCCGCGTTTCAGAACAGGACGTTCTACAGCCTCCATC
TTCAGAGARCCCAACGGACAATGAGCARAGGAGGGCCARACATTTTGTARCGAATTGGAGARCGCTGTGRAAGCARRRG
GCGGGACTACATCTACATCAT

>SEQIDNO: L4

ATGGGGCACCAGCACCAGATGTTCGAAGACCCGTICGCGAGCAGCATATCGTCGCTGGAGGCCGAGATATTICTCCGT
CGCCGGECGECCACCACCATACGCAGTGGCCGEGCCTCGACCACGACATCCCGCTGGCCCCGGUTGLCAATARCGGECR
CCTCCTCCGGCGGLTACGGCTCCCCCGGGGEGCGGCGATGGCTCGGGCTCCCATCGCARGATCAGCCACAACGCCTAC
GAGCGCGACCGCCGCARAGCAGCICARCGAGCTCTACTCCGACCTCCGCTCCCTCCTCCCCGACACCGATCACACGRA
GAAGCTTAGCATTCCGATCACGGTGTCGLGGETGCTCARGTACATCCCGEAGCTGCAGRAGCAGGTGGACGGCCTGE
AGAARGARGRAGGAGGAGCTGACGCGCGCCAGCTGCAAGCCCGGUGTGCTGACCATGARGGGGGACACGGCTCCGATC
GIGTCCHGCCACTGCCTCGACGACAGGGAGATCATGGTCCANNGTCAGCTGGTGAGCACCATGGGLGGAGTCTGCCA
TGTCAAGTGCTCAGGTGCTGAGACGAAGGL TCGEGUTCATAGTCGTCACTCCGET TCAGACAGACTCTATATTCATCT
C

=SEQIDNO:15

ATGGGGCACCAGCACCAGATGTTCGAAGRCCCGTTCGCGAGCAGCATATCGTCGCTGGAGGCGGRCATCTTCTCCGT
CGCCGCCGGCCACCACCATCCGCAGTGECCGGGCCTCGACCACGACGTCCCGTTGECGCCGGCTGCCAACAACGGCA
CATCCTCCGGCGGLTACGGCTCCCCCGETGECGECGACGECTCGGECTCCCACCGCRAGATCAGCCACARCGCGTAC
GAGCGCGACCGLCGCAAGCAGCTCARCGAGCTCTACTCCGACCTCCGCTCCCTCCTCCCCGACACCGATCACACGAR
GARACTGAGCATTCCGATCACGGTGTCGUGGGTGLTCARGTACATCCCGGAGCTGCAGAAGCAGGTGGACGGACTGG
AGAAGARGARGGAGGAGCTGACGCGCGCCAACTGCAGCCCGGLGTECTG

>SEQIDNO: 16

AACRACGCCACCTCCTCCGGCGGC TCTGGATCACACCGARAGATGAGTCACAACGCGTACGAGCGTGACCGCCGCAL
GLAGCTCAACGAGCRATATTCCTCCCTCCGUTCCCTCCTCCCCGATGACGACCACAATRAAGARGATGAGCATTCCGA
CCACGETGTCGCGEGTGATCARGTACATCCCGGAGC TG AGAAGGAGGTAGACGGCCTGCAGAAGAAGAAGGAGGRS
CTGAGGCEGECCAGCTACGAGCRARGCGCCR

>SEQIDMNO:17
CETGTCCCGAGTTCTCARGTACAT CCCGGAGC TGCAGAAGCAGCTGGACARCCTGCAGRGGAGGRAGARAGGAGLTGE
CCARACGCCAACTGCAAGCCGGGAGTTC TGAAAACCACCAAGGCCETAACTCCCATTGTTTCTGCTACCTGCCTCAAL
GACACGGAGATCATGGTTCAGGTCAGCC TGCACAGCGATGTGGCCGCCACAGCTCTCCCTCTCTCCAAGTGCAT
>SEQIDNC: 18

MCALVEPPLEFPNFGWES TGEY DY Y LAGD I LNNGGEF LDEFVEPEETYGAVTAVTQHQNSFGVSVISEGHNE L DHNNEFVVVE
KLMNHMASERDERREINSLESSLRSCLPASGOSEELSIPATVSRSLEYIPELQEQVEKLIKKKEELLVQI SGQRNTEC
YVKQPPEAVANY ISTVSATRLGDNEVMVOISSSKIHNFSISNVLSGLEEDRFVLVDMSSSRSOGERLFY TLHLOVEK
IENYKLNCEELSORMLYLYEECGNSYI

>SEQIDNO:19

RHEASLESLLPDTDHSEELSIPITVTRVLEY IPELQKQVDTLEKEEEELTQANCEPGYVVAMEENTAPIVSATCLDDR
DIMVOVSLLENMAGALPVSECIKVLENEGLELVESSTEAFQNKTFYSLHVORTQRTISKVC PAFCDELENA T ERAGHM
RLOQ

>SEQIDNO: 20

MGHEQLFVDDPFASSISSLEARATIF SGAGGOWRAGGGLDDRDLSAMPARANTS SGGESGEPGGGGREMSHNAYERDRR
KOLMNELYSSLRSLLPDADHTKELSIPITVSRVLEY I PELOQKEVDGLERKKEELTRANCKEGY IAMEDQNVABVVEAT
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CLDDEDIMVOVELLEGMAARALPMSTCIKILENEGLRLVSSSTEAFGHRTEFYNLHLORNQRTMSKECPAFCDELEEA
TEEKAGLHMHO

>SEQIDNO: 21
MVALFSPEVFSTHKGWFLEEEPLSYDVSSDYSFPYQFFAPQTQIELEIERSSAPSPEDPAMVEKELSHNASERDRREEY
NDLVSSLRSLLPGPDQTKEMSIPATYVSRYVLKYIPELQHOVOALTKKKEELLCRISKNLKGDSVNEESQRRISHHNSD
FAVETERLNDCEAVVHISSYEAHKAPLEDILQCLENNGLY LLNASSSETFGGRVEYNLEFQVEKTHRLESEILTEEL
LSIYEKQRIF

>SEQIDNO: 22
MGHOQTOMFDDPFASSMSSLDADIFSVAGGLHPSQWPGLDHDVSLAPAANNGTS SGGYGSPGGGDGSGSHRKI SHNAY
ERDERKOLNELYSDLESLLPDSDHTEELSIFITVSRYLEY IPELQKOVDGLEKKKEELTRASCKPGVLTMEENTVEL
VSATCLDEREIMVOVSLVSTMAGALPMESKCIKVLENEGLRLISSSTSAFQNRTEY SLHLORTQRTMSKECPAFCEEL
ENALTQKAGLRLHHQ

>SEQIDNO: 23

MTPSRAASRRWRRTSSPPAASGASPEWPDLELDLDLDDDDIHDLSAPAANATS SGGEYGSGGGSGGEHRELSHNAYER
DREKQLNELYSSLESLLEDADHTKKLSIFTTVSRVLKY IPELQKQVDNLERRKEELTHNANCEPGVLKTSQIVTEIVS
ATCLNDTEIMVOVSLOSHNVAATSLPLSKCIKVLENEGLHLISSSTYSTFDNRTEY SLHLORSORTMEKEECPAFCDEL
ERIIEKKAGA

>SEQIDNC: 24

MLAISSSSPPLFSTTITHNNEFGWLLEDLISHELTNSGETSNSSOKSLOHCDSNKFDOIIINSGDOYQPDOTVEKKLMHNA
SERDEREEKINSLYSSLERSLLFPSDHTEKLSIPSTVSEILK

>SEQIDNO: 25
MGHQHOMENDPFASSMESSLEEDMFSGAGGYHHLTEPSMOWPGLDNDIFSAPAANNATSSGGSGEHRKMSHNAYERDER
KOLMEQYSSLRSLLPDDDHTKEMSI PTTVSRVINY I PELQKEVDRLEKKKEELRRGSCEQGAMBONTAPIVSATCLD
DREIMYVOVSLVSTMAGALPMSKCIKVLENOGLELINSSTSAFONRTFY SLHLORTORTMSKEGOTFCNELENAVEQK
AGLHLHH

>SEQIDNO:26
MGHQHOMFEDPFASSISSLEARIFSVAGGHHHTOQWPGLDHDI PLAFPAANNGTS SGEYGEFGGGDGEGEHRETISHNAY
ERDRREQILNELYSDLRSLLEPDTDHTEELSIFITVSRVLEY IPELQKQVDGLEKEKEELTRASCEPGVLTMEGDTART
VSXHCLDDREIMVXXQLVSTMGGVCHVECSGAETKARLIVVTEVQIDSIEFIS

>SEQIDNG: 27

MGHOHOMFEDPFASSISSLEADIFSVAAGHHHPOWEGLDHDVELAPAANNGTSSGGYGSPGGGDGESGSHEKISHNAY
ERDRRKQLNELYSDLRSLLPDTDHTEKLSIPITVSRYVLEY IPELQKOVDGLEKKKEELTRANCSPAC

>SEQIDNO: 28

NNATSSGGEGSHREMEHNAYERDREREQLNEQY S5 LRSLLFDDDHNRKMS IFTTVSRVIKY IFELQKEVDGLEKEKEE
LERASYEQAP

>SEQIDNG: 29
ATGTGTGCATTAGTCCCTTCATTTTTCACAAACTTCGGTTGGCCGTCARCGRATCARATACGAARAGCTATTACGGETGE

CEGAGATAACCTAAATARCGGCACATTICTTGAAT TGACGGTACCACAGACTTATGAAGTGACTCATCATCAGARATA
GCTTGGGAGTATCTGTTTCGTCAGAAGGAAATGAGATAGACAACAATCCGETTGTGGTCAAGARGCTTAATCACALT
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GCTAGTGAACGTGACCGACGCRAGARGATCAACACTTTGTTCTCATCTCTCCGTTCATGTCTTCCAGCTTCTGATCA
ATCGARGAAGCTAAGTATTCCTGRARCGGTTTCARAGAGCTTARAAGTACATACCAGAGCTGCAACAGCARGTGAAGR
GGCTAATACARAAGAAGGAAGARAATTTTGGTACGAGTATCGGGTCARAGAGACTTTGAGCTTTACGATARGCAGCAA
CCAAAGGCGETCGCGAGTTATCTCTCARCGGTTTCTGCCACTAGGCTTGGTGACAACGRAGTGATGETCCAAGTCTC
ATCGTCCARGATTCATARCTTTTCGATATCARATGTGTTGGETGGGATAGARGARGATGGGTTTGTTCTTGTGGATG
TTTCATCATCAAGATCTCARGGAGAGAGGCTCTTCTACACT TTGCATCTTCAAGTGGAGAATATGGATGATTACAAG
ATTAATTGCGAAGAATTAAGTGAAAGGATGTTGTACTTGTACGAGAAATGTGAARACTCGTTTARCTAG

=SEQILDHC: 30

ATGTGTGCATTAGTCCCTCCATTGTTCCCARARACTT TGGGETGGCCGTCGACAGGAGAGTACGAGAGTAACTACCTGGC
CGGAGTGAACCTCGAGGACTTTACGTTTCTTGATT TTCCGGCACCAGAGACATATGGAGT GGAACATCATCAGGAGA
TTCAGGAARTGTTGGGGGTCTCTGTTCCGTCCGAGGGGAATGGAGTTGTAACCAAGAAGCTTAATCACAATGCTAGT
GAGCGTGACCGTCGCARGARAGATCARCTCTTTGTICTCGTCTCTCCGTTCATGTCTCCCAGCTTC TGATCARACGAR
GARGCTAAGTATTCCTCAGACGGTTTCTCGGAGCTTGAAGTACATTCCAGAGCTGCAAGAGCARGTGARGAAGCTAR
TACARAAGAAGGAAGAACTCTTGGTGCGAGTATCAGGTCARAGAGCCATTGAACATTATGTTGAGCCGCAGCCARAG
GUCGTTGCACGTTACGTCTCGACCATTTCTGCGACTARGC T TGGAGACAACGAAGTGCTGGTCCAAATCTCATCGTC
CARAGAATCATAACTTTTCGATATCTAATGTGTTGAGT GGG T TAGRAGARGATGGGETTTGTTCTTGTTGATGTTTCAT
CTTCCAGGTATCATGGARAATGGC TCTTCTACTCTTTGCATCTTCARATGCGAARTAARGATAATCACAARCTGARG
TGCGAAGAGC TAAGCCAGAGAATTTTGTACT TG TATGAGGAATGTGRAAARCTCATTTAGA

>SEQIDNC: 31

ATGTGTGCATTAGTCCCTCCACTGTTCCCCGACTTTGGGETGGCCGTCGACGGCAGGT TACGAGAGCTACTACCTCGG
CGGAGARAARACCTCARCARCGACATGTTTCTTGATTTTCCGGTTGTGGARACTTATGGAGTATTGGCTCATCATCAGA
ACAGCTTAGGAGTTTCTGTTTCGTCGGAGGGAAAT GGAATAGACARCAACCCGETTGT TARARAGARAGCTTAATCAC
AATGCTAGTGAGCGTGACCGTCGCARGAAGATCAACTCTTTGTTTGCATCTCTCCGCTCATGTCT TCCARCCTCAGR
TCAATCGARAAAGCTAAGCATTTCAGCCACCGT TTCACGAAGC TTGAAGTACATACCAGAGTTGCARAGAGCAAGTGA
AGAAGTTATTACAAARGAAGGAAGARCTCTTGGTTCGAGTATCAGGTCAACGAGACATTGRACTTTACGTTAAGCCA
CAACCAAAGGCAATTGCAAGTTATGTCTCCACTGT TTCCGCGACTAGGC TTGGAGACARCGAAGTGATGGTCCARAT
CTCATCATCCRAGATTCATAACTTCTCGATATCTARAGTGT TAACTGGETTAGAAGRAGATGGTTTTGTTCTTGTGSE
ATGTTTCATCTTCAAGGTTTCARGGGGAARAGGCTTTTCTACACTTTGCATCTTCAAGTAGRARATATGGATGATCAT
TACARAATGAATTGCGAAGAGT TARGTGARAGGATGT TGTACTTGTACGAGGAATGTGARAATTHNNNTTAGG

>SEQIDNC: 32

ATTCCTCAGACGGTTTCTCGEAGCTTGAAGTACATACCAGAGC TACRAGAGCAAGTGARGRAGCTAATACRRAARGAR
GGARGAACTCTTGGTGCGAGTATCAGGTCAAAGAGACATTGAACATTACGTTGAGCCGCACCCARAGGCCGETTGCAC
GTTACGTCTCGACCATTTCTGCGACTARGCTTGGAGACARCGAAGTGATGGTCCARATCTCATCGTCCARGAATCAT
AACTTTTCGATATCTAATGTGTTGAGTGEGTTAGAAGAAGATGGGTTITGTTCTTGTTGATGTTTCATCTTCAAGGTC
TCATGGAGARRGGCTCTTCTACACTTTGCATCTTCAARTGGGARATAAAGATGATTACAAACTGACATGCGAAGAGT
TACGCCAGAGRATGTTATACTTGTATGAGGARTGTGGRAACTCGTTTAGA

>SEQIDNC: 33

ATTCCAACTCCCTCACARAGCCACAAGCAGCGACCT TAGCATGGTCAAGAARCT TATCCGCAATGCTAGTGAACGAGA
TCGCCGCARGAARATCAATACTTTGTATTCTTCACTTCGTTCACTTCTTCCTGTGGCAGAACAGAT GARGAAGTTGA
GCRAATCCGGCAACARTTTCACGAGTCCTARAGTACATACGTGAGTTACAGAAGCAGGTAGRAGGACTACTTACGAGA
AAGGAGGUGATTTTATTGAAACTATC TCCAGRAGTAGATGAGGTGARGAGTARAGARTCTGAGRAGGAAG

>SEQIDNC: 34

AGCGACCGCCGCAAGCAGCTCAACGAGCAATATTCCTCCCTCCGCTCCCTCCTCCCCGATGACGATCACAATAAGAR
GATGAGCATTCCGACCACGGTGTCGCGGETGATCAAGTACATCCCGGAGCTACAGAAGGAGGTCGACGGTCTGGAGA
AGAAGAAGGAGGAGUTCAGGCGAGCTAGCAGCGAGCARGGCGTGCTGACTATGAGGCAGARCACGGCTCCTGTCGTC
TCCGCCACCTGCCTCGACGACAGGGAAATCATGGTCCAGGTCAGT CTGETGAGCACCATGGCCGCAGCTCTGCCCAT
GTCCAAGTGCAT CAAGGTGCTGGAGAACGAAGGCCTTCGCCTCATARATTCCTCGACTTCCGUGT TCCAGAACAGGA
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CCTTCTATAGCCTCCATCTTCAGAGAACCCARCGAACALTGAGCAAGGAGGGCCARACATTTTGTAACGARCTGGRAG
ARCGCCGTGRAGCARAAGGCAGGACTGCATCTGCATCAT

FSEQIDNG: 35

ATGGGGCACCAGACCCAGATGTTCGACGACCCGTTCGCGAGCAGTATGTCGTCCCTGGACGCAGACATCTTCTCCGT
CGCCGGLGGCCTCCACCCATCGCAGTGECCGGEACTCGACCACGACGTCTCGCTGGCGLCGGCTGCCARCARACGGCA
CCTCCTCCGGECGGECTACGECTCCCCCGEEGGECEGCGATGECTCEGECTCCCACCGCRAGATCAGCCACAACGCGTAC
GAGCGCGACCGCCGCARGCAGCTCAACGAGCTCTACTCCGACCTCCGCTCCCTCCTCCCCGACTCCGATCACACCRA
GARGCTGAGCATTCCGATCACGGTGTCGCGCGTGCTCAAGTACATCCCGGAGCTGCAGAAGCAGGTGGACGGACTGE
AGRRGARGARGGAGGAGCTTACGCGGEECCAGCTGCAAGCCAGGCGTATTGACCATGAAGGAGAACACGGTCCCGATC
GIGTCCGUCACCTGCCTCGACGRAAAGGGAGATCATGGTCCAGGTTAGCTTGGTGAGCACCATGGCCGGAGCTCTGCC
CATGTCCAAGCGCATCARAGTGCTGGAGAACGAAGGCCTCCGCCTCATCAGCTCGTCCACTTICTGCTTTCCAGAACA
GGACGTTCTATAGCCTCCATCTTCAGAGAACCCARCGGACGATGAGCAAAGAGTGTCCGGCATTTTGTGARGAACTG
GAGAATGCCCTGACGCAGAAGGCGEGETACGTCTACATCACCAGTAGATTATATGTAGCAGAATAR

>SEQIDNO: 36

ATGTTAGCGATATCTCCTCCTATGTTTTCAACARTTGGATGGCCCTTTGAGGAGCCTTTAAGCCATAACCAGCATCA
GAATTCATTCTACARAGACACTGTTGATCAATTATTTAATTTTCATGATCARGTTGAGGCAGARATTARTTCAACAG
ATCCCTCACARTCCACAAGCAGTGACCTTAGCATGGTCAAGAAGCTTGTTCATAATGCCAGTGRAACGCGATCGCCGC
AAGRAGATCARTAATTTGTATTCATCACTTCGATCACTCCTTCCTGTTTCTGATCARATGAAATTARGCATTCCGGG
ARCAATTTCTAGAGTCCTGARATACATACCTGAAT TACAGRATCARGTAGAGGGACTART TAAGAGAARGGATGAGA
TCTTATTGGGACTTTCTCCACAAGTAGAAGAGTTTATTCTAAGCARAGAATCTCAAAGGARGARGCATAGTTACARC
TCTGGTTTTGTAGTTTCARGTAGTAGGC TCARTGATAGTGAAATTACCATTCAGATTTCATGTTACACTGTCCARRA
GATTCCACTTTCTGAGATCTTGATTTGTTTGGAAAATGATGGCCTTTTGCTGCTTAATGT TTCTTCATCARAGACCT
TTGGAGGGAGGGTCTTCTATARTTTGCATTTCCAGGTGGATARRRCACAGATATTAGRAATCTCATATTCTARATGAG
ARAGCTCTTATCAATAATGGAGAAGEARGGAGAGTTTTTAARACAATAATTARRAGTTTAGGATTTGGCTCTTTAA

>SEQIDNG: 37

ATGGTTGCATTCTGCCCACCTCAGTTCTCATACTCAAACATGGGATGGC TCTTAGAGGAGT TAGAGCCAGAGTCCTT
ARTTAGTCATAAAGAGAAGARCTATGCATCTTTAGAGTACTCGTTACCGTATCATCAATICTCTTCACCARAGGARC
ATGTTGAAATTGAAAGGCCACCATCCCCTAAACTTATGGCCAAGRRACTTAACCACAATGCTAGTGAACGTGATCGE
CGCAAGRAGATTAATAGCTTGATTTCTICACTTCGTTCACTTCTTCCCGGTGAAGATCARACGRAARAARATGAGCAT
TCCGGTAACARTTTCACGTGTCTTAAAATACATCCCTGATT TACARRAGCAGGTGCARAGGACTTACCAAGARAARALG
AAGAGCTTCTATCAAGRATTTCTCATCGACAAGARTATGCAGT TAACAAAGAATCACAALGEARGARARTTCCAART
TACARRTTCTGCTTTTGTAGT TTCAACARGTAGSCTTAATGATACTGAGCTTGTTATTCATATTTCGTCTTATGAGGT
CARCARAGATTCCTCTATCTGAGATCTTGATGTGTT TAGAARATARTGGTCTTCTTCTACTTAACTCTTCTTCTTCTA
ARRCCTTTGGRGGGAGGCTCTTCTATARCTTGCATTTTCAGGTGGATARAACTCARRGATATGRAGTGTGATGATCTS
ATTCRAARAGCTTTCTTCAATATAT GAGAAGCAGCARAATARTCATTTGEGCACTATGGATCARACGATCARTAGTGG
TCTGRTATAT

>SEQIDNGC: 38

ATGTTAGCGATATCTCCTCCTATGTTTTCAACAAT TGGATGGCCCTTTGAGGAGCCT T TAAGCCATAACCAGCATCA
GAATTCATTCTACARAGACACTGTTGATCAATTATTTAATTTTCATGATCAAGTTGAGGCAGARATTARTTCAACAG
ATCCCTCACARTCCACAAGCAGTGACCTTAGCATGGTCAAGAAGCTTGTTCATTATGCCAGTGRAACGCGATCGCCGE
AAGRAGATCARTAATTTGTATTCATCACTTCGATCACTCCTTCCTGTTTCTGATCARATGGTACTTAAT

=SEQIDNO: 39

ATGGAGCACCAGCTGTTCGATGACCCCTTCTCTAGCAGCATCTCGTCGCTGGAGGCGGACATCTTCTCCGCCGGCGG
CCAGCTGCCGTCGUCGCCETGECCGGACCTCGACCTCGACCTCGACGACGACGACATCCACGACCTCTCCGCGCCGA
CCGGCARCCCCACCTCCTCAGGAGGCTATGGCTCGGGCGGAGGUTCCGGAGGCTCCCACAGGARGCACAGCCACARC
GCGTACGAGCGUGACCGCUGGAAGCAGC TCAACGAGC TCTACTCCTCGCTCCGCTCCCTCCTCCCOUGACGC TGACCA
CACTAAGARGCTGAGCATCCCCACCACGGTCTCCCGAGT TCTCAAGTACATCCCCGAGCTGCAGAAGCAGGTGGACR
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ACCTGGAGAGGAGGARGRARGAGCTGACGAACGCCAACTGCAAACCAGGAGTTCTGAACACGAGCCAGATTGTARCT
CCCATTGTTTCTGCTACTTGCCTCARCGATACGGAGATCATGGTTCAGGTCAGCCTGCACAGCAACGTGGCTGCCAL
AAGTCTTCCTCTGTCCAAGTGCATARAAGTGATGGAGAATGAAGGCCTTCACCTAATTAGTTCATCAACTTACTCCA
CCTTCGACAACAGGACATTCTATAGCCTCCATGTTCAGAGAAGTCARAGAACGATGAARGAGGAGTGCCCAGCA

>SEQIDNG: 40

ATGETCAAGRAACTTAGCCACAACGCTAATGARCGTGACCGTCGCAAGRAGATTARRAGTTTGTATTCTTCACTTCG
TTCACTTCTCCCAGCAGCAGATCAAATGARGARRTTARGCGTGCCGGCCACTGTTTCACGTGCGCTTARGTACCTAC
CAGRGCTTCARCAGCAAGTGGRGAGACTGGT TCARAGAARGGAGGAGCTTTTATCARAGTTATCARAGCARGGTGGET
ATAATTCATCAAGARAATCARAGARAATGACACCGTGTATAGCTCTTTATCATCGGETATCGGCARGCCAGCTTAGTGA
TAGAGAAGTTGTCGTTCATATTTCCACTTACARGARCCATAARAAGTCCATTATCAGARATCTTGCTCACCTTAGAGG
AAGATGGACTTGTTCTARARAMACTCTTCTTCCTTTGAGTCATTTGGGGACAGGGTCTTCTATAATTTACATCTTCAG
GTCATGGAAGGAACTTACACATTGGATAGTGAGGCCATGAGGGCGAAGCTTGTGTCTITATCTGTARAGAGGGAATC
ATCGTCTCTA

=SEQIDNO: 41

ATGTTAGAAGAATTATCTCCCATCAGTTTGTTCTCAACATT TGGATGGCCCTTGGAGGAAGCCATAAGCCATGARCAE
GCACTACAGCTTTAGAGATGGTGAAACTCCAGAGTCATTTACTCACTTCCCTCCATCTCAGCCAGATGTAAGACAGC
TTGATCGCTCCACATCATTCACGGCCCACAGTGGAAGCGGETGACCCTAGCATGGCTAAGAAGCTTAACCACRACGCT
AGCGRACGTGACCGTCGUARARAGATCARCAGTTTGTATTCTTCACTCCGTTCACTACTTCCTGCAGCCGATCARAS
GAAGAAATTAAGCATACCGTATACAGTTTCACGTGTGCTTGTATACATACCAARAACTTCARCRAACARGTGGAGAGAC
IGATTCAAAGGAAGGAGGAGCTICTATCGAAGTTATCTAGGCAAGCTGACGATTTAACTCATCAAGAARATCARRGA
ARAGGCACCATGTATAGCTCTTTATCATCGGTATCGGCGAGCCGGCTCAGTGACAGGGRAAGTTGTCATTCATATCTC
ARCTAACARGCTCCATAGARAGTTCATTATCAGARAATCTTGGTTAATT TAGAGGAGGCTGGACTTCTTCTACTAARTT
CTTCTTCCTTCGAGTCCTTTGGAGGCAGAGTCTTCTATAAT TTACACCTTCAGGCCATGGAAGGAACTTACACAGTA
GAGTGCGAGGCCTTGAATGAGAGGCTTGTGTCC TTGTGCGAGAAGAGGGAGTCATTGTTITCCATTARATTCAAGTTL
TCCATATTCTRAACTGTGTATTCTAG

=SEQIDNO: 42

GATCCTAACATGGTTARGARAGCTTAACCACAACGCTAGCGAACGTGATCGTCGCAAGAAGATCARCAGTTTGTATTC
TTCACTCCGTICACTTICTTCCAGCTTCCGATGGAATGAAGAAATTAAGCATACCGTCCACAATTICACGTGTGCTTA
AGTACATACCAGAACTICARACAGCAAGTGGAGAGACAGATCCAAAGGAAGGAGGAGCTICTATCAAATCTATCTCGE
CAAGATGATTTAATTCATCAAGAAARTCAAAGARARGACACCATGTATAGCTCTTTATCATCGGTATCGGCARGCCE
GCTTGGTGATAGAGAAGTTGTCG I TCARATTTCCACTTGCAAGGTCCTTARAAGCCCAATATCAGAAATCTTIGCTTA
ATTTAGRAGGARAATGEACTTGTTCTAATARATTCTTCTTCCTTTGAGTCCTTTGGAGGCARCGTCTTCTACCATTTA
CATCTTCAGGTA

>SEQIDNO: 43

ATGTTAGCATTATCTCCTCCTGTATTTCCAACACCTGAATGGCCCTTAGAGGACCCCTTAGGCATTGACCARATCTC
CTACTTCTGTAGAGAAACTCAGCCTGCTACTGC TGCTTTTCTTCCATCTTATCAGCAAGAGTTATTATTATTAGAGC
TTGATCATCAACAATCCACATCTTTCACAGCCTATAATAGCAGTGGTGGTGACGCTARCGATATGGTGAAGRAGCTT
AATCATAATGCAAGCGARCGTGATCGTCGCAAGAAGATGAACACCCTCTATTCTTCCCTCCGATCACTATTTCCGGE
COCCGATCGAARTGAAGARGCTGAGTATACCTECCACAATTTCEAGGETGTTCGAAGTACATACCAGARCTACAAGALC
AGTTAGAGAGATTGETCCARAGGAAGGRAAGAGATTTTGCTAAGAATATCTRAAGCARRATCATATTGTTAATCCCCAR
ATARACCARAGARARGGCACTTCTCACAGCAGTTTATCAGTAGTATCAGCTAATCARATTAGTGACAAAGRAGCCAT
TATTCRARATTTCTACGTACAGTAATACTATCCATACAAGTCCACTATCAGRAATCTTGCTTCTTTTGGAGGAGGARG
GCCTTCTTTTGATTAATTCTTCTTCCGCTGARTCCTTTGGTGGCAGGETCTTCAACAATTTACATGTTCAGGTTGAT
GATACTTATACATTGGAATGTGATGCTTTAAGTGAGAAGCTTGCATCTCTGTATGCCARGAGGGACGGGCTGTTCCC
ATGA
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>SEQIDNC: 44

ATGGTCAAGARGCTTAATCATAATGCARGCGAARGGGATCGCCGCAAGAAGATGAACACTCTCTATTCTTCCCTCCG
ATCACTTCTTCCGGCCTCCGATCARATGAAGAAGCTGAGCATACCTGCCACAATTTCCAGGGTGTTGAAGTACATAC
CAGARCTACARCAACARTTGGAGAGATTCGTCCAAAGGAARGAAGAACTATTACTGAGAATATCTARGCAGAATCAT
ATTATTAATCCCCARATAARCCARAGARAAGGCACTACTCACAGCACCTTATCAGTAGTATCAGCTAATCARATTAG
TGACAAAGAAGTTGTTATTCAAGT TTCTACTTACAATAATACTATCCATACAAGTCCATTATCAGARATCTTIGCTTC
TTCTGGAGGAGGAAGECCTTCTTCTGATTAATTC TTCCTCCTTTGAGTCCTTTGGAGGCAGGGTCTTCTACAATTTA
CATCTTCAGGTTGATGGAACTTATATATTGGAGTGTGATGCTTTARGCGAGAAGCTTGCAGCTTTATATGAGAGAGE
CGGSTTATTTCCATGR

>SEQIDNO:45

ACARCGATAATAACTACGCCTCAATTTCARACTGATCAGAATARCAAGTTGTTTGAAGGITTACGTGCCGATAATAC
TATTGATTTACCTTCATCTCATCATTATCRACARCAATGTTTGARAGGRAAGTGAGTTTGATGTTGATGAGTTAGGGG
TAGARAGGTCAT TAATGGAGARGAAGCTARATCATAATGCAAGTGAACGTARTAGARGGARGAAGATGAATTTTCTT
TATTCAACTCTICGTTCTTTGCTTCCTCCTCCTACTAATARACATCAAAAGARAARALTTAAGCTITCCAGCAACAGT
ATCATATGTACAAGAATACATCCCAGAGTTGAAGAAAGARATAGAGAGGC TAAGCARAARCAARAGATTTGCTTTTAT
CARRGRAATCAAATTATTCATTACTC AR R ATTGAT GATARTARTARGAGRARATTAATTATTGGTGGARCTTCTTGT
AATTCTTCAACARCATCAATTTGTGCARGTCARCTAAGTARTTCACAAGTTTTGGTACALAATTTCAACARCTCARAGE
AARTARATTTTCCAATT TCACAAGTATTTGCAAGTGTAGAGGAAGATGGATTAATTTTGCTAAATGCATCATCCTTTA
AATCTTTTGGAGACAAGATTTTTCACAGCTTGCATTTTCAGATGCAAGGACCAATTGARATGGACATTCAGGTTTTG
AAGACTAAGCTTTTAGTAATGTGT

>SEQIDNO: 46

ATGGACCATCAGCTGTTCGACGACCCCTTCGGGAGCAGCATCTCGTCGCTGGAGGCGGACATCTITCTCCGRCGGCGE
CEGECGEGEACAGCTGCCGTCGCCGCCGETGECCGGACCTCGACCTCGACGACGACTACGACATACACGACCTCTCCGCGE
CGGCCGUCRACGUCGCCACCTCCTCGGEAGGAGGCTATGGCTCCGGCGECTCCGGCAGGAAGCTCAGCCACAACGCA
TACGAGCGCGACCGCCGGARGCAGCTCAACGAGCTCTACTCCTCGCTCCGATCCCTCCTCCCGGACGCTGATCACAC
TAAGRAGCTGRAGCATCCCCACCACCGTGTCCCGAGTTCTCARCACCARARGAGATCGTAACTCCCATTGTTTCTGCTA
CTTGCCTTARCGACACGGAGATCATGGTTCAGGTCAGCCTGCACRGCAATGTGGCCGCCACAGCTCTCCCTCTCTCC
ARGTGCATARAGGTGCTAGAAAACGAAGGCCTTCTCCTCGTCAGCTCATCAACCTACTCCACCTTCGAGRAACARGAC
ATTCTATAGCCTCCATCTTCAGAGAAGTCAAAGRACGATGAAGGAGCAGTGCCCAGGATTCTGCGACGAACTGGAGA
AGATCGTCAGGARGAARGCAGGGGCG

>SEQIDNO: 47

ATGGAGCATCRACTATTCGRACGACGCCGTCCCGAGCAGCATGATCTGGCCGTTAGAGGCAGARARACGGTTTCACCGA
CEAGCTGCCGTCTTTGCAGTTACCGGEACGTGGACCTTGACTTCGACATCCACGAGTTCTCCGCACCGGCARCGGECAC
CEGCEARAGCGELCTCCTCGEETGECTCCGEATTGETTGEITCCGGTTCAGGATCGCATARGARGCTCARCCACARC
GCGTACGAGCGCGACCGGCGEACGCAGCTCAATCAGUTCTACTCGACTCTCCGTTCTC TCATCCCCAACGCAGATCA
CACARAGAAGCTGAGCATTCCGACGACGGTGTGTCAGGTCCTCGACTACATACCCAAGCTGCAGAAGCAGGTCGAGS
ATCTCAAGAAGAAGRAACAGGAGCTCAGTACAGCCARATGCAGAGAAAGACTGCAGCGCGTCARGGACARCACATGE
CGTATTGTTTCTGCCACTCCTCTCGATGGUAACGARATCATGETCCAGGTTAGCCTGC TGAGCAACATGGCTGCAAG
TCTTCCTCTATCCARGTGCATARACGTATTTGAGAACARAGGGCTTCACCTCATCAGT TCATCGACTTTCTCCACCG
AGGTCAATAGAACATTTTACAGCTTCCACTTTGAGGTACGTTTTTACATGCGCCCT

>SEQIDND: 48

GGCGATGGCTCGEGCTCCCATCGCAAGATCAGCCACAACGCCTACGAGCGCGACCGCCGCAAGCAGCTCAACGAGCT
CTACTCCGACCTCCGCTCCCTCCTCCCOGACACCGATCACACGARGAAGCTTAGCATTCCGATCACGGTGTCGLGGE
TGCTCARGTACATCCOGGAGCTGCAGAAGCAGTGGGC TTGNAGAARNAAAGARGGAGGAGNTGACGCGCGCCAACTG
CAACCCGGNGTGNTGRACCATGRAAGGGGRACACGGTCCGATTGTTCCGCCACCTGCCTCGACGACAGGGANATTATGE
TCCARGTCARCCTGGTGAGCACATGGCCGGANTNTGCCCATTTCARATGCATCAARGTGCTGGARAACAANNGCTCC
GGTCA
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>3EQIDNO: 4%

ATGGAGCAGCTGTTCGTCGACGACCCAGCCTTCGCGAGCAGCATGTCGTCGCTTGAGGCGGACATCTTCTCCGGCGE
CGGCCAGCTGUCGTCCTCGCCGTGGUTGGACCTAGACCTCGACGACGATGTCCARGACCTCTCCATGGCGLCGACGA
CEGLGRACGCGGTGTCCTCCGGLTACGGCTCCGGCGEATCCGGITCCCACAGGARGC TCAGCCRCARCGCCTACGRG
CGCGACCGCCGGAAGCAGCTCARCGAGCTCTACTCCTCCCTCCGCGCTCTCCTCCCCGACGUCGATCACACTAAGAA
GUTGAGCATCCCGACGACGGTGICTCGCGTGCTCARATACATACCCGAGC TGCAGARAGCAGGTGGAGARTCTGGAGA
GGARGARGARGGAGCTGACGACGACGAGCACCACCAACTGCCARCCARGAGTGTTGEEGAGCCAGCTGATGAGT

>SEQIDNO: 50

ATGGTCGCATTGTTCTCTCCTCCTCTCTTCTCAACCARRGGGTGGCTCTTAGAGGAGGAGCCATTCGGCTATAATRAR
TACCCATAATCTCTCCTACAARRAGATGATGCGTCTTCTCAGTACTCCTITCCCTATCAATITTATTCACCACAGACAC
AGATTGAGGTTGAAATTGAARGGTCCACTGCACCATCCTCTGACCCTGCCATGGTCAAGARACTTAGCCACARATGCT
AGCGARCGTGATCGCCGCARGRAAGGTCARCAACTTGGTTTCTTCACTTCGCTCACTTCTTCCAATGGCAGATCARAC
GAAARARAATGAGCATTCCTGCARCAGT TTCCAGAGTGTTGARATACATACCTGARCTACARCAGCAAGTGCAAGCAC
TAACAARAGAGRAAAGAGGAGCTTCTGTGCAGAAT TTCTCGGCAATTGCAAGGAGAAGCAGTGRAACAAAGARTCTCAG
AGARRRALTTTCCCATCACARCTCTTCTTTTGTTGTCTCARCGACTAGGCTTAACGATTGTGAAGCTGTAGTTCACAT
TTCATCTCATGAGACACACARRAGGCTCCACTATCAGAGATTCTGCAGTGCTTAGARRRTGATGGCCTTTTTCTGCTAC
ATGCITCT T CC T CAGARACC T T IGGAGGAAGE T TCTTCTACAATT TGCATTTTCACGTGGAGARAACTGATAGATTA
GAGACCGAGATTTTAACTGAGAAGCTTTTACCAATATAT

>SEQIDNO: 51

ATGTTAGCATTCTCCCCTCCATTGTTTCCAACCCTTGGATGGCCCTTGGAGGATCCCATARGCCATGCACAGAACTA
CATATATGGAGAAACAGAAACTTCAGAATCGTTTCTTCACTTGCCCTCATCTCAGCCACARAGTGGAACTCARTTGCT
CCACCCCATATGCAGCAGTTAGTGGTAAT CCCACGATGGTTAAGRAACTTAACCACARCGTCAGTGTGCGGGATCGT
CEGRRGRAGATCAACAGCTTGTACTCCTCTCTGCGTTCACTACTTCCATCAGCTGATCARGTGARGAARTTAAGCAT
TCCTTCGACAGTTTCATGTGTGC TARARTACATACCAGAGCTGCARCGGCRAGTGGAGAGACTGATCCAARAGARAG
AAGAGTTTTTATCARAGATTTCTAGGGAAGGAGATCTAATTCACCTAGAARATCARAGARATGGCACACT TGGAAGT
T I TATC TGO TG T I TCAGCARGAAGECTTAGTGACAGEGARATTGTGGETITCAGATATCCACATTTAAGETCCATGA
GAGTCCACTTTCTGAGGTTTTGTTAAATTTGGAGGAGGATGGGCTTCTTGTAATCAATGCATCATCTTTTGAGTCCT
TTGGAGGGAGGGTCTTCTACARCTTACATCTTCAGGT TGAAGGAACTCAAGGAATGGAGTCGACCGCCCACTTGGAG
ATGACAAGAACTCTARARARCARACACATGAATATATTGGTGATICATATGGACTTICCICCTTTTTTTCTTAAGAT
GITCCTGATCTITACARGAGTATTTACCAATCATATATCAACTTCCTACCAATGCTATGTTGGTAAARTTAATTATCA
TTCTACTGCTACATGTAATTAAGAAAGRAAATTTTGAARCTTCTAAACATCAAT TGGCCAGUGCCGARCCARTARTT
GTAGCAGGTCAAGCTGCCARARR ATTGGATGATGAGCTTCTCTTGGAAACCAAGATGRAARACTGAAGGGATGGGAGT
ACTGEGARACACCAATATTGATTRRAGCRRRAGARTGGTACCARRGRAATGCTGGAGRGAATCCTTGATCTTTACCCCA
TGGCAATTCATGACATAGACTCCARCARGRAGARTATAGTGCTATTGGCGGTGEAGRATAGECACCCCCATGTGTAT
GAGCTCTTCCTGRAGAGARARATATTGTGRAARGATAGTGTATTTGGETGCAGTTGATAATAAAGGCARCAGTGCATTGCA
TCTGGCTGCCATGTTTGCAGATTATCGGCCTTGGGTCACTCCTGGTGTTGCATTGCRARTGCAATGGGAAGTCARAT
GGTATGAGTATGTGAAGRAGTCCATGCCACCARATTTCTTCCGTTTCCACRAACAATGARRRCARGTCTACARAGCAG
ATTTTCACCCGTGAACACAGAGATCTGGT GCAARAGGGTGGGCAATGGCTARATARCACAGCCACCTCATGCTCGTT
GGTAGTAACACTCATTGCAACAGTTGCCTTCGCCACATCAACTGC TGTACCGGGCGECACCARGGAGGGGACTGATT
CATGTCCTCTCAATGGTCCCTAR

>5EQIDNO: 52

ATGITAGCATTCTCCCCTCCATTGTTTCCARCCC I TGGATGGCCCTTGGAGGATCCCATARGCCATGCACAGARCTA
CATATATGGAGRAACAGRAACT TCAGARTCGTTTCTTCACTTGTCCTCATCTCAGCCACARAGTGGARCTCAATTGCT
CCACCCCATCTGCAGCAGTTAGTGGTAATCCCACGATGETTAAGRARCTTARCCACARACGCCAGTGAGCGGGATCGT
CGGAAGRAGATCAACAGCTTGTACTCCTCTATGCGTTCACTACTTCCATCAGCTGATCAAGHNGARAGAAATTAAGCAT
TCCTTCGACAGTTTCACGTGTGCTAAAATACATACCAGAACTGCAACGACAAGTGGAGAGAT TGATTCARRAGARLG
AAGAGTTTTTATCARAGATTTGTAGGGAAGGAGATCCAATTCACCTAGAARATCARAGARATGGCACACT TGGARGT
TCTTTATCTGCTGTITCAGCARGAAGECTTAGTGACAGEGGAAATTGTGGTTCAGATATCCACATTTAATGTCCATGA
GAGTCCTCTTTCTGAGGTTTTGTTAAATTTGGAGGAGGATGGGCTTCTTGTAATCAATGCATCATCTTTTGAGTCCT
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TTGEERAGGEAGGETCTTCTACARCTTACATCTTCAGGTTGRAAGGRARACTCAAGGAATGGAGTGTGAGTTGTTGAGCGAS
AAGCTACTTTCATTGTGTGRAAAGGAGAGAGGCTTTTCCATGA

>SEQIDNG: 53

MCALVPSFETNEFGWPSTHOYESYYGAGDHLNNGTF LELTVPOTYEVTHHONSLGVSVS SEGNE I DN PVWWVEKLNHE
ASERDRREKINTLESSLRSCLPASDOSKKLSIPETVSKSLEY IPELOOOVERLIQKKEEI LVRVSGORDFELYDKOQD
PEAVAESYLSTVSATRLGDNEVMVOVSS5SKIHNFSISNVLGGIEEDGFVILVDVSSSRSQGERLFY TLHLOVENMDDY K
INCEELSERMLYLYERCEMSEN

>SEQIDNC: 54

MCALVPPLEPHNFGWPSTGEYESHNY LAGVNLEDF TFLDEPAPETYGCVEHHQEIQEMLGY SYPSEGNGVVTEKLNHNAS
ERDEREKINSLEFSSLESCLPASDOTEELSIPOTVSRSLKY IPELQEOVKKLIQKEEELLYRVSGORAIEHYVEPQPK
AVARYVASTISATHLGDNEVILVOISS SENHNF S ISNVLSGLEEDGFVLVDVSSSRYHGEWLEY STHLOMGHNEDNHELE
CEELSQRILYLYEECENSFR

>SEQIDNC: 55
MCALVPPLFPDFGWPSTAGYESYY LGGENLNNDMFLDE PVVETYSVLAHHONS LGVSVSSEGNGI DNNPVVEEKLNH
NASERDRREKKINSLFASLRSCLEPTSDOSKKLSISATVSRESLEY IPELQEQVEELLOKKEELLVEVSGOREDIELYVEP
QPFEAIASYVSTVSATRELGDNEVMYVOLSSSKIHNFS ISKEVLTGLEEDGEVLYVDVS SSRFQGERLEYTLHLOVENMDDH
YEMNCEELSERMLYLYEECENXXE

>SEQIDNC: 56

IPQTVSRSLKY I PELQEQVKKLIQKKEELLVEVSGORDIEHYVEPHPKAVARYVSTISATKLGDNEVMVO ISSSKNH
NFSISHNVLSGLEEDGFVLVDVSSSRSHGERLFY TLHLOMGHNEDDYKLTCEELRQEMLY LYEECGENSER

>SEQIDND: A7
IFTPSQATSSDLSMVEELIRNASERDRRKKINTLY SSLES LLFVAEQMEKLSNEFATI SRVLEY IRELOQKQVESLLTR
KEAILLKLSPEVDEVESKESEREK

>SEQIDNC: 58
SDREKQLNEQYSSLRSLLPDDDHNEEKMS IPTTVSEVIKY I PELOKEVDELEKKKEELRRRSSEQGVLTMEQNTAPVY
SATCLDDREIMYVQVSLVSTMARALPMSKCIKVLENEGLELINSSTSAFQNRTFY SLHLORTQRTMS KEGQTFCHNELE
NAVEQKAGLHLHH

>SEQIDNC: 5%
MGHOTOMEDDPFASSMSSLDADIFSVAGGLHPSOWPGLDHDVSLAPRANNGTSSGEYGSPGGGDGSGSHREISHNAY
ERDEREQINELYSDLRSLLPDSDHTEELSIPITVSRVLEY I PELOEQVDGLEKKEEELTRASCEPGVLTMKENTVE I
VSATCLDERE IMVQVSLVSTMAGALPMSKRIKVLENEGLRLISSSTSAFQNRTFYSLHLORTQRTMSKECPAFCEEL
ENALTOKAGYVYITSRELYVAE

>SEQIDNG: &0
MLAISPPMESTIGHEFEERLSHNQHONSFYKDTVDOLENFEDOVEAEINSTDESQSTS SDLSMVEKLVHNASERDER
EEINNLYSSLRSLLPVSDOMELSIPGTISRVLEYIPELQNQVEGLIKREDEILLGLSFOVEEFILSKESQREKHS YN

SGEVVESSRLNDSEITIOISCY TVOKIPLSEILICLENDGLLLLNVSSSKTFGGRVEFYNLHEQVDETQILESHILNE
KLLSIMEKEGEFLEQ
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>SEQIDNC: 61

MVAFCPPOFSYSNMGWLLEELEPESLISHEKEENYASLEY S LPYHQFSSPREHVEIERPPSPELMAKKLNHNASERDR
REKINSLISSLRSLLPGEDQTEEMSIPVT ISRVLEY I POLOEQVOQGLTEEKEELLSRISHRQEY AVNEESQRERI PN
YNSAFVVSTSRLNDTELVIHISSYEANKIPLSEI LMCLENNGLLLLNS S SSKTFGGRLFYNLHFQVDKTQRYECDDL
IQKLSSIYERQONNHLGTMDOTINSGLIY

>SEQIDNC: 62

MLAISPPMFSTIGWPFEEPLSHNOQHONSFYKDTVDOLENFHDOVEREINSTDPSOSTSSDLEMVEKLVHYASERDRR
KKINNLYSSLRSLLFVSDOMVLIY

>SEQIDNO: 63

MEQLEFYVDDPAFASSMSSLEADIFSGAGQLPSSPWLDLDLDDDVODLSMAPTTANAVESGYGEGGSGSHRELSHNAYE
RDRREQLNELYSSLRALLPDADHTKLSIFTTVERVLEY IPELOQKQVENLERKKKELTTTSTTNCKPGVLGSQLMEEG
MAPIVSATCIMNDME IMVOVSLLENVAGSYLPLESKCIKVLENEGLHF LSS TSSGFGHRTFYSIHLORSEGT INEECE
AFCERLEKVVENKAKL

>SEQIDNC: 64

MEHQLFDDPFSSSISSLEADIFSAGGOLESPFWPDLDLDLDDDDIHDLSAPTGNPTSSGEYGSGGESGGSHREHSHN
AYERDRREQLMELYSSLRSLLPDADHTKELSIPTTVSRVLEY IPELQKQVDNLERREKELTHANCEPGVLNTSQIVT
PIVSATCLNDTEIMVQVSLHSHVAATSLPLSKCIKVMENEGLHLISSSTYSTFDNRTFYSLHVORSORTMEEEC PA

>SEQIDNO: 65

MVEELSHNANERDRRKEIKSLY SSLESLLEPAADOMEKLEVEATVERALEY LPELQOOVERLVOREKEELLESKLSEQGG
ITHQEMQRNDTVYSSLSSVEASQLSDREVVVHISTYENHESPLSEILLTLEEDGLVLENSSSFESFGDEVEYNLHLY
VMEGTYTLDSEAMRAKLVSLSVERESSSL

>SEQIDNGC: 66

MLEELSPLSLEFSTFGWPLEEALSHEQHYSFRDGET PESFTHEPPEQPDVROLDRETSFTAHSGSGDESMAKK LNANA
SERDERKKINSLYSSLESLLPAADOREELSIPYTVSRVLVY IPKLOQOVERLIQREEELLSKLSROADDLTHOENQR
KGTMYSSLSSVSASRLEDREVVIHISTNELHRSSLSEI LVNLEEAGLLLLNSSSFESFGGRVEYNLHLOAMEGTY TV
ECEALNERLVSLCEKRESLFPLMNSSSPYSNCVE

>SEQIDNG: 67
DPNMVEELNHNASERDRREKINSLY S5 LRSLLPASDGMEKLSIPSTISRVLEKY IPELOQQVERQIQRKEELLSNLSRE
ODDLIHQENQREDTMYSSLSSVSASRLGDREVVVOISTCKVLKSPISEILLNLEENGLYVLINSSSFESFGGNVEYHL
HLOV

>SEQIDNO: 68
MLALSEEVEETPEWPLEDPLGIDOISYFCRETOPATAAFLESYQQELLLLELDHOOSTSFTAYNSSGGDANDMYEKEL
MHNASERDEREEMNTLY SSLERSLFPAADEMEKLSIPATISEVLEY IPELQEQLERLVOREEEILLRISEQNHIVHNED
INQEKGTSHESLEVVSANQISDEEATIQISTYSNTIHTSPLSEILLLLEEEGLLLINSSSAESFGGRVEFNNLHVOVD
DIYTLECDALSERLASLYAKRDGLEFP

>SEQIDNO: 6%
MYKELMENASERDRRKEMNT LY SSLESLLEPASDOMKK LS I PATI SEVLEY IPELOOOLERFVORKEELLLRI SKONH

ITNPOINQREGTTHSTLSVVSANQISDEEVVIQVSTYNNTIHTSPLSEILLLLEEEGLLLINSSSFESFGGRVEYNL
HLOVDGTY ILECDALSEKLAALYERDGLFP
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>SEQIDNC: 70

TTIITTEQFQTDONNELFEGLEADNTIDLESSHAYQQQCLEGSEFDVDELGVERS LMEKKLNHNASERNEREEMNE L
YSTLRSLLPPPTINKHOQKKELSFPATVSYVOEY IPELKEEIERLSKTEDLLLSKESNYSLLKIDDNNKREL I IGGT3C
NSSTTSICAEQLSNSOVIVOISTTOENNFPISQVFASVEEDGLILLNASSFESFGDEIFHSLHFQMOGPIEMDIQVL
KTELLVMC

>SEQIDNO: 71

MDHOLFDDPFGSSISSLEADIFSAGGGGOLEPSPPWPDLDLDDDY DIHDLSAPAANART SSGGGYGSGGEESGRELSHNA
YERDRREQLNELYSSLESLLPDADHTEELSIPTTVSREVLNTEKEIVTPIVSATCLNDTEIMVOVSLHSNVARTALFLS
KCIEVLENEGLLLVSESTY STFENKTFYSLHLORSQRTMEEQUPGFCDELERIVEEEAGR

>SEQIDNG:72

MEHQLFDDAVPSSMIWPLEAENGFTDELPSLOLPDVDLDFDIHEFSAPATAPAKAASSGESGLVGSGSGSHEKLNHN
AYERDRRTQLMNOLY STLRSLIPNADHTKKLSIPTTVCOVLDY I PKLOKOVEDLEKKKQELSTAKCRERLORVEDNTC
RIVEATPLDGHNEIMVOVSLLENMAASLPLEKCINVFENKEGLHLISSSTFSTEVNRTFYSFHFEVRFYMEF

>SEQIDNC: 73

GDGEGSHREISHNAYERDRREQLNELYSDLRSLLPDTDHTEELSIFITVSREVLEY IPELDKOWAXREXKEGGXDARQL
QPGVETMEGNTVRLEFRHLPRROGXYGPSQOPGEHMAGKCPFOMHOSAGKQXLRS

>SEQIDNG: 74

MEQLFVDDPAFASSMSSLEADIFSGAGOLPSSPWLDLDLDDDVODLSMAPTTANAVSSGYGSGGSGSHRELSHNAYE
EDRREQLMNELYSSLERALLPDADHTKELSIPTTVSEVLEY IPELQEKQVENLERKEEKELTTTSTTHCOPEVLGSQLMS

>SEQIDNG:75

MVALFSPPLFSTEGWLLEEEFFGYNNTHNLSYKDDASSQYSFPYQFYSPQTQIEVEIERSTAPSSDPAMVERKLSHNA
SERDREEEVNNLVSSLRSLLPMADOTEEMS I PATVSRVLEY IPELOQOOVOALTKREEELLCRISROLOGEAVNEESQ
REKISHHNSSFVVSTTRLMDCEAVVHISSHETHKAPLSEILQCLENDGLFLLHASSSETFGGREFYNLHEHVERKTDRL
ETEILTEKLLEIY

>SEQIDNG: 76

MLAFSPPLEFETFGWPWEDPXSHEQNY IVQETEASESFLHLEPSSEPQAELNY STPSAAVSGNPTMYVEKLNHNASERDR
RREINSLYSSLESLLPAADOARKKLSIPSTVSEVLEKY IPELOROVERLIQKKEELLSKISEQGDITHQEREQRKATLAS
SLEAVEANELSDREIVVQISTFEVHESPLSEVLLNLEEDGLLVINASSFESFGGREVEYNLELOVEGTHEMECEVLSE
KLLSLCEEREDAEP

=SEQIDNC: 77

MLAFSPPLEPTLGWPLEDPLSHAQNY I¥GETETSESFLHLPSSQPQVELNCSTPY ARV SGN PTMVEKLNHNYVSVRDR
REKINSLYSSLRSLLPSADQVERLSIPSTVSCVLEY IPELQROQVERLIQKKEEFLSKISREGDLIHLENQRNGTLGS
SLEAVSARRLSDREIVVQISTFEVHESPLSEVLLNLEEDGLLVINASSFESFGGRVEFYNLELOVEGTQGMESTAHLE
MTRTLENEHMNILVIHMDEFPFFLEMELIFTEVEFTNHISTSYQUYVGKLII ILLLHVIKKENFETSKHQLASAEPI T
VAGQAAKKLDDELLLETEMETEGMGVLETPILIKAKNGTEEMVERILDLY PMATHDIDSNEENIVLLAVENEHFHVY
ELFLEENIVEDSVEGAVDNEGHNSALHLAAMEADYRPHVTPGVALQMOWEVENYEYVEKSMPPNFFRFENNENKSTED
IFTREHRDLVOEGGOWLNNTATSCSLVVILIATVAFATSTAVPCGGTKEGTDSCPLNGE
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>SEQIDNO: 78

MLAFSPPLEPTLGWPLEDPISHAQNY IYGETETSESFLHLSSSQPOVELNCSTPSAAVSGNPTMVEKLNHNASERDR
REKINSLYSSMRSLLPSADOKEELSIPSTVSRVLEY IPELOROVERLIQEKEEFLSKICREGDPIHLENQRNGT LGS
SLEAVEARRLSDREIVVQISTFNVHESPLSEVLLNLEEDGLLVINASSFESFGGREVFYNLELOVEGTQGMECELLSE
KLLSLCERREAFF

>SEQIDNG: 79

ATGGAGTATCCATGGC TGCAGTCTCAAGTTCATTCCTTT TCACCTACTCTCCATTTITCCTTCCTTCCTTCATCCTTT
AGATGATTCCARGAGCCATARCATCAATCTTCATCATATGAGTCTTAGT CACAGCARTAATACTRAACAGTARCAATAE
ACARTTATCAAGARAGRAGATCGAGGAGCGGTGGTTTTGGAGAAGARACTGRATCACAACGCARAGCGRACGRAGACCGC
CGTAGARRAACTTAACGCCTTGTACTCTICACTTCGTGCTCTCTTGCCTCTTTCTGATCARRAGAGGAAGCTGAGCAT
TCCTATGACGGTAGCGAGAGTAGTGAARTACATACCAGAGCAGAAGCARGRACTTCAACGTTTGTCTCGCGAGARRAG
AAGAGCTCTTGARAGAGGATCTCGAGAARARCTCACCARAGAGCAGCTGAGARRCAARGCAATGATGGACTCAATAGAT
TCTTCTTCCTCTCARCGGATCGCAGCARATTGGCTCACTGACACAGAGAT TGCTGTCCAGATTGCTACGTCGAAATG
GACATCTIGTT T CAGACATGTTGCT TAGG T TAGAAGAARACGGECTTAATGTCATAAGCGTCTCTTCTTCCGTTTCTT
CCACCGCAAGGATCTTCTACACTCTACATCTTCAGATGAGAGGAGATTGCARACTEAGACTEGAGGRAACTCATCART
GGTATGCTCTTGGGATTACGCCEATCATEA

>SEQIDNO: 80

ATGTGTGCCTTARCACCAATGTTTCCAAGTARCCARCARAGARATGGTACTC TACTTCAACAATGGAGTATCCATGGCT
TGATTCCTTCTCTCCTACTCTCCCTTCTICTCTTTATCCTTCTTTCGACCAACTAGATGARATTCARGAGCTATAACA
TCAATCTTCTTCCTCATCATATGAATCTIGCTGACATARATGGTACTAACAATGATCAAGAAGAACATCARGGATCG
GTTTTGGAAARGRAACTGAATCACAACGCRAGTGARCGCGACCGCCGTAGRARGCTRARCGCCTTATACGCTTCACT
TCGTGCTCTCTTGCCTCCTTCTGATCARARGAGAAAGTTGAGCATTCCAAAGACCATAGCGGGAGTGGTGAAGTATA
TACCAGAGCAGAAGCAAGAACTICAACGTTTGTCTAGGAGGAAAGAAGAGCTTATGAAGAGAATCTCCARTAAGACA
GAGACTTTGAATCATCAACARGAACAGCTGAGRRAATAGAGCATTAATGATGGAGTCAATAGATTCTTCTTCACARRS
GATCGCT

>SEQIDNO: 81
ATGGAGTATCCATGGCTTGATTCCTTCTCTCCTACTCTCCCTTCTTCTCTTTATCCTTCTITCGACCARCTAGATGA
ATTCAAGAACTATAACATCAATCTTCTTCCTCATCATATGAATCTTGCCGACATARATGGTACTARCAATACCAGTA
ACARATGATCAAGAAGAACATCAAGGATCGGETTTTGGAARAGAAACTGAATCACAARCGCARGTGAACGUGACCGCCGET
AGARAGCTAARACGCCTTATACGCTTCACTTCGTGCTCTCTTGCCTCCTTCTGATCARRARGTCGGCGAATCAGAGARS
GTTGAGCATTCCAAAGACCGTAGCGGGAGTGGTGARGTATATACCAGAGCAGAAGCAAGAACTTCARCGTTTGTATA
GGAGGARAGAAGAGCTTATGAAGAGGATCTCCAATAAGATAGAGACTTTGRAATCATCARCAAGAACAGCTGAGARAT
AGAGCATTAATGATGGAGTCARTAGATTCTTCTTCACARARAGATCGCTGCAAATTGGATCACCAACACAGAAATAGT
TETCCAGAT TG TACATGGRAAATGGACATCTATCTCAGACATGTTGC TTAGGT TAGARGARAACGGGCTTRATGTCA
TAAGCGTCTCTTCTTCGGTTICTTCCACCGCARAGGATCTTCTACACACTGCATCTICAGATG

>SEQIDNO: 82
GUTTTCTCTTTCAGCTCGATCGATCCACAGCTCAACGAGCTCTACTCCTCCCTCCGLGUTCTCCTCCCCGACGCCGA
TCACACTAAGAAGCTGAGCATCCCGACGACGGTGICTCGCGTGCTCAAGTACATACCCGAGCTGCAGAAGCAGGTGG
AGARATCTGGAGAGGAAGAAGARGGAGCTGACGACGACGAGCACCACCARCTGCARACCAGGAGTGTTGGGGAGCCAG
CTGATGAGCGAGGGCATGGCTCCCATCGTT

>SEQIDNO:83
ATGGAGCAGCTGTTCGTCGACGRCCCAGCCTTCGCGAGCAGCATGTCGTCGLTTGAGGCGGACATCTTCTCCGGCGE
CGGCCAGCTGCCGTCCTCGCCGTGGCTGGACCTAGACCTCGACGACGATGTCCAAGACCTCTCCATGGCGCCGACGR
CGGCGARCGCGETGTCCTCCGGCTACGGLTTCGGCGGATCCGGLTCCCACAGGAAGCTCAGCCACARCGCCTACGAG
CGCGACCGCCGGAAGCAGC TCARCGAGCTCTACTCCTCCCTCCGCGCTCTCCTCCCCGACGUCGATCACACTAAGRAR
ACTGAGCATTTCGACGAACGTGTCCTGCGTGGTTCAGTACATAACCGAACCTGCAGAARCAAGTGGAGAATATGGAG
AAGARAARAAMRGAGCTGACGACGACGAGCACCACCAACTGTCAACCCCAAGATGTGGGTAGARGT
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>SEQIDNO: 84
MEYPWLOSOVHSFSPTLHFPSFLEPLDDSKSHN INLHHMS LSHSNNTHSNNMNYQEEDRGAVVLEKELNHNASERDR
RRELMALYSSLRALLPLSDOKRKLS I PMTVARVVEY IPEQKOELORLERREEELLERISRKTHOEQLRNEAMMDSID
SSSSORIAANWLTDTEIAVOIATSKWTSYSDMLLRLEENGLEVISVSSSVSSTARIFY TLHLOMRGDCKVRELEELIN
GMLLGLRQS

=SEQIDNC: 85
MCALTEFMEPSNOOENYSTSTMEYPWLDSFSPTLEPSSLYPSFDQLDEFKSYNINLLPHHMNLADINGTHNDQEEHQGS
VILEEELMNHNASERDRERKLNALYASLRALLPPSDOKRELSIPETIAGVVEYIPEQEQELORLSERKEELMERISNET
ETLNHOOEQLRNRALMMESIDSSSQKIA

>SEQIDNQO: 86

MEYPWLDSFSPTLPSSLYPSFDOLDEFENYNINLLEPHHMNLADINGTNNT SMNDQEEHQGEVLEKKLNHNASERDER
RELMALYASLRALLPPSDOKSANOREKLSIPRTVAGVVEY IPECKOELORLYRRKEELMKRI SHEIETLNHOQEQLEN
RAIMMESIDSSSOKIARNWITNTE IAVOIATHEWTSISDMLLRLEENGLNVISVSSSVSSTARIFY TLHLOM

>SEQIDNO: 87
AFSFE353IDPQLNELYSSLEALLPDADHTEELSIPTTVSREVLEY IFELQKOVENLERKKKELTTTSTTHCKPGVLGSD
LMSEGMAFPIV

=SEQIDNO: 88
MEQLEFYVDDPAFASSMSSLEADIFSGAGQLPSSPWLDLDLDDDVODLESMAFPTTANAVESSGY GFGGSGSHEELSHNAYE
RDRREOQLHNELYSSLERALLPDADHTEKLSISTHNVSCVVOY ITEPAETSGEYGEERKELTTTSTTNCOQFQDVGRS

>SEQIDNO: 8%

ATGTGTGCACTTGTCCCTCCATTATATCCCAATTTCGGC TGGCCTTGCGGAGATCATAGCTTCTATGAAACCGACGA
COTATCCARCACGTTTCTTGATTTTCCGT TGCCGGACTTGACGGTGACTCATGAGAARTGTGTCGTCTGAGAATARCA
GAACATTACTAGACAATCCCGTGGTGATGARGAAGCTTARTCACARCGCGAGT GARCGTGAGCGTCGCARGRAGATC
AACRCAATGTTCTCATCTCTTCGTITCTTGTCTTCCTCCCACCARTCAARCGRAAGTTRAGTGTTTCGGCARCAGTTTC
ACARGCATTGAAGTACATACCAGAGC TGCAAGAGCAAGT TRAARAGCTCATGAAGAAGAAAGCAAGAGCTCTCGTTTC
AAATTTCEGGTCAAAGAGATCTCGTTTACACCGACCAARRCAGTARGTCAGEGGARGGGGTTACAAGCTATGCGTCG
ACAGTTTCTTCGACTAGGC TCAGTGAGAC TGAAGT GATGGTCCARATTTCATCGTTACAGACTGRAARATGTTCGTT
TGEEAATGTCTTGAGTGGTGTAGAAGALGATGGGTTGGTTCTTGTGGGTGCTTCATCTTCAAGGTCTCATGGAGAGT
GACTCTTTTACTCTATGCATCTTCAGATAAARALTGGCCAGGTGAAT TCCGAAGAATTAGGTGATAGATTGTTGTAC
TTGTACGAGRRATGTGGACACTCGTTTRACATGA

>SEQIDNO: 90
ATGIGTGCACTTGTCCCTCCATTATATCCCARTTTCGGC TGECCT TGCGGAGATCATAGCTTCTATGARACCGACGA
COTATCCAACACGTTITCTTGATTTTCCGTTGCCGGACTTGACGGTGACTCATGAGARTGTGTCGTC TGAGARTARCA
GAACATTACTAGACAATCCCGTGGTGATGAAGRAGCTTAATCACAACGCGAGTGARACETGAGCGTCGCAAGARAGATC
AACACAATGTTCTCATCTCTICGTTICTTGTCTTICCTCCCACCAATCARACGARAGAAGTTAAGTGTTTCGGCAACAGT
TTCACARGCATTGAAGTACATACCAGAGC TGCAAGAGCAAGTTARAAAGCTCATGARGRAGAARGAAGAGCTCTCGT
TTCARATTTCGGGTCARRGAGATCTCGTTTACACCGACCARAACAGTAAGTCAGAGGARAGGGGTTACAAGCTATGCG
TCGACAGTTTCITCGACTAGGC TCAGTGAGACTGRAAGTGATGGTCCARATTTCATCGTTACAGACTGAAARATGTTC
GITIGGGAATGTCTTGAGTGETGTAGARGAAGATGGGTTGGTTCTTGTGGGTGCTTCATCTTCARGGTCTCATGGAG
AGCGACTCTTTTACTCTATGCATCTTCAGATAAARAATGGCCAGGTGAAT TCCGAAGAATTAGGTGATAGATTGTTG
TACTTGTACGAGAAATGTGGACACTCGTITACATGA

>S5EQIDNG: 91

CCACGTCGTCTGCGCEECCEACTCCTTCTACGTCGGCCTCCCGATCCCGETGGETGTCCGLCGECEAGGAGCTGATGE
CEEEECGARCCTCATCCACARCGCCTACGAGCGUGACCGCCGGAAGCAGCGCAACGAGCTCTACTCCTCCCTCCGTG
CTCTCCTOCCCGACGCCGAT CACACTARGAAGC TGAGCATCCCGRACGACGETGTCTCGCGTGCTCAAGTACATACCC
GAGCTGCAGAAGCAGSTGGAGAAT CTGGAGAGGARGAAGAAGGAGCTGACGACGACGAGCACCACCAACTGCAARCC
AGGAGTGTTGGEEGAGCCAGC TGATGAGCGAGGGCATGEC TCCCATCGTTTCGGCTACCTGCATCAATGACATGGAGA
TCATGGTTCAGGTCAGCTTGTTGAGCARTGTGGCEGGETTCAGTTCTTCCTCTCTCCAAGTGTATCARAGTACTGGAG
ARCGAAGGTCTTCACT TCATCAGT TCATCGACT TCCTCCGGAT TTGGGAACAGGACATTCTACAGTATCCATCTTCA
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GAGRRGTGARGGAACGATCARCGAGGAGSTGCCCAGCATTTTGTGARAGGTTGGAGARAGTCGTCRAGGARCERAGCRAR
AGCTT

>SEQIDNC: 92

ATGGAGCACCAGCTGTTCGATGACCCCTTCTCTAGCAGCATCTCGTCGC TGGAGGCGGACATCTTCTCCGCCGGCGE
CCAGCTGUCGTCGUCGLCGTGGCCEEACCTCGACCTCGACCTCGACGACGACGACGGLATCCACGACCTCTCCGCGE
CGGCCEGECARCCCCACCTCTTCAGGAGGUTATGGCTCGGEECGGAGGCTCCCACAGGARGATCAGCCACAACGCGTAC
GAGCGTGACCGCCGERAGCAGCTCAACGAGCTCTACTCCTCGCTCCGCTCCCTCCTCCCCGACGCTGACCACACTRAR
GAAGCTGAGCATCCCCACCACGGTCTCCCGAGTTCTCARGTACATCCCCGAGCTGCAGAAGCAGGTGGACRACCTGE
AGAGGAGGAAGRAGGAGCTGACGAACGCCAACTGCAAACCAGGAGTTCTGAACACGAGCCAGATTGTARCTCCCATT
GTTTCTGCTACTTGCCTCARCGATACGGAGATCATGGETTCAGGTCAGCCTGCACAGCAACGTGECTGCCACRAGTCT
TCCTCTGTCCAAGTGCATARRAGTGATGGAGRACGAAGGCCTTCACCTAATTAGTTCATCRACTTACTCCACCTTCG
ACAACAGGACATTCTATAGCCTCCATGTTCAGAGAAGTCAAAGALCGATGAAGGAGGAGTGCCCAGCATTCTGCGAT
GAACTGGAGAGGATTATC

>SEQIDNO: 93
ATGGACCATCAGCTGTTCGACGACCCCTTCGGGAGCAGCATUTCGTCGCTGGAGGUGEACATCTTCTCOGLCGGLGE
CGGCGGACAGCTGCCGTCGCCGCCETGECCEGACCTCGACCTCGACGACGACTACGACATACACGACCTCTCCGCGE
CGGCCGCCARCGCCGCCACCTCCTCGGECGECGECTATGGCTCCGGCGGCTCCGGCAGGARGCTCAGUCACAACGCA
TACGAGCGCGACCGCCGGARAGCAGC TCARCGAGCTCTACTCCTCGCTCCGATCCCTCCTCCCGGACGCTGATCACAC
TAAGRAGCTGAGCATCCCCACCACCGTGTCCCGAGTTCTCAAGTACATCCCGGAGCTGCAGAAGCAGGTGGATARCC
TGGAGAGGAGGAAGRAGGAGCTGACCARCGCCARCTGCARGUCGGGAGTTCTCARCACCARAGAGATCGTAACTCCC
ATTGTTTCTGCTACTTGCCTTARCGACACGGAGATCATGGTTCAGGTCAGCCTGCACAGCAATGTGGCCGCCACAGT
TCTCCCTCTCTCCARGTGCATAAAGGTGUTAGAARACGAAGGCCTTCTCCTCGTCAGC TCATCARCCTACTCCACCT
TCGAGRRCAAGRCATTCTATAGCCTCCATCTTCAGAGAAGTCAARGAACGATGAAGGAGCAGTGCCCAGGATTCTGE
GACGARCTGGAGAAGATCGTCAGGAAGAAAGCAGGGGCG

>SEQIDNC: 94
GUCTCGTGCCGGUGGETGUTCARGTACATCCCGGAGCTGCAGAAGCAGGTGGACGGACTGGAGRAAGRAAGARGGAGGA
GCTGACGCGCGCCAACTGCAAGCCCGGCGTGCTGACCATGAAGGAGAACATGGCTCCGATCGTGTCCGCCACCTGCC
TCGATGACAGAGAAATCATGETCCAGGTCAGCCTGGTGAGCACCATGGCCGGAGTTCTGCCCATGTCCAAGTGCATC
AAGGTGCTGGAGAACGARGGCCTACGCCTCATCAGCTCGTCCACTTCCGCGTTTCACAACAGGACGTTCTATAGCCT
CCATCTTCAGAGAACCCAACGGACGATGAGCARGGAGTGTCCGGCATTTTGTGAAGRACTGGAGAACGCCCTGACGT
AARAGGCAGGACTACGTCTACATCACCACCAG

>SEQIDNO: 85

ATGGATCACCAGCTGTACGECGACCCCTCCECGAGCAGCTTCTCTCCGCTGGAGGCACAGATCTTCTCCGGCCAGCT
GCCGCCETCGTCAACGCCATGGCCARATCTCGACGTTGACCTCGCCCTGGACCTCGACGTTCTCGRAGGATGRACATCG
TCCGGGAGCTCTCTGC TGGUACAGTGGCARACGOGGUATCGTCAGGTTCCGGCTCCGGLGUCCACAAGARAGUTCAGT
CACARCGCGTACGAGCGCGACCECCEGRAAGCAGCTCARCGAGCTATACCTCTCGETCCGTTCTCTCCTCCCGGACGT
CGACCACACCAAGAAGCTGAGTATTCCGACGACGGTGTGTCGAGCGCTCAAGTACATCCCCGAGCTGCAGARACAGE
TCGAGAATCTGGAGRAGRAGRARGAGARACTGGCTAGTGCCAACTGCAAACCAGGGGTACTGAGCGTGACCGGLAGT
ATAGCTCCAACTGTGTCCGCTACTTGCCT CAACCACAAGGAAATCATGGTTCAGATTAGCTTGCTGAGAGATACAGA
IGCTICTACAGCTCTACCTCTTTCCRAAGTGTATAAATGTACTGGAGAACGAAGGACTTCAGCTCATCAGTTCATCGA
CTTCCTCCACCTTTGGGRACARRRACGTTCTATARCCTCCATCTTCAGAGAAGTCARGGAGCCACTARACATGGAGTG
CCCATCGTTTTG

>SEQIDNC: 96
CGCAGATCTTCTCCAGCCAGCTGCCGCCGTCACCGCCGTGGLCGRAATCTCGATGTTGACGTTGACCTEGACCTCGAL
GTTCTTGAGGACGACGTCGTCCGCGARACTCTCAGGGAGGECCGECARACGEGGECATCGTCAGGCTCCGGCTCCGGCGE
CCCCGECTCCCACARAGARGCTCAGTCACRACGCGTACGAGCGLGACCGCCEGAAGCAGCTCAARCGAGCTCTACCTCT
CACTCCGTTCTCTCCTGCCGGACGUCGACCACACTAAGRAAGCTGAGTATTCCGACGATGGTGTGTCGAGCGLTCAAG
TACATCCCGAGCTGCAGAARCAGGTCGAGAATCTGGAGRAGAAGARAGAGRAACTTGLTAGT TCCAACTGCAAACCA
GAGGTACTGAGCGCAAGCGGCAGCATAGCTCTAACTGTGTCCGCTACTTGCCTCARCGACAAGGARATCATGGTTCA
GATTAGCTTGCTGAGACATACGGATGCTGCTACAGCTCTACCTCTTTCCAAGTGTATAAATGTACTGGAGRAACGAAG
GACTTGAGCTCGTCAGTTCATCGACTTCCTGCACCTT TGGEGAACARAATGTTCTATARCCTCCATCTTCAGAGARGT
CAAGGAGCGCTAACATGGGAGTGTCCATCCTTCTGTGACAAATTGGAACALGCAATCAGGAAAACAGCAGGATTA
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>SEQIDNO: 87
CGACGGAAGCAGCTCAACGACCTTTACTCCTCGCTCCGCTCCCTCCTCCCGGACGCTGACCACACCAAGRAAGCTGAG
CATCCCCACCACCGTGTCCCGAGTCCTCAAGTACATCCCGGAGCTGCAGAAGCAGGTGGACARCCTGGAGAGGAGGA
AGCGGGAGCTGACCAACGCCARCTGCARGCCGEGAGTTCTCAACACCAGCGAGATCGTRACTACTCCCATTGTTTCT
GCTACTTGCCTCAACGACACGGAGATCATGGTTCAGGTCAGCCTGCACAGCAATGTGGCAGCCACGGCTCTCCCTCT
CTCCARGTGCATAAAGGTGCTGGAGGACGCAGGCCTTCACCTCATCAGCTCATCAACCTACTCCACCTTTGGGAACA
AGRCARTTCTATAGCCTCCATCTTCAGGTGTGCATGCATGTTCATTCAATGETTCCTGCCGTTTCCTTCAATTTTTTT
ATC

>SEQIDNO: S8
MCALVPPLYPHNFGWPCGDHSFYETDDVENTFLDFEFLFDLTVTHENVS SENNRT LLDNEFVVMEELNENASERERREKT
NTMFSSLESCLPPTHQTELSVSATVSQALKY IPELOEQVERK LMEKKEELSFOISGORDLYY TDONSKSEEGVTSYAS
IVSSTRLSETEVMYQISSLOTERCSFGNY LSGVEEDGLVLVGASSSRSHGERLE Y SMHLO T KNGOVNSEELGDRLLY
LYEECGHSET

>SEQIDNC: 99
MCALVEPPLYPNFGWPCGDHSEFYETDDVENTFLDFELPDLTVTHENVSSENNRT LLDNEFVVMEEKLINHNASERERREKT
NTMFSELRSCLEPPFTHNQTEELSVEATVSQALKY IPELQEQVEELMEREKEELSFOISGORDLVYTDONSKSEEGVTSYA
STVSSTRLSETEVMVQISSLOTEKCSFGHNVLSGVEEDGLVLVGASSSREHGERLFY SMELOIENGQVNSEELGDRLL
YLYEKCGHSFT

>SEQIDHNO: 100
PRRLRGRLLLERPPDPGGVRRRGADGGANLIHNAYERDRREORNELYSSLRALLPDADHTEELSLPTTVSRVLKYIP
ELQEQVENLERKKKELTTTSTTHCKPGVLGSQLMSEGHMAP IVSATC INDMEIMVOVS LLSNVAGSVLPLSECIKVLE
HNEGLHFISSSTSSGFGMRTFYSIHLORSEGTINEECPAFCERLEKVVRNEKAKL

>SEQIDNC:101
MEHQLFDDPFSSSISSLEADIFSAGGQLESFPWPDLDLDLDDDDGIHDLSAPAGNPTSSGGYGSGGGSHREISHNAY
ERDRREQLNELYSSLRSLLPDADHTEKLSI PTTVSRVLEY IPELQEQVDNLERREKEELTNANCKPGVLNTSQIVTEI
VEATCLNDTEIMVQVSLESNVARTS LPLSKCIKVMENEGLELIS83TYSTFDNRTEFYSLHVORSQRTMEEECPAFCD
ELERITI

>SEQIDNC: 102

MDHOLFDDPFGSSISSLEADIFSAGGGGOLPSPPWPDLDLDDDY DIHDLSAPAANAATSSGEGYGSGESGRELSHNA
YERDRRKOQLNELYSSLRSLLPDADHTEKLSI PTTYVSRVLEY IPELOKOVDNLERREKELTNANCKPGVLNTEEIVTE
IVSATCLNDTEIMVOVSLHSNVAATALPLSKCIKVLENEGLLLVSSSTYSTFENKTFYSLHLORSORTMEEQCPGFC
DELEKIVREKAGA

>SEQIDNC:103
ASCRREVLEYIPELOKQVDGLEFKRKEELTRANCEPGVLTMEENMAP IVSATCLDDEEIMVOVSLYVSTMAGVLEMSKCT
KVLENEGLELISSSTSAFHNRTFYSLHLORTQRTMSKECPAFCEELENALTOKAGLRLEHHD

>SEQIDNC: 104
MDHQLYGDPSASSESPLEAQIFSGOLPPSSTPWPNLDVDLALDLDVLEDDIVRELSAGTVANARSSGSGSGAHKELS
HNAYERDRREQLNELY LSLRSLLPDADHTERLSIPTTVCRALKY IPELQKQVENLEKKEEKLASANCKPGYVLSVTGS
IAPTVSATCLNEKEIMVQISLLRDTDASTALPLSKCINVLENEGLOLISSSTSSTRGHMETEFYNLHLORSQGATKHGY
PIVL

>SEQIDNC:105

EREQLNDLYSSLRSLLPDADHTEELSIPTTVSEVLEY IPELQEOVDNLERRFERELTNANCKPGVLNTSEIVITFIVS
ATCLNDTEIMVOVSLHSNVAATALFLSKCIEVLEDAGLHLISSSTY STEFGNETEY SLHLOVCMHVHSMVPAVSENFF
I
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<210> 1
<211>777
<212> DNA
<213> Arabidopsis thaliana
<400> 1

atgtgtgcat tagtacctcc attgtttcca aactttgggt ggccatcaac gggagagtac
60

gacagctact acctcgccgg agatatcctce aacaacggcg ggtttcttga ttttecggta
120

ccggaggaga cttatggagce tgttacagcecg gtgactcaac atcagaatag ctttggtgtt
180

tctgtttcgt cggagggaaa tgaaatagac aacaatccgg tggtcgtcaa gaagcttaat
240

cacaatgcta gtgagcgtga ccgtcgcagg aaaattaact ctttgttctc atctctcececgt
300

tcatgtcttc ctgcctctgg ccaatcgaag aagctaagca ttcctgcgac ggtttctcga
360

agcttgaagt acataccaga gctgcaagag caagtgaaga agctaataaa aaagaaggaa
420

gagctcttgg tgcaaatttc aggtcaaaga aacactgaat gttacgttaa gcagccacca
480

aaggccgtcg cgaattatat ctcgaccgtt tctgcgacta ggcttggtga caacgaagtg
540

atggtccaaa tctcatcgtc caagattcat aacttttcga tatctaatgt tttaagtggg
600

ttagaagaag ataggtttgt tcttgtggac atgtcatctt caaggtctca aggagaaagg
660

cttttctaca ctttgcattt acaagtggag aagattgaaa attacaagct gaattgcgaa
720

gagttaagtc agaggatgtt gtacttgtat gaggaatgtg gaaactcata tatatga
777
<210> 2
<211> 222
<212> DNA

<213> Avena sativa
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<400> 2

gcacgaggcc
60

cccecatcact
120

gctggagaag
180

gaaggagaac
222
<210>3
<211> 2091
<212> DNA
<213> Brachypodium
<400> 3

atggggcaca
60

gcggaggceca
120

cgtgacctct
180

ggcggcggceg
240

aacgagctct
300

tcaaattgaa
360

gactaattgc
420

ccggagcetge
480

tceceteeget

gtgacgcggg

aagaaggaag

acggctccga

distachyon

agcagctgtt

tcttetecgg

ccgecatgece

gcaggaagat

actcctccect

gccatagatc

agaagaagct

agaaggaagt
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ccctectecee

tgctcaagta

agctgaccca

tcgtgtcege

cgtggacgac

cgeeggeggyg

ggcggcggec

gagccacaac

ccgctcececte

ataatttgat

gagcatcccg

ggacgggctg

cgacaccgat

catcccggag

ggcgaactgc

cacctgccete

ccgttegega

cagtggcgeg

aacacctcgt

gcgtacgagc

ctccecgacg

cctgaatcct

atcacagtgt

gagaggaada

46

cacagcaaga

ctgcagaagc

aaaccaggag

ga

gcagcatctc

ccggeggegyg

cgggcggcte

gcgaccgecg

ccgaccacac

gatggatctg

cgcgggtgcet

aggaggagct

agctgagcat

aggtggacac

ttgtggccat

gtctctggag

cctegacgac

cggctctccece

caagcagctec

cgtatgcaaa

gtgatgattt

aaagtacatc

gacgcgcgcec



540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

aactgcaagc

acctgcctcg

gcggetctge

agctcgtcca

ggtacatctg

atgcttgcectc

agaaggaaaa

cccaagatcc

gttatataac

ctgttcggaa

cagacgaagg

ttatataacg

tgatccaatc

atcggatgga

ctatatatat

ctacttaggg

taaatcagca

cacaaattaa

atcatgcata

ccggggtgat

acgacaagga

cgatgtccac

cttctgeccett

tctgcatgaa

gattcatttt

aaaaaagccce

attccgaaag

gtgtggtacc

aagacttcaa

catcatttta

gttttgctat

actgagattc

tatgatcgtt

gtgggttttg

taatctgttg

caaaatcaac

ttggctacaa

tggtgagttyg
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cgccatgaag

catcatggtt

gtgcataaag

tgggaacagg

gcecttaattt

ggcaaatttg

agcatttttc

ccgggtgcecac

ttcaacttaa

catggcacca

gtccattaac

ttctaaggcg

gtgcaagatc

gactgagaaa

atatactcat

tgaaattaaa

gaattgggag

tacaatccaa

gtgaccagat

gaccagaacg

caggtcagct

attctggaga

acgttctata

cctattggta

cctcatactt

tttgagaaac

aacactacga

atgagcatca

tcttcactag

cccggtaggt

actgagaaat

catacatata

tagacacttc

attgaataga

ctgtgttcat

tttttacgta

gaacaacaag

cacccgctcet

47

ttgctececcgat

tgctcagcgg

acgaaggtct

acctccatct

attatcaatg

actcgacatc

aaagcacaac

gtaaaaatcg

gttgatgcag

aggtccccca

tgagattaca

aagtatttct

caaagtatta

ttttatgtaa

tttgaagatc

agggcaaaaa

acaaatataa

acgagtatac

actagatgct

cgtctcecgeg

catggcggcg

tcgectegte

tcaggtaatt

tcatcgatcc

gtagtagaag

attttctgct

tttcctctta

agtggtaccc

gcccctaatt

aaggctagat

aacaaccatt

gaaaacctta

agggtgttta

atgtcaggcce

cattgtctta

attgtagcaa

acggcaaacg

cctagatgca
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taattttagg

gaccaagatt

gaacagataa

aagcaaccaa

atagcatctg

cttatataac

aacagagaaa

aagccatcaa

agcagctgtt

tctteteegg

ccgccatgece

gcaggaagat

actcctecccet

tcacagtgte

agaggaagaa

accagaacgt

aggtcagctt

ttctggagaa

cgttctataa

tctgtgacga

tatggtgcca
1680

atcatcaatc
1740

gcatgctgga
1800

aacttcgcta
1860

gtgctgttgt
1920

tgcttatatg
1980

tgtatactga
2040

gagctggaga
2091
<210>4
<211> 729
<212> DNA
<213> Brachypodium distachyon
<400> 4

atggggcaca
60

gcggaggeca
120

cgtgacctct
180

ggcggceggcg
240

aacgagctct
300

agcatcccga
360

gacgggctgg
420

gccatgaagg
480

atcatggttc
540

tgcataaaga
600

gggaacagga
660

tgcccagcegt
720

catcagtga
729
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aaaaccgaac

agaggtcggt

tctaacacag

agaatgagaa

aaggcgtaat

atgtaaataa

ccagcgaacg

gaaaaaggca

cgtggacgac

cgccggeggg

ggcggcggec

gagccacaac

ccgctcecte

gcgggtgceta

ggaggagctg

tgctccegtce

gctcagcggce

cgaaggtctt

cctcecatctt

gctggagaaa

tggaagaagc

ctcatcatcg

ccacaggttt

caaaaaaata

gcgaaactct

gcaatatata

atgagcaagg

ggactgcata

ccgttegega

cagtggcgcg

aacacctcgt

gcgtacgagce

ctccecegacg

aagtacatce

acgcgcgeca

gtctccgega

atggcggegyg

cgcctcegtca

cagagaaacc

gccatcaaga

48

acctaaaaaa

acaacatgaa

attacaaaaa

tatcttctaa

aatttatctg

ttcattaatt

agtgcccage

tgcatcagtg

gcagcatctc

ccggcggegyg

cgggcggctce

gcgaccgcecg

ccgaccacac

cggagctgca

actgcaagcc

cctgcctcga

cggctetgcee

gctcgtccac

agcgaacgat

aaaaggcagyg

cgagtatgaa

caattaagat

gcttaacaga

taacatgtgt

aagtatgtag

tcatttaatt

gttctgtgac

gtctctggag

cctcgacgac

cggctctcce

caagcagctc

caagaagctg

gaaggaagtg

cggggtgatce

cgacaaggac

gatgtccacg

ttctgcettt

gagcaaggag

actgcatatg



10

15

tagaaaagaa

gaggtgaagc

actccgacgce

gtgtgcgagc

agtgcttggt

atgggtttgt

gtttgcatct

agagaatgta

ttcttttagt

tttattttte

<210>5
<211> 587
<212> DNA
<213> Brassica napus
<400> 5

aaaaaaaaat
60

gacgaaactg
120

tgcaatatct
180

cgtccctgtce
240

tcgctttgac
300

tcggaagaag
360

ctcgtctaca
420

gagctaagcc
480

ctgttcttgt
540

agttgtttcg
587
<210>6
<211> 595
<212> DNA

<213> Brassica napus

<400> 6
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gaaaagagdtt

catctccgat

tgtcgtcgtt

tgtcactgtc

gcttctatga

tcttgttgat

tcaaatggga

tacttgtatg

tatgtcatct

ttgtcgaaat

tatcgggtct

cgagagtcgce

aatttcggca

catgcaacga

tatgtcctcce

gtttcatctt

aacataaata

aggaatgcgg

gtttctcaac

caatgatcga

49

ctctcacgag

cgtcatccct

cctcectegece

ataaatactc

ggtttatgct

ctaggtctca

atcacgagct

aaactcgttt

atgtaacatt

ttatcgce

tcacggcgte

atcccactcc

aagtcgccat

tgtgtctgca

ttgcccagat

tggagaaagg

gacgtgcgaa

agatgataat

catgtagccg
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acgaaactgg

gcaatatcta

gtccctgteg

attgtgcgag

cagtgcttgg

gatgggtttg

agtttgcatc

cagagaatgt

tttcttttag

cgtttatttt

aaaaaaatta

cgaaactgga

caatatctac

tcecectgtegt

gtgtctgcat

tgcccagatt

ggagaaaggc

acgtgcgaag

gatgataatc

atgtagccga

catgctactg

gacggcgteg
60

tcccactcect
120

agtcgccatc
180

cgaaattgaa
240

atcgctttga
300

ttcggaagaa
360

gctcgtctac
420

agagctaagc
480

tctgttcttg
540

cgagttgttt
595
<210>7
<211> 631
<212> DNA
<213> Brassica napus
<400>7

gacgacaaaa
60

acggcgtcga
120

cccactectyg
180

gtcgccatcg
240

taaatactct
300

gtttatgctt
360

taggtctcat
420

tcacgagctyg
480

aactcgttta
540

tgtaacattc
600

atcacattta
631
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aggtgaagcc

ctccgacgcet

tgtaagccct

ctgtcactgt

tgcttctatg

ttcttgttga

ttcaaatggg

atacttgtat

gttatgtcat

cttgtcgaaa

gaaaagaaga

ggtgaagcca

tccgacgctyg

gtaagcccta

cgctttgaca

cggaagaaga

tcgtectacag

agctaagcca

tgttettgtt

gttgtttcgt

aatattgact

atctccgatce

gtcgtcgtta

aggtctgatt

ccatgcaacg

atatgtcctc

tgtttcatct

aaacataaat

gaggaatgcg

ctgtttctca

ttcaatgatec

aaagagttta

tctcecgateg

tcgtecgttaa

ggtgcgagct

gtgcttggtg

tgggtttgtt

tttgcatectt

gagaatgtat

tcttttagtt

ttattttctt

g

50

gagagtcgcc

atttcggcac

tgtctttcct

aataaatact

cggtttatgc

tctaggtcetce

aatcacgagc

gaaactcgtt

acatgtaaca

gattatcaca

tcgggtctcet

agagtcgccg

tttcggcacc

gtcactgtcc

cttctatgat

cttgttgatg

caaatgggaa

acttgtatga

atgtcatctg

gtcgaaatca

gtcatcccta

ctcctcgceca

tttaaatcga

ctgtgtctge

tttgcccaga

atggagaaag

tgacgtgcga

tagatgataa

ttcatgtagc

tttac

ctcacgagtc

tcatccctat

tcctegcecaa

atgcaacgaa

atgtcctccg

tttcatcttc

acataaataa

ggaatgcgga

tttctcaaca

atgatcgatt
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15

<210> 8
<211> 693
<212> DNA
<213> Brassica rapa
<400> 8

acgacaaaaa
60

gcgtcgacga
120

actcctgcaa
180

gccatcgtcce
240

attgaaattg
300

ctttgacagt
360

gaagaagatg
420

cgtctacagt
480

gctaagccag
540

gttcttgttt
600

ttgtttegtt
660

atattgactg
693
<210>9
<211>723
<212> DNA

<213> Glycine max

<400> 9

aaaattagaa

aactggaggt

tatctactct

ctgtcgtgta

tgcgagctgt

gcgtggtgcet

ggtttgttct

ttgcatcttc

agaatgtata

ctttttgtta

tattttcttg

attactatga
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aagaagaaaa

gaagccatct

gacgctgtcg

agccctaggt

cactgtccat

tctatgatat

ttgttgatgt

aaatgggaaa

cctgtatgag

tgtcgtctgt

tcgaaatcaa

aattcactaa

gagtttatcg

ccgatcgaga

tcgttaattt

ctgatttgte

gcaacgaata

gtcctectggt

ttcatcttct

cataaataat

gaatgcggaa

ttctcaacat

tgatcgatta

tat

51

ggtctctcte

gtcgccgtcea

cggcacctcc

tttcectttta

aatactctgt

ttatgctttg

aggtctcatg

cacgagctga

actcgtttag

gtaacattca

tcacatttac

acgagtcacg

tcecetatcecece

tcgccaagte

aatcgacgaa

gtctgcateg

cccagattcg

gagaaaggct

cgtgcgaaga

atgataatct

tgtagccgag

atgctactga
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tgttttcccece

atgatgtgte

aacttgaaat

ttagccacaa

ttcgttcact

cgcgagtttt

aagaggagct

ctcaaaggag

attgtgaagce

tcttgcaatg

ttggaggaag

ccgaaattct
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tccggtgtte

ttcagattac

agaaaggtcc

cgctagtgaa

tcttectggg

aaaatacata

tctgtgcaga

aatttcccat

tgttgttcac

tttagaaaat

ggtcttctac

aactgagaag

tcaaccaagg

tcatttccct

tctgcaccat

cgtgatcgcce

ccagatcaaa

cctgagttac

atttcaaaaa

cacaattctg

atttcctett

aatggccttt

aacttgcatt

cttttgtcaa

gatggttctt

atcaattttt

cccctgaaga

gcaagaaggt

cgaaaaaaat

aacatcaagt

atctcaaagg

attttgctgt

atgaggctca

atttgctaaa

tccaggtgga

tatatgagaa

agaagaagag

tgcaccacag

ccctgccatg

taatgacttg

gagcattcca

gcaagcacta

agattcggtg

ttcaactagt

caaggctcca

tgcttcttce

aaaaactcat

gcaaaggatt

atggggcacc agacccagat gttcgacgac ccgttcgcga gcagtatgte gtccecctggac

gcagacatct tctceccgtege cggcggectce cacccatcecge agtggecggg actcgaccac

atggttgctt
60

ccattaagct
120

acacagattg
180

gtcaaaaagc
240

gtttcttcac
300

gctacagttt
360

actaagaaaa
420

aacaaagaat
480

aggctcaacg
540

ctatccgaca
600

tctgaaactt
660

agattagagt
720

ttc
723
<210> 10
<211>738
<212> DNA
<213> Hordeum vulgare
<400> 10
60
120

52
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tggcgccgge

atggctcggg

agctcaacga

agctgagcat

aggtggacgg

tattgaccat

agatcatggt

gcatcaaagt

agaacaggac

gtccggcatt

atcaccag

ctcgagcagce

cgccgecgtyg

tctcecegegee

gcggctccca

acgagctcta

gacgtctcge
180

gggggcggcg
240

cgccgcaagce
300

cacaccaaga
360

ctgcagaagc
420

aagccaggcg
480

gacgaaaggg
540

atgtccaagt
600

tctgctttee
660

agcaaagagt
720

ctacgtctac
738
<210> 11
<211>723
<212> DNA
<213> Panicum virgatum
<400> 11

atgacccctt
60

agcggcgegt
120

atccacgacc
180

ggaggctccg
240

aagcagctca
300
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tgccaacaac

ctcccaccge

gctctactcc

tccgatcacg

actggagaag

gaaggagaac

ccaggttagce

gctggagaac

gttctatagc

ttgtgaagaa

atctcgtcge

gccggacctc

ggcggccaac

caggaagctc

ctcctegcete

ggcacctcct

aagatcagcc

gacctccgcet

gtgtcgeggyg

aagaaggagg

acggtcccga

ttggtgagca

gaaggcctcc

ctccatctte

ctggagaatg

tggaggcgga

gaactcgacc

gccacctect

agccacaacg

cgctcectcece

53

ccggcggcta

acaacgcgta

ccetectece

tgctcaagta

agcttacgag

tcgtgtcege

ccatggccgg

gcctcatcag

agagaaccca

ccctgacgcea

catcttctcc

tcgacctcga

caggaggcta

cgtacgagcg

tccececgacge

cggctccecccee

cgagcgcgac

cgactccgat

catcccggag

ggccagctgce

cacctgcctc

agctctgceccce

ctcgtccact

acggacgatg

gaaggcggga

gccggeggec

cgacgacgac

tggcteggge

cgaccgccgg

tgaccacact
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gcatccccac

acaacctgga

agacgagcca

tggttcaggt

taaaagtgct

acaacaggac

gcccagcatt

tttecttette

aagatcttat

gccttcaaca

atcaacctga

agaaaatcaa

aaaagctaag

aagaagctga
360

aagcaggtgg
420

ggagttctga
480

acggagatca
540

tccaagtgca
600

tccacctteg
660

aaggaggagt
720

gcg
723
<210> 12
<211> 351
<212> DNA
<213> Solanum lycopersicum
<400> 12

atgttagcca
60

tggcttttgg
120

tctcaaaaaa
180

ggtgatcagt
240

gaccgtagaa
300

gatcatacga
351
<210> 13
<211>714
<212> DNA

<213> Triticum aestivum

<400> 13
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cacggtctcc

gaggaggaag

gattgtaact

cagcctgcag

ggagaacgaa

attctatagce

ctgcgatgaa

ttctectect

aagccatgaa

ttgtgattca

tcagacggtt

cagcttatat

cattccatca

cgagttctca

aaggagctga

cccattgttt

agcaatgtgg

ggccttcacc

ctccatctte

ctggagagga

ttattttcta

ttaacaaata

aataaatttg

aagaagctta

tcttectectte

acagtatcaa

54

agtacatccc

cgaacgccaa

ctgctacctg

ctgccacaag

tgattagttc

agagaagtca

ttatcaagaa

ctactactaa

gtggagaaac

atcaaattat

atcataacgc

gttctttact

gaattctaaa

cgagctgcag

ctgcaaacca

cctcaacgat

tcttectcetg

atcaacttac

aagaacgatg

Jaaagcaggg

taattttggt

ttcaaattca

tatcaacagt

aagtgaacgt

acctccttcet

g
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20

atggggcacc agcaccagat
60

gaagacatgt tctccggtgce
120

ggcttggata acgacatacc
180

tctggatcac accgcaagat
240

aacgagcaat attcctccct
300

agcattccga ccacggtgtc
360

gaccgcctgg agaagaagaa
420

aggcagaaca cggccccgat
480

caggtcagcc tggtgagcac
540

ctggagaacc aaggccttcg
600

ttctacagcc tccatcttca
660

tgtaacgaat tggagaacgc
714
<210> 14
<211> 617
<212> DNA

<213> Triticum aestivum

<220>

<221> caracteristica miscelanea
<222> (469)..(469)
<223>nesa,c,g,ot

<220>

<221> caracteristica miscelanea
<222> (504)..(505)
<223>nesa,c,g,ot

<400> 14
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gttcaacgac

cggaggctac

gtcggegeeg

gagtcacaac

ccgcetceecte

gegggtgatce

ggaggagctg

cgtgtccgece

catggcggga

cctcataaat

gagaacccaa

tgtgaagcaa

cccttegega

caccacctca

gctgccaaca

gcgtacgaac

ctccecgacg

aactacatcc

aggcggggcea

acctgecteg

gctctgccca

tcctecgactt

cggacaatga

aaggcgggac

gcagcatgtec

cgccgtcecat

acgccacctc

gtgaccgccg

atgatcacac

cggagctgca

gctgcgagca

acgacaggga

tgtccaagtg

ccgcgtttcea

gcaaggaggg

tacatctaca

gtcactggag

gcagtggcceg

ctcecggtgge

caagcagctc

caagaagatg

gaaggaggta

aggcgccatg

gatcatggtc

catcaaggtg

gaacaggacg

ccaaacattt

tcat

atggggcacc agcaccagat gttcgaagac ccgttcgcga gcagcatatc gtcgetggag

60

55



10

15

20

tctcegtege

tggccececgge

atggctcggg

agctcaacga

agcttagcat

aggtggacgg

tgctgaccat

agatcatggt

caggtgctga

tcatcte

agcaccagat

tctcegtege

tggcgeccgge

acggctcggg

agctcaacga

aactgagcat

aggtggacgg

gccgagatat
120

gacatcccge
180

gggggcggcg
240

cgccgcaagce
300

cacacgaaga
360

ctgcagaagc
420

aagcccggcg
480

gacgacaggg
540

gtcaagtgct
600

gactctatat
617
<210> 15
<211> 434
<212> DNA
<213> Triticum aestivum
<400> 15

atggggcacc
60

gcggacatct
120

gacgtcccegt
180

ggtggcggcg
240

cgccgcaagce
300

cacacgaaga
360

ctgcagaagc
420

434

agcccggegt getg

<210> 16
<211> 261
<212> DNA
<213> Triticum aestivum

<400> 16

ES 2 560 806 T3

cggcggcecac

tgccaataac

ctcccatcge

gctctactcee

tccgatcacg

cctggagaag

gaagggggac

ccanngtcag

gacgaaggct

gttcgaagac

cgcecggecac

tgccaacaac

ctcccaccge

gctctactcce

tccgatcacg

actggagaag

caccatacgc

ggcacctcct

aagatcagcc

gacctccgcet

gtgtcgeggg

aadgaaggagg

acggctccga

ctggtgagca

cggctcatag

ccgttegega

caccatccgce

ggcacatcct

aagatcagcc

gacctccgcet

gtgtcgcggg

aagaaggagg

56

agtggceggyg

ccggcggcta

acaacgccta

ccctectece

tgctcaagta

agctgacgcg

tcgtgtceng

ccatgggegg

tcgtcactcce

gcagcatatc

agtggccggyg

ccggcggcta

acaacgcgta

ccctectecce

tgctcaagta

agctgacgcg

cctcgaccac

cggctccccee

cgagcgcgac

cgacaccgat

catcccggag

cgccagcetge

ccactgcctce

agtctgccat

ggttcagaca

gtcgctggag

cctcgaccac

cggctccecccee

cgagcgcgac

cgacaccgat

catcccggag

cgccaactge
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15

20

aacaacgcca
60

gagcgtgacc
120

gatgacgacc
180

atcccggagce
240

gccagctacg
261

<210> 17

<211> 228
<212> DNA
<213> Zea mays

<400> 17

cgtgtcccga
60

gaggaagaag
120

cgtaactccc
180

cctgcacagc
228

<210> 18
<211> 258
<212> PRT

cctcecteecgg

gccgcaagcea

acaataagaa

tgcagaagga

agcaagcgcce

gttctcaagt

gagctgacca

attgtttctg

gatgtggccg

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 18

ES 2 560 806 T3

cggctctgga

gctcaacgag

gatgagcatt

ggtagacggc

acatcccgga

acgccaactg

ctacctgecect

ccacagctct

tcacaccgaa

caatattcct

ccgaccacgg

ctggagaaga

gctgcagaag

caagccggga

caacgacacg

ccctetcectee

agatgagtca

cccteegetce

tgtcgegggat

agaaggagga

caacgcgtac

cctectecce

gatcaagtac

gctgaggcgg

caggtggaca acctggagag

gttctgaaaa ccaccaaggc

gagatcatgg ttcaggtcag

aagtgcat

Met Cys Ala Leu Val Pro Pro Leu Phe Pro Asn Phe Gly Trp Pro Ser

1

5

10

57

15



10

Thr

Gly

Thr

Glu

65

His

Ser

Ser

Gln

Gln

145

Lys

Asp

Ser

Val

Leu

225

Glu

Tyr

Gly

Gly

Ala

50

Gly

Asn

Ser

Ile

Glu

130

Ile

Ala

Asn

Ile

Asp

210

His

Leu

Ile

<210> 19

<211> 158

Glu

Phe

35

Val

Asn

Ala

Leu

Pro

115

Gln

Ser

Val

Glu

Ser

195

Met

Leu

Ser

<212> PRT
<213> Avena sativa

<400> 19

Tyr

20

Leu

Thr

Glu

Ser

Arg

100

Ala

Val

Gly

Ala

Val

180

Asn

Ser

Gln

Gln

Asp

Asp

Gln

Ile

Glu

85

Ser

Thr

Lys

Gln

Asn

165

Met

Val

Ser

Val

Arg

245

Ser

Phe

His

Asp

70

Arg

Cys

Val

Lys

Arg

150

Tyr

Val

Leu

Ser

Glu

230

Met

Tyr

Pro

Gln

55

Asn

Asp

Leu

Ser

Leu

135

Asn

Ile

Gln

Ser

Arg

215

Lys

Leu

Tyr

Val

40

Asn

Asn

Arg

Pro

Arg

120

Ile

Thr

Ser

Ile

Gly

200

Ser

Ile

Tyr

ES 2 560 806 T3

Leu

25

Pro

Ser

Pro

Arg

Ala

105

Ser

Lys

Glu

Thr

Ser

185

Leu

Gln

Glu

Leu

Ala

Glu

Phe

Val

Arg

Ser

Leu

Lys

Cys

Val

170

Ser

Glu

Gly

Asn

Tyr

250

Gly

Glu

Gly

Val

75

Lys

Gly

Lys

Lys

Tyr

155

Ser

Ser

Glu

Glu

Tyr

235

Glu

Asp

Thr

Val

60

Val

Ile

Gln

Tyr

Glu

140

Val

Ala

Lys

Asp

Arg

220

Lys

Glu

58

Ile

Tyr

45

Ser

Lys

Asn

Ser

Ile

125

Glu

Lys

Thr

Ile

Arg

205

Leu

Leu

Cys

Leu

30

Gly

Val

Lys

Ser

Lys

110

Pro

Leu

Gln

Arg

His

190

Phe

Phe

Asn

Gly

Asn

Ala

Ser

Leu

Leu

95

Lys

Glu

Leu

Pro

Leu

175

Asn

Val

Tyr

Cys

Asn

255

Asn

Val

Ser

Asn

80

Phe

Leu

Leu

Val

Pro

160

Gly

Phe

Leu

Thr

Glu

240

Ser



10

Arg

Lys

Pro

Leu

Thr

65

Val

Lys

Ser

Arg

Leu
145

His

Lys

Glu

Thr

50

Ala

Gln

Cys

Thr

Thr

130

Glu

<210> 20

<211> 242

Glu

Leu

Leu

35

Gln

Pro

Val

Ile

Ser

115

Gln

Asn

<212> PRT
<213> Brachypodium distachyon

<400> 20

Ala

Ser

20

Gln

Ala

Ile

Ser

Lys

100

Ala

Arg

Ala

Ser

Ile

Lys

Asn

Val

Leu

85

Val

Phe

Thr

Ile

Leu

Pro

Gln

Cys

Ser

70

Leu

Leu

Gln

Ile

Lys
150

Arg

Ile

Val

Lys

55

Ala

Ser

Glu

Asn

Ser

135

Arg

Ser

Thr

Asp

40

Pro

Thr

Asn

Asn

Lys

120

Lys

Ala

ES 2 560 806 T3

Leu

Val

25

Thr

Gly

Cys

Met

Glu

105

Thr

Val

Gly

Leu

10

Thr

Leu

Val

Leu

Ala

90

Gly

Phe

Cys

Met

Pro

Arg

Glu

Val

Asp

75

Gly

Leu

Tyr

Pro

Arg
155

Asp

Val

Lys

Ala

60

Asp

Ala

Arg

Ser

Ala

140

Leu

59

Thr

Leu

Lys

45

Met

Arg

Leu

Leu

Leu

125

Phe

Gln

Asp

Lys

30

Lys

Lys

Asp

Pro

Val

110

His

Cys

Gln

His

15

Tyr

Glu

Glu

Ile

Val

95

Ser

Val

Asp

Ser

Ile

Glu

Asn

Met

80

Ser

Ser

Gln

Glu
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Met

Ser

Arg

Ala

Arg

65

Asn

Thr

Ile

Glu

Gln

145

Ile

Pro

Val

His

Cys
225

His

Gly

Ser

Ala

Ala

50

Lys

Glu

Lys

Pro

Leu

130

Asn

Met

Met

Ser

Leu

210

Asp

Gln

<210> 21

<211> 241

His

Leu

Gly

Asn

Met

Leu

Lys

Glu

115

Thr

Val

Val

Ser

Ser

195

Gln

Glu

<212> PRT
<213> Glycine max

<400> 21

Lys

Glu

20

Gly

Thr

Ser

Tyr

Leu

100

Leu

Arg

Ala

Gln

Thr

180

Ser

Arg

Leu

Gln

Ala

Gly

Ser

His

Ser

85

Ser

Gln

Ala

Pro

Val

165

Cys

Thr

Asn

Glu

Leu

Glu

Leu

Ser

Asn

70

Ser

Ile

Lys

Asn

Val

150

Ser

Ile

Ser

Gln

Lys
230

Phe

Ala

Asp

Gly

55

Ala

Leu

Pro

Glu

Cys

135

Val

Leu

Lys

Ala

Arg

215

Ala

Val

Ile

Asp

Gly

Tyr

Arg

Ile

Val

120

Lys

Ser

Leu

Ile

Phe

200

Thr

Ile

ES 2 560 806 T3

Asp

Phe

25

Arg

Ser

Glu

Ser

Thr

105

Asp

Pro

Ala

Ser

Leu

185

Gly

Met

Lys

Asp

10

Ser

Asp

Gly

Arg

Leu

90

Val

Gly

Gly

Thr

Gly

170

Glu

Asn

Ser

Lys

Pro

Gly

Leu

Ser

Asp

75

Leu

Ser

Leu

Val

Cys

155

Met

Asn

Arg

Lys

Lys
235

Phe

Ala

Ser

Pro

60

Arg

Pro

Arg

Glu

Ile

140

Leu

Ala

Glu

Thr

Glu

220

Ala

60

Ala

Gly

Ala

45

Gly

Arg

Asp

Val

Arg

125

Ala

Asp

Ala

Gly

Phe

205

Cys

Gly

Ser

Gly

Met

Gly

Lys

Ala

Leu

110

Lys

Met

Asp

Ala

Leu

190

Tyr

Pro

Leu

Ser Ile
15

Gln Trp

Pro Ala

Gly Gly

Gln Leu

80

Asp His
95

Lys Tyr

Lys Glu

Lys Asp

Lys Asp

160

Ala Leu

175

Arg Leu

Asn Leu

Ala Phe

His Met
240
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Met

Leu

Pro

Arg

Ser

65

Val

Met

Leu

Cys

Gln
145

Arg

His

Leu

Phe

Glu

225

Phe

Val

Glu

Tyr

Ser

50

His

Ser

Ser

Gln

Arg

130

Arg

Leu

Lys

Tyr

Tyr

210

Ile

<210> 22

<211> 246

Ala

Glu

Gln

35

Ser

Asn

Ser

Ile

His

115

Ile

Arg

Asn

Ala

Leu

195

Asn

Leu

<212> PRT
<213> Hordeum vulgare

<400> 22

Leu

Glu

20

Phe

Ala

Ala

Leu

Pro

100

Gln

Ser

Ile

Asp

Pro

180

Leu

Leu

Thr

Phe

Pro

Phe

Pro

Ser

Arg

85

Ala

Val

Lys

Ser

Cys

165

Leu

Asn

His

Glu

Ser

Leu

Ala

Ser

Glu

70

Ser

Thr

Gln

Asn

His
150

Glu

Ser

Ala

Phe

Lys
230

Pro

Ser

Pro

Pro

55

Arg

Leu

Val

Ala

Leu

135

His

Ala

Asp

Ser

Gln

215

Leu

Pro

Tyr

Gln

40

Glu

Asp

Leu

Ser

Leu

120

Lys

Asn

Val

Ile

Ser

200

Val

Leu

ES 2 560 806 T3

Val

Asp

25

Thr

Asp

Arg

Pro

Arg

105

Thr

Gly

Ser

Val

Leu

185

Ser

Glu

Ser

Phe

10

Val

Gln

Pro

Arg

Gly

Val

Lys

Asp

Asp

His

170

Gln

Glu

Lys

Ile

Ser

Ser

Ile

Ala

Lys

75

Pro

Leu

Lys

Ser

Phe
155

Ile

Cys

Thr

Thr

Tyr
235

Thr

Ser

Glu

Met

60

Lys

Asp

Lys

Lys

Val

140

Ala

Ser

Leu

Phe

His

220

Glu

61

Lys

Asp

Leu

45

Val

Val

Gln

Tyr

Glu

125

Asn

Val

Ser

Glu

Gly

205

Arg

Lys

Gly

Tyr

30

Glu

Lys

Asn

Thr

Ile

110

Glu

Lys

Ser

Tyr

Asn

190

Gly

Leu

Gln

Trp

15

Ser

Ile

Lys

Asp

Lys

Pro

Leu

Glu

Thr

Glu

175

Asn

Arg

Glu

Arg

Phe

Phe

Glu

Leu

Leu

80

Lys

Glu

Leu

Ser

Ser
160

Ala

Gly

Val

Ser

Ile
240



Met

Ser

Ser

Asn

Gly

65

Arg

Pro

Arg

Glu

Leu

145

Asp

Gly

Leu

Tyr

Pro

225

Leu

Gly

Ser

Gln

Asn

50

Ser

Arg

Asp

Val

Lys

130

Thr

Glu

Ala

Arg

Ser

210

Ala

Arg

<210> 23

<211> 241

His

Leu

Trp

35

Gly

Gly

Lys

Ser

Leu

115

Lys

Met

Arg

Leu

Leu

195

Leu

Phe

Leu

<212> PRT
<213> Panicum virgatum

Gln

Asp

20

Pro

Thr

Ser

Gln

Asp

100

Lys

Lys

Lys

Glu

Pro

180

Ile

His

Cys

His

Thr

Ala

Gly

Ser

His

Leu

85

His

Tyr

Glu

Glu

Ile

165

Met

Ser

Leu

Glu

His
245

Gln

Asp

Leu

Ser

Arg

70

Asn

Thr

Ile

Glu

Asn

150

Met

Ser

Ser

Gln

Glu

230

Gln

Met

Ile

Asp

Gly

55

Lys

Glu

Lys

Pro

Leu

135

Thr

Val

Lys

Ser

Arg

215

Leu

Phe

Phe

His

40

Gly

Ile

Leu

Lys

Glu

120

Thr

Val

Gln

Cys

Thr

200

Thr

Glu

ES 2 560 806 T3

Asp

Ser

25

Asp

Tyr

Ser

Tyr

Leu

Leu

Arg

Pro

Val

Ile

185

Ser

Gln

Asn

Asp

10

Val

Val

Gly

His

Ser

90

Ser

Gln

Ala

Ile

Ser

170

Lys

Ala

Arg

Ala

Pro

Ala

Ser

Ser

Asn

75

Asp

Ile

Lys

Ser

Val

155

Leu

Val

Phe

Thr

Leu
235

Phe

Gly

Leu

Pro

60

Ala

Leu

Pro

Gln

Cys

140

Ser

Val

Leu

Gln

Met

220

Thr

62

Ala

Gly

Ala

45

Gly

Tyr

Arg

Ile

Val
125

Lys

Ala

Ser

Glu

Asn

205

Ser

Gln

Ser

Leu

30

Pro

Gly

Glu

Ser

Thr

110

Asp

Pro

Thr

Thr

Asn

190

Arg

Lys

Lys

Ser

15

His

Ala

Gly

Arg

Leu

95

Val

Gly

Gly

Cys

Met

175

Glu

Thr

Glu

Ala

Met

Pro

Ala

Asp

Asp

80

Leu

Ser

Leu

Val

Leu

160

Ala

Gly

Phe

Cys

Gly
240
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<400> 23

Met
1

Pro

Asp

Ala

Gly

65

Lys

Ala

Leu

Arg

Thr

145

Thr

Ser

His

Tyr

Pro

225

Ala

Thr

Pro

Leu

Asn

50

Ser

Gln

Asp

Lys

Lys

130

Ser

Glu

Leu

Leu

Ser

210

Ala

<210> 24

<211> 117

Pro

Ala

Asp

Ala

His

Leu

His

Tyr

115

Lys

Gln

Ile

Pro

Ile

195

Leu

Phe

<212> PRT
<213> Solanum lycopersicum

<400> 24

Ser

Ala

20

Leu

Thr

Arg

Asn

Thr

100

Ile

Glu

Ile

Met

Leu

180

Ser

His

Cys

Arg

Ser

Asp

Ser

Lys

Glu

85

Lys

Pro

Leu

Val

Val

165

Ser

Ser

Leu

Asp

Ala

Gly

Asp

Ser

Leu

70

Leu

Lys

Glu

Thr

Thr

150

Gln

Lys

Ser

Gln

Glu
230

Ala

Ala

Asp

Gly

55

Ser

Tyr

Leu

Leu

Asn

135

Pro

Val

Cys

Thr

Arg

215

Leu

Ser

Ser

Asp

Gly

His

Ser

Ser

Gln

120

Ala

Ile

Ser

Ile

Tyr

200

Ser

Glu

ES 2 560 806 T3

Arg

Pro

25

Ile

Tyr

Asn

Ser

Ile

105

Lys

Asn

Val

Leu

Lys

185

Ser

Gln

Arg

Arg
10

Pro

His

Gly

Ala

Leu

90

Pro

Gln

Cys

Ser

Gln

170

Val

Thr

Arg

Ile

Trp

Trp

Asp

Ser

Tyr

75

Arg

Thr

Val

Lys

Ala

155

Ser

Leu

Phe

Thr

Ile
235

Arg

Pro

Leu

Gly

60

Glu

Ser

Thr

Asp

Pro

140

Thr

Asn

Glu

Asp

Met

220

Lys

63

Arg

Asp

Ser
45

Gly

Arg

Leu

Val

Asn

125

Gly

Cys

Val

Asn

Asn

205

Lys

Lys

Thr

Leu

30

Ala

Gly

Asp

Leu

Ser

110

Leu

Val

Leu

Ala

Glu

190

Arg

Glu

Lys

Ser Ser

15

Glu Leu

Pro Ala

Ser

Arg

Pro

95

Arg

Glu

Leu

Asn

Ala

175

Gly

Thr

Glu

Ala

Gly

Arg

80

Asp

Val

Arg

Lys

Asp

160

Thr

Leu

Phe

Cys

Gly
240
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Met Leu Ala

Asn Asn Phe

Asn Ser Gly
35

Asp Ser Asn
50

Gln Pro Asp
65

Asp Arg Arg

Leu Pro Pro

Ser Arg Ile
115

<210> 25
<211> 238
<212> PRT

Ile

Gly

20

Glu

Lys

Gln

Lys

Ser

100

Leu

Ser

Trp

Thr

Phe

Thr

Lys

85

Asp

Lys

<213> Triticum aestivum

<400> 25

Met Gly His
1

Ser Ser Leu

Leu Thr Pro
35

Ala Pro Ala
50

Gln

Glu

20

Ser

Ala

His

Glu

Met

Asn

Ser

Leu

Ser

Asp

Val

70

Ile

His

Gln

Asp

Gln

Asn

Ser

Leu

Asn

Gln

55

Lys

Asn

Thr

Met

Met

Trp

Ala
55

Ser

Glu

Ser

40

Ile

Lys

Ser

Lys

Phe

Phe

Pro

40

Thr

ES 2 560 806 T3

Pro

Asp

25

Ser

Ile

Leu

Leu

Lys
105

Asn

Ser

25

Gly

Ser

Pro

10

Leu

Gln

Ile

Asn

Tyr

90

Leu

Asp

10

Gly

Leu

Ser

Leu

Ile

Lys

Asn

His

75

Ser

Ser

Pro

Ala

Asp

Gly

Phe

Ser

Ser

Ser

60

Asn

Ser

Ile

Phe

Gly

Asn

Gly

64

Ser

His

Leu

45

Gly

Ala

Leu

Pro

Ala

Gly

Asp

45

Ser

Thr

Glu

30

Gln

Asp

Ser

Arg

Ser
110

Ser

Tyr

30

Ile

Gly

Thr

15

Leu

His

Gln

Glu

Ser

95

Thr

Ser

15

His

Pro

Ser

Thr

Thr

Cys

Tyr

Arg

80

Leu

Val

Met

His

Ser

His
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15

Arg

65

Asn

Thr

Ile

Glu

Ala

145

Gln

Cys

Thr

Thr

Glu
225

Lys

Glu

Lys

Pro

Leu

130

Pro

Val

Ile

Ser

Gln

210

Asn

<210> 26

<211> 206

Met

Gln

Lys

Glu

115

Arg

Ile

Ser

Lys

Ala

195

Arg

Ala

<212> PRT
<213> Triticum aestivum

<220>
<221> caracteristica miscelanea
<222> (157)..(157)
<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<220>
<221> caracteristica miscelanea
<222> (168)..(169)
<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<400> 26

Ser

Tyr

Met

100

Leu

Arg

Val

Leu

Val

180

Phe

Thr

Val

His

Ser

85

Ser

Gln

Gly

Ser

Val

165

Leu

Gln

Met

Lys

Asn

70

Ser

Ile

Lys

Ser

Ala

150

Ser

Glu

Asn

Ser

Gln
230

Ala

Leu

Pro

Glu

Cys

135

Thr

Thr

Asn

Arg

Lys

215

Lys

Tyr

Arg

Thr

Val

120

Glu

Cys

Met

Gln

Thr

200

Glu

Ala

ES 2 560 806 T3

Glu

Ser

Thr

105

Asp

Gln

Leu

Ala

Gly

185

Phe

Gly

Gly

Arg

Leu

90

Val

Arg

Gly

Asp

Gly

170

Leu

Tyr

Gln

Leu

Asp

75

Leu

Ser

Leu

Ala

Asp

155

Ala

Arg

Ser

Thr

His
235

Arg

Pro

Arg

Glu

Met

140

Arg

Leu

Leu

Leu

Phe

220

Leu

65

Arg

Asp

Val

Lys

125

Arg

Glu

Pro

Ile

His

205

Cys

His

Lys

Asp

Ile

110

Lys

Gln

Ile

Met

Asn

190

Leu

Asn

His

Gln

Asp

95

Asn

Lys

Asn

Met

Ser

175

Ser

Gln

Glu

Leu

80

His

Tyr

Glu

Thr

Val

160

Lys

Ser

Arg

Leu



Met

Ser

Thr

Asn

Gly

65

Arg

Pro

Arg

Glu

Leu

145

Asp

Gly

Ile

Gly

Ser

Gln

Asn

50

Ser

Arg

Asp

Val

Lys

130

Thr

Asp

Val

Val

<210> 27

<211> 144

His

Leu

Trp

35

Gly

Gly

Lys

Thr

Leu

115

Lys

Met

Arg

Cys

Val
195

<212> PRT
<213> Triticum aestivum

<400> 27

Gln

Glu

20

Pro

Thr

Ser

Gln

Asp

100

Lys

Lys

Lys

Glu

His

180

Thr

His

Ala

Gly

Ser

His

Leu

85

His

Tyr

Glu

Gly

Ile

165

Val

Pro

Gln

Glu

Leu

Ser

Arg

70

Asn

Thr

Ile

Glu

Asp

150

Met

Lys

Val

Met

Ile

Asp

Gly

55

Lys

Glu

Lys

Pro

Leu

135

Thr

Val

Cys

Gln

Phe

Phe

His

40

Gly

Ile

Leu

Lys

Glu

120

Thr

Ala

Xaa

Ser

Thr
200

ES 2 560 806 T3

Glu

Ser

25

Asp

Tyr

Ser

Tyr

Leu

105

Leu

Arg

Pro

Xaa

Gly

185

Asp

Asp

10

Val

Ile

Gly

His

Ser

90

Ser

Gln

Ala

Ile

Gln

170

Ala

Ser

Pro

Ala

Pro

Ser

Asn

75

Asp

Ile

Lys

Ser

Val

155

Leu

Glu

Ile

Phe

Gly

Leu

Pro

60

Ala

Leu

Pro

Gln

Cys

140

Ser

Val

Thr

Phe

66

Ala

Gly

Ala

45

Gly

Tyr

Arg

Ile

Val

125

Lys

Xaa

Ser

Lys

Ile
205

Ser

His

30

Pro

Gly

Glu

Ser

Thr

110

Asp

Pro

His

Thr

Ala

190

Ser

Ser

15

His

Ala

Gly

Arg

Leu

95

Val

Gly

Gly

Cys

Met

175

Arg

Ile

His

Ala

Asp

Asp

80

Leu

Ser

Leu

Val

Leu

160

Gly

Leu
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15

Met

Ser

Pro

Asn

Gly

Arg

Pro

Arg

Glu

Gly

Ser

Gln

Asn

50

Ser

Arg

Asp

Val

Lys
130

<210> 28
<211> 87
<212> PRT
<213> Triticum aestivum

<400> 28

Asn
1

His

Ser

Ser

Gln
65

Ala

Asn

Asn

Ser

Ile

50

Lys

Ser

<210> 29

<211> 762

His

Leu

Trp

Gly

Gly

Lys

Thr

Leu

115

Lys

Ala

Ala

Leu

35

Pro

Glu

Tyr

<212> DNA
<213> Arabidopsis thaliana

Gln

Glu

20

Pro

Thr

Ser

Gln

Asp

100

Lys

Lys

Thr

Tyr
20

Arg

Thr

Val

Glu

His

Ala

Gly

Ser

His

Leu

85

His

Tyr

Glu

Ser

Glu

Ser

Thr

Asp

Gln
85

Gln

Asp

Leu

Ser

Arg

70

Asn

Thr

Ile

Glu

Ser

Arg

Leu

Val

Gly

70

Ala

Met

Ile

Asp

Gly

55

Lys

Glu

Lys

Pro

Leu
135

Gly

Asp

Leu

Ser

55

Leu

Pro

Phe

Phe

His

40

Gly

Ile

Leu

Lys

Glu

120

Thr

Gly

Arg

Pro
40

Arg

Glu

ES 2 560 806 T3

Glu

Ser

25

Asp

Tyr

Ser

Tyr

Leu

105

Leu

Arg

Ser

Arg
25

Asp

Val

Lys

Asp

10

Val

Val

Gly

His

Ser

90

Ser

Gln

Ala

Gly
10

Lys

Asp

Ile

Lys

Pro

Ala

Pro

Ser

Asn

75

Asp

Ile

Lys

Asn

Ser

Gln

Asp

Lys

Lys
75

Phe

Ala

Leu

Pro

60

Ala

Leu

Pro

Gln

Cys
140

His

Leu

His

Tyr
60

Glu

67

Ala

Gly

Ala

45

Gly

Tyr

Arg

Ile

Val

125

Ser

Arg

Asn

Asn
45

Ile

Glu

Ser

His

30

Pro

Gly

Glu

Ser

Thr

110

Asp

Pro

Lys

Glu
30

Lys

Pro

Leu

Ser

15

His

Ala

Gly

Arg

Leu

95

Val

Gly

Ala

Met
15

Gln

Lys

Glu

Arg

Ile

His

Ala

Asp

Asp

Leu

Ser

Leu

Cys

Ser

Tyr

Met

Leu

Arg
80
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<400> 29

atgtgtgcat
60

gaaagctatt
120

ccacagactt
180

ggaaatgaga
240

cgtgaccgac
300

tctgatcaat
360

ccagagctgc
420

gtatcgggtc
480

tatctctcaa
540

tcgtccaaga
600

tttgttcttg
660

catcttcaag
720

atgttgtact
762
<210> 30
<211> 753
<212> DNA

tagtccctte

acggtgcegg

atgaagtgac

tagacaacaa

gcaagaagat

cgaagaagct

aacagcaagt

aaagagactt

cggtttctge

ttcataactt

tggatgtttc

tggagaatat

tgtacgagaa

<213> Brassica napus

<400> 30

ES 2 560 806 T3

atttttcaca

agataaccta

tcatcatcag

tccggttgtg

caacactttg

aagtattcct

gaagaggcta

tgagctttac

cactaggctt

ttcgatatca

atcatcaaga

ggatgattac

atgtgaaaac

aacttcggtt

aataacggca

aatagcttgg

gtcaagaagc

ttctcatctc

gaaacggttt

atacaaaaga

gataagcagc

ggtgacaacg

aatgtgttgg

tctcaaggag

aagattaatt

tcgtttaact

68

ggccgtcaac

catttcttga

gagtatctgt

ttaatcacaa

tccgttcatg

caaagagctt

aggaagaaat

aaccaaaggc

aagtgatggt

gtgggataga

agaggctctt

gcgaagaatt

ag

gaatcaatac

attgacggta

ttcgtcagaa

tgctagtgaa

tctteccaget

aaagtacata

tttggtacga

ggtcgcgagt

ccaadgtctca

agaagatggg

ctacactttg

aagtgaaagg
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atgtgtgcat
60

gagagtaact
120

ccagagacat
180

ccgtccgagg
240

cgtcgcaaga
300

caaacgaaga
360

ctgcaagagc
420

ggtcaaagag
480

tcgaccattt
540

aagaatcata
600

cttgttgatg
660

caaatgggaa
720

tacttgtatg
753
<210> 31
<211> 765
<212> DNA

tagtccctee

acctggccgg

atggagtgga

ggaatggagt

agatcaactc

agctaagtat

aagtgaagaa

ccattgaaca

ctgcgactaa

acttttcgat

tttcatctte

ataaagataa

aggaatgtga

<213> Brassica oleracea

<220>

<221> caracteristica miscelanea
<222> (758)..(760)

<223>nesa,c,g,ot

<400> 31

ES 2 560 806 T3

attgttccca

agtgaacctc

acatcatcag

tgtaaccaag

tttgttctcg

tcctcagacg

gctaatacaa

ttatgttgag

gcttggagac

atctaatgtg

caggtatcat

tcacaaactg

aaactcattt

aactttgggt

gaggacttta

gagattcagg

aagcttaatc

tctectecgtt

gtttctcgga

aagaaggaag

ccgcagccaa

aacgaagtgc

ttgagtgggt

ggaaaatggc

aagtgcgaag

aga

69

ggccgtcgac

cgtttcttga

aaatgttggg

acaatgctag

catgtctccc

gcttgaagta

aactcttggt

aggccgttgce

tggtccaaat

tagaagaaga

tcttctactce

agctaagcca

aggagagtac

ttttccggea

ggtctctgtt

tgagcgtgac

agcttctgat

cattccagag

gcgagtatca

acgttacgtce

ctcatcgtcce

tgggtttgtt

tttgcatctt

gagaattttg
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atgtgtgcat
60

gagagctact
120

gtggaaactt
180

gagggaaatg
240

gagcgtgacc
300

acctcagatc
360

ataccagagt
420

cgagtatcag
480

agttatgtct
540

tcatcatcca
600

ggttttgttc
660

ttgcatcttc
720

gaaaggatgt
765
<210> 32
<211> 435
<212> DNA
<213> Brassica rapa
<400> 32

attcctcaga
60

aagctaatac
120

cattacgttyg
180

aagcttggag
240

atatctaatg
300

tcaaggtctc
360

gattacaaac
420

ggaaactcgt
435

tagtccctee

acctcggcgg

atggagtatt

gaatagacaa

gtcgcaagaa

aatcgaaaaa

tgcaagagca

gtcaacgaga

ccactgttte

agattcataa

ttgtggatgt

aagtagaaaa

tgtacttgta

cggtttcteg

aaaagaagga

agccgcaccce

acaacgaagt

tgttgagtgg

atggagaaag

tgacatgcga

ttaga

ES 2 560 806 T3

actgttccce

agaaaacctc

ggctcatcat

caacccggtt

gatcaactct

gctaagcatt

agtgaagaag

cattgaactt

cgcgactagg

cttctcgata

ttcatcttca

tatggatgat

cgaggaatgt

gagcttgaag

agaactcttg

aaaggccgtt

gatggtccaa

gttagaagaa

gctcttctac

agagctacgce

gactttgggt

aacaacgaca

cagaacagct

gttaaaaaga

ttgtttgcat

tcagccaccg

ttattacaaa

tacgttaagce

cttggagaca

tctaaagtgt

aggtttcaag

cattacaaaa

gaaaattnnn

tacataccag

gtgcgagtat

gcacgttacg

atctcatcgt

gatgggtttg

actttgcatc

cagagaatgt

70

ggccgtcgac

tgtttcttga

taggagtttc

agcttaatca

ctctcegcetce

tttcacgaag

agaaggaaga

cacaaccaaa

acgaagtgat

taactgggtt

gggaaaggct

tgaattgcga

ttagg

agctacaaga

caggtcaaag

tctcgaccat

ccaagaatca

ttcttgttga

ttcaaatggg

tatacttgta

ggcaggttac

ttttccggtt

tgtttcgtceg

caatgctagt

atgtcttcca

cttgaagtac

actcttggtt

ggcaattgca

ggtccaaatc

agaagaagat

tttctacact

agagttaagt

gcaagtgaag

agacattgaa

ttctgcgact

taacttttcg

tgtttcatct

aaataaagat

tgaggaatgt
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15

20

25

<210> 33
<211> 300
<212> DNA
<213> Cicer arietinum

<400> 33

60

120

180

240

300

attccaactc

aatgctagtg

cttcttectg

ctaaagtaca

attttattga

<210> 34
<211> 501
<212> DNA
<213> Hordeum vulgare

<400> 34

60

120

180

240

300

360

420

480

501

agcgaccgcc

gacgatcaca

ccggagctac

agcagcgagc

tgcctcgacyg

ctgcccatgt

tcgacttecg

acaatgagca

gcaggactgce

<210> 35
<211> 759
<212> DNA
<213> Hordeum vulgare

<400> 35

cctcacaagc

aacgagatcg

tggcagaaca

tacgtgagtt

aactatctcc

gcaagcagct

ataagaagat

agaaggaggt

aaggcgtgcet

acagggaaat

ccaagtgcat

cgttccagaa

aggagggcca

atctgcatca

ES 2 560 806 T3

cacaagcagc

ccgcaagaaa

gatgaagaag

acagaagcag

agaagtagat

caacgagcaa

gagcattccg

cgacggtctg

gactatgagg

catggtccag

caaggtgctg

caggaccttc

aacattttgt

gaccttagca

atcaatactt

ttgagcaatc

gtagaaggac

gaggtgaaga

tattcctcee

accacggtgt

gagaagaaga

cagaacacgg

gtcagtctgg

gagaacgaag

tatagcctcce

aacgaactgg

71

tggtcaagaa

tgtattcttc

cggcaacaat

tacttacgag

gtaaagaatc

tcegetecect

cgcgggtgat

aggaggagct

ctcctgtcgagt

tgagcaccat

gccttcecgect

atcttcagag

agaacgccgt

acttatccge

acttcgttca

ttcacgagtc

aaaggaggcg

tgagaggaag

cctceeegat

caagtacatc

caggcgagct

ctccgccacce

ggccgcagcet

cataaattcc

aacccaacga

gaagcaaaag
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atggggcacc
60

gcagacatct
120

gacgtctcge
180

gggggcggcg
240

cgcecgcaage
300

cacaccaaga
360

ctgcagaagc
420

aagccaggcg
480

gacgaaaggg
540

atgtccaagc
600

tctgctttece
660

agcaaagagt
720

tacgtctaca
759
<210> 36
<211> 767
<212> DNA

agacccagat

tctcegtege

tggcgeccgge

atggctcggg

agctcaacga

agctgagcat

aggtggacgg

tattgaccat

agatcatggt

gcatcaaagt

agaacaggac

gtccggcatt

tcaccagtag

<213> Medicago truncatula

<400> 36

ES 2 560 806 T3

gttcgacgac

cggcggccte

tgccaacaac

ctcccaccge

gctctactee

tccgatcacg

actggagaag

gaaggagaac

ccaggttagce

gctggagaac

gttctatagc

ttgtgaagaa

attatatgta

ccgttegega

cacccatcgce

ggcacctcct

aagatcagcc

gacctccget

gtgtcgegeg

aagaaggagg

acggtcccga

ttggtgagca

gaaggcctcce

ctccatcttce

ctggagaatg

gcagaataa

72

gcagtatgtc

agtggcecggyg

ccggcecggceta

acaacgcgta

ccctectece

tgctcaagta

agcttacgcg

tcgtgtcege

ccatggccgg

gcctcatcag

agagaaccca

ccctgacgea

gtccectggac

actcgaccac

cggctcccce

cgagcgcgac

cgactccgat

catcccggag

ggccagctgce

cacctgcctc

agctctgccce

ctcgtccact

acggacgatg

gaaggcgggg



atgttagcga
60

agccataacc
120

catgatcaag
180

cttagcatgg
240

aataatttgt
300

attccgggaa
360

ggactaatta
420

attctaagca
480

agtagtaggc
540

attccacttt
600

tcttcatcaa
660

acacagatat
720

ggagagtttt
767
<210> 37
<211> 780
<212> DNA

tatctcctee

agcatcagaa

ttgaggcaga

tcaagaagct

attcatcact

caatttctag

agagaaagga

aagaatctca

tcaatgatag

ctgagatctt

agacctttgg

tagaatctca

taaaacaata

<213> Medicago truncatula

<400> 37

ES 2 560 806 T3

tatgttttca

ttcattctac

aattaattca

tgttcataat

tcgatcactce

agtcctgaaa

tgagatctta

aaggaagaag

tgaaattacc

gatttgtttg

agggagggtce

tattctaaat

attaaagttt

acaattggat

aaagacactg

acagatccct

gccagtgaac

cttcctgttt

tacatacctg

ttgggacttt

catagttaca

attcagattt

gaaaatgatg

ttctataatt

gagaagctct

aggatttggc

73

ggccctttga

ttgatcaatt

cacaatccac

gcgatcgccg

ctgatcaaat

aattacagaa

ctccacaagt

actctggttt

catgttacac

gccttttgcet

tgcatttcca

tatcaataat

tctttaa

ggagccttta

atttaatttt

aagcagtgac

caagaagatc

gaaattaagc

tcaagtagag

agaagagttt

tgtagtttca

tgtccaaaag

gcttaatgtt

ggtggataaa

ggagaagdaa
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20

tctgcccacce

agtccttaat

atcaattctc

tggccaagaa

tgatttctte

cggtaacaat

ttaccaagaa

acaaagaatc

gtaggcttaa

ctctatctga

cttctaaaac

aaagatatga

ataatcattt

tatctectcc

agcatcagaa

ttgaggcaga

tcaagaagct

attcatcact

atggttgcat
60

ttagagccag
120

ttaccgtatc
180

cctaaactta
240

attaatagct
300

atgagcattc
360

gtgcaaggac
420

tatgcagtta
480

gtttcaacaa
540

aacaagattc
600

aactcttctt
660

gataaaactc
720

aagcagcaaa
780
<210> 38
<211> 300
<212> DNA
<213> Medicago truncatula
<400> 38

atgttagcga
60

agccataacc
120

catgatcaag
180

cttagcatgg
240

aataatttgt
300
<210> 39
<211> 690
<212> DNA

<213> Panicum virgatum

<400> 39

ES 2 560 806 T3

tcagttctca

tagtcataaa

ttcaccaaag

acttaaccac

acttcgttca

ttcacgtgtc

aaaagaagag

acaaaggaag

tgatactgag

gatcttgatg

ctttggaggg

gtgtgatgat

gggcactatg

tatgttttca

ttcattctac

aattaattca

tgttcattat

tcgatcacte

tactcaaaca

gagaagaact

gaacatgttg

aatgctagtg

cttctteecg

ttaaaataca

cttctatcaa

aaaattccaa

cttgttatte

tgtttagaaa

aggctcttct

ctgattcaaa

gatcaaacga

acaattggat

aaagacactg

acagatccct

gccagtgaac

cttcectgttt

74

tgggatggct

atgcatcttt

aaattgaaag

aacgtgatcg

gtgaagatca

tccectgattt

gaatttctca

attacaattc

atatttcgtc

ataatggtct

ataacttgca

agctttcttc

tcaatagtgg

ggccctttga

ttgatcaatt

cacaatccac

gcgatcgceceg

ctgatcaaat

cttagaggag

agagtactcg

gccaccatcc

ccgcaagaag

aacgaaaaaa

acaaaagcag

tcgacaagaa

tgcttttgta

ttatgaggcc

tcttctactt

ttttcaggtg

aatatatgag

tctgatatat

ggagccttta

atttaatttt

aagcagtgac

caagaagatc

ggtacttaat



atggagcacc
60

atcttctccg
120

gacgacgacg
180

tatggctcgg
240

cgcgaccgcce
300

gctgaccaca
360

cccgagetge
420

aactgcaaac
480

tgcctcaacg
540

agtcttcctce
600

tcatcaactt
660

caaagaacga
690
<210> 40
<211> 549
<212> DNA

<213> Populus

<400> 40

agctgttcga

ccggeggeca

acatccacga

gcggaggete

ggaagcagct

ctaagaagct

agaagcaggt

caggagttct

atacggagat

tgtccaagtg

actccacctt

tgaaagagga
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tgacccctte

gctgccgteg

cctecteecgeg

cggaggctcce

caacgagctc

gagcatcccecc

ggacaacctg

gaacacgagc

catggttcag

cataaaagtg

cgacaacagg

gtgcccagca

tctagcagca

ccgecegtgge

ccgaccggcea

cacaggaagc

tactcctcge

accacggtct

gagaggagga

cagattgtaa

gtcagcctgce

atggagaatg

acattctata

75

tctcgteget

cggacctcga

accccacctc

acagccacaa

tcecgetecect

cccgagttcet

agaaagagct

ctcccattgt

acagcaacgt

aaggccttca

gcctccatgt

ggaggcggac

cctcgaccte

ctcaggaggc

cgcgtacgag

cctececceccgac

caagtacatc

gacgaacgcc

ttctgctact

ggctgccaca

cctaattagt

tcagagaagt



10

atggtcaaga
60

ttgtattctt
120

ccggccactg
180

ctggttcaaa
240

caagaaaatc
300

cttagtgata
360

tcagaaatct
420

gagtcatttg
480

acattggata
540

tecgtcteta
549
<210> 41
<211> 795
<212> DNA
<213> Populus
<400> 41

atgttagaag
60

gccataagcc
120

cacttccctc
180

cacagtggaa
240

gaccgtcgca
300

gatcaaagga
360

aacttagcca

cacttcgtte

tttcacgtge

gaaaggadga

aaagaaatga

gagaagttgt

tgctcacctt

gggacagggt

gtgaggccat

aattatctcc

atgaacagca

catctcagcc

gcggtgaccce

aaaagatcaa

agaaattaag

ES 2 560 806 T3

caacgctaat

acttctccca

gcttaagtac

gcttttatca

caccgtgtat

cgttcatatt

agaggaagat

cttctataat

gagggcgaag

catcagtttg

ctacagcttt

agatgtaaga

tagcatggct

cagtttgtat

cataccgtat

gaacgtgacc

gcagcagatc

ctaccagagc

aagttatcaa

agctctttat

tccacttaca

ggacttgttc

ttacatcttc

cttgtgtctt

ttctcaacat

agagatggtg

cagcttgatc

aagaagctta

tcttcactcce

acagtttcac

76

gtcgcaagaa

aaatgaagaa

ttcaacagca

agcaaggtgg

catcggtatc

agaaccataa

taaaaaactc

aggtcatgga

tatctgtaaa

ttggatggce

aaactccaga

gctccacatc

accacaacgc

gttcactact

gtgtgcttgt

gattaaaagt

attaagcgtg

agtggagaga

tataattcat

ggcaagccag

aagtccatta

ttctteettt

aggaacttac

gagggaatca

cttggaggaa

gtcatttact

attcacggcce

tagcgaacgt

tcctgcagcece

atacatacca



10

15

aaacttcaac
420

tctaggcaag
480

tctttatcat
540

actaacaagc
600

cttcttctac
660

caccttcagg
720

gtgtcecttgt
780

aactgtgtat
795
<210> 42
<211> 474
<212> DNA
<213> Populus
<400> 42

gatcctaaca
60

atcaacagtt
120

ttaagcatac
180

gtggagagac
240

ttaattcatc
300

gcaagccgge
360

agcccaatat
420

tectteetttg
474
<210>43
<211> 774
<212> DNA

aacaagtgga

ctgacgattt

cggtatcgge

tccatagaag

taaattctte

ccatggaagg

gcgagaagag

tctag

tggttaagaa

tgtattctte

cgtccacaat

agatccaaag

aagaaaatca

ttggtgatag

cagaaatctt

agtcctttgg

<213> Ricinus communis

<400> 43

ES 2 560 806 T3

gagactgatt

aactcatcaa

gagccggctc

ttcattatca

ttccttcgag

aacttacaca

ggagtcattg

gcttaaccac

actccgttca

ttcacgtgtg

gaaggaggag

aagaaaagac

agaagttgtc

gcttaattta

aggcaacgtc

caaaggaagg

gaaaatcaaa

agtgacaggg

gaaatcttgg

tcctttggag

gtagagtgcg

tttccattaa

aacgctagcg

cttcttccag

cttaagtaca

cttctatcaa

accatgtata

gttcaaattt

gaggaaaatg

ttctaccatt

77

aggagcttct

gaaaaggcac

aagttgtcat

ttaatttaga

gcagagtctt

aggccttgaa

attcaagtte

aacgtgatcg

cttccgatgg

taccagaact

atctatctcg

gctctttatc

ccacttgcaa

gacttgttct

tacatcttca

atcgaagtta

catgtatagc

tcatatctca

ggaggctgga

ctataattta

tgagaggctt

tccatattct

tcgcaagaag

aatgaagaaa

tcaacagcaa

gcaagatgat

atcggtatcg

ggtccttaaa

aataaattct

ggta



10

tatctcctee

aaatctccta

agcaagagtt

atagcagtgg

gtgatcgtcg

ccgatgaaat

cagaactaca

tatctaagca

gcagtttatc

ctacgtacag

aggaaggcct

acaatttaca

agcttgcate

ES 2 560 806 T3

tgtatttcca

cttctgtaga

attattatta

tggtgacgct

caagaagatg

gaagaagctg

agaacagtta

aaatcatatt

agtagtatca

taatactatc

tcttttgatt

tgttcaggtt

tctgtatgcee

acacctgaat

gaaactcagc

gagcttgatc

aacgatatgg

aacaccctct

agtatacctg

gagagattgg

gttaatcccc

gctaatcaaa

catacaagtc

aattcttctt

gatgatactt

aagagggacg

ggcccttaga

ctgctactgce

atcaacaatc

tgaagaagct

attcttccct

ccacaatttc

tccaaaggaa

aaataaacca

ttagtgacaa

cactatcaga

ccgctgaatc

atacattgga

ggctgttccece

ggacccctta

tgcttttctt

cacatctttc

taatcataat

ccgatcacta

gagggtgttg

ggaagagatt

aagaaaaggc

agaagccatt

aatcttgcectt

ctttggtggc

atgtgatgct

atga

atggtcaaga agcttaatca taatgcaagc gaaagggatc gccgcaagaa gatgaacact

ctctattett cecectecgate acttettecg gectecgate aaatgaagaa gctgagecata

atgttagcat
60

ggcattgacc
120

ccatcttatc
180

acagcctata
240

gcaagcgaac
300

tttccggecg
360

aagtacatac
420

ttgctaagaa
480

acttctcaca
540

attcaaattt
600

cttttggagg
660

agggtcttca
720

ttaagtgaga
774
<210> 44
<211> 555
<212> DNA
<213> Ricinus communis
<400> 44
60
120

78



10

15

tttccagggt

ggaaagaaga

accaaagaaa

acaaagaagt

cagaaatctt

agtcctttgg

tggagtgtga

catga

taactacgcc

ataatactat

agtttgatgt

atgcaagtga

tgcttecctee

catatgtaca

aagatttgct

agagaaaatt

gtcaactaag

caatttcaca

cctttaaatc

ttgaaatgga

cctgccacaa
180

ttcgtccaaa
240

ccccaaataa
300

caaattagtg
360

agtccattat
420

tcctectttg
480

acttatatat
540

gggttatttc
555
<210> 45
<211> 717
<212> DNA
<213> Solanum lycopersicum
<400> 45

acaacgataa
60

ttacgtgecyg
120

aaaggaagtg
180

ctaaatcata
240

cttcgttcectt
300

gcaacagtat
360

agcaaaacaa
420

gataataata
480

atttgtgcaa
540

aataattttc
600

aatgcatcat
660

caaggaccaa
717
<210> 46
<211> 642

ES 2 560 806 T3

gttgaagtac

actattactg

aggcactact

tgttattcaa

gcttcttctg

aggcagggte

tgctttaage

tcaatttcaa

tgatttacct

tgatgagtta

acgtaataga

tcctactaat

agaatacatc

tttatcaaag

aattattggt

taattcacaa

agtatttgca

ttttggagac

cattcaggtt

ataccagaac

agaatatcta

cacagcacct

gtttctactt

gaggaggaag

ttctacaatt

gagaagcttg

actgatcaga

tcatctcate

ggggtagaaa

aggaagaadga

aaacatcaaa

ccagagttga

aaatcaaatt

ggaacttctt

gttttggtac

agtgtagagg

aagatttttc

ttgaagacta

79

tacaacaaca

agcagaatca

tatcagtagt

acaataatac

gccttcttet

tacatcttca

cagctttata

ataacaagtt

attatcaaca

ggtcattaat

tgaattttct

agaaaaaatt

agaaagaaat

attcattact

gtaattctte

aaatttcaac

aagatggatt

acagcttgca

agcttttagt

attggagaga

tattattaat

atcagctaat

tatccataca

gattaattct

ggttgatgga

tgagagagac

gtttgaaggt

acaatgtttg

ggagaagaag

ttattcaact

aagctttcca

agagaggcta

caaaattgat

aacaacatca

aactcaagaa

aattttgcta

ttttcagatg

aatgtgt



10

agctgttcga

ccggeggcegyg

acgacataca

atggctccgg

agcagctcaa

agaagctgag

ccattgttte

gcaatgtggc

gccttetecet

tccatcttca

tggagaagat

<212> DNA
<213> Sorghum bicolor
<400> 46

atggaccatc
60

atcttcteccg
120

gacgacgact
180

ggaggaggct
240

gaccgccgga
300

gatcacacta
360

atcgtaactc
420

agcctgcaca
480

gaaaacgaag
540

ttctatagcce
600

tgcgacgaac
642
<210> 47
<211> 672
<212> DNA

<213> Triticum aestivum

<400> 47

ES 2 560 806 T3

cgacccctte

cggacagctg

cgacctcectee

cggctccggce

cgagctctac

catccccacc

tgctacttge

cgccacagcet

cgtcagctca

gagaagtcaa

cgtcaggaag

gggagcagca

ccgtegecge

gcgeecggeeg

aggaagctca

tcctegetee

accgtgtccc

cttaacgaca

ctccectctet

tcaacctact

agaacgatga

aaagcagggyg

80

tctcgteget

cgtggcecgga

ccaacgccge

gccacaacgc

gatccctcct

gagttctcaa

cggagatcat

ccaagtgcat

ccaccttcga

aggagcagtg

cg

ggaggcggac

cctcgaccte

cacctccteg

atacgagcgc

cccggacgcet

caccaaagag

ggttcaggtc

aaaggtgcta

gaacaagaca

cccaggatte



10

15

20

25

30

atggagcatc aactattcga
60

gaaaacggtt tcaccgacga
120

gacatccacg agttctccge
180

tccggattgg ttggttceccgg
240

cgcgaccggce ggacgcagcect
300

gcagatcaca caaagaagct
360

cccaagctgce agaagcaggt
420

aaatgcagag aaagactgca
480

cctctcgatg gcaacgaaat
540

cttcctctat ccaagtgcat
600

tcgactttct ccaccgaggt
660

tacatgcgce ct
672
<210> 48
<211> 390
<212> DNA

<213> Triticum aestivum

<220>

<221> caracteristica miscelanea
<222> (195)..(195)
<223>nesa,c,g,ot

<220>

<221> caracteristica miscelanea
<222> (201)..(201)
<223>nesa,c,g,ot

<220>

<221> caracteristica miscelanea
<222> (215)..(215)
<223>nesa,c,g,ot

<220>

<221> caracteristica miscelanea
<222> (240)..(240)
<223>nesa,c,g,ot

<220>

<221> caracteristica miscelanea
<222> (244)..(244)
<223>nesa,c,g,ot

<220>
<221> caracteristica miscelanea

ES 2 560 806 T3

cgacgccgte

gctgccgtet

accggcaacg

ttcaggatcg

caatcagctc

gagcattccg

cgaggatctc

gcgcgtcaag

catggtccag

aaacgtattt

caatagaaca

ccgagcagca

ttgcagttac

gcaccggcga

cataagaagc

tactcgactc

acgacggtgt

aagaagaaga

gacaacacat

gttagcctgce

gagaacaaag

ttttacagct

81

tgatctggcc

cggacgtgga

aagcggcctce

tcaaccacaa

tcecgttetet

gtcaggtcct

aacaggagct

gccgtattgt

tgagcaacat

ggcttcacct

tccactttga

gttagaggca

ccttgactte

ctegggtgge

cgcgtacgag

catccccaac

cgactacata

cagtacagcc

ttctgccact

ggctgcaagt

catcagttca

ggtacgtttt



10

15

20

25

<222> (301)..(301)
<223>nesa,c,g,ot

<220>

<221> caracteristica miscelanea
<222> (340)..(340)
<223>nesa,c,g,ot

<220>

<221> caracteristica miscelanea
<222> (342)..(342)
<223>nesa,c,g,ot

<220>

<221> caracteristica miscelanea
<222> (379)..(380)
<223>nesa,c,g,ot

<400> 48

ggcgatggct cgggctccca
60

aagcagctca acgagctcta
120

aagaagctta gcattccgat
180

aagcagtggg cttgnagaaa
240

gtgntgacca tgaaggggaa
300

nattatggtc caagtcaacc
360

caaagtgctyg gaaaacaann
390
<210> 49
<211> 459
<212> DNA

<213> Triticum aestivum

<400> 49

ES 2 560 806 T3

tcgcaagatce

ctccgaccte

cacggtgtcg

naaagaagga

cacggtccga

tggtgagcac

gctccggtcea

agccacaacg

cgctcectee

cgggtgctca

ggagntgacg

ttgttccgece

atggccggan

82

cctacgagcg

tccececgacac

agtacatccc

cgcgccaact

acctgcctcg

tntgcccatt

cgaccgecge

cgatcacacg

ggagctgcag

gcaacccggn

acgacaggga

tcaaatgcat



10

tgttcgtcga

ccggcgecgg

aagacctcte

gatccggcetce

tcaacgagct

tgagcatcce

tggagaatct

caagagtgtt

tgttctctece

ataataatac

atcaatttta

cctctgacce

agaaggtcaa

aaaaaatgag

agcaagtgca

tgcaaggaga

ttgttgtcte

agacacacaa

tgctacatgce

acgtggagaa

at

atggagcagc
60

gacatcttct
120

gacgatgtcc
180

ggctccggeg
240

cggaagcagc
300

actaagaagc
360

cagaagcagg
420

aactgccaac
459
<210> 50
<211> 732
<212> DNA
<213> Vigna unguiculata
<400> 50

atggtcgcat
60

ccattcggct
120

tcctttecect
180

actgcaccat
240

gatcgccgca
300

gatcaaacga
360

gaactacaac
420

tctcggecaat
480

aactcttctt
540

tcatctcatg
600

ggccttttte
660

ttgcattttc
720

ttaccaatat
732

ES 2 560 806 T3

cgacccagcec

ccagctgeccg

catggcgccg

ccacaggaag

ctactcctcc

gacgacggtg

ggagaggaag

ggggagccag

tcctetette

ccataatctc

ttcaccacag

tgccatggtc

caacttggtt

cattcctgca

agcactaaca

agcagtgaac

aacgactagg

ggctccacta

ttcttecctceca

aactgataga

ttcgcgagceca

tcctegeecgt

acgacggcga

ctcagccaca

ctccgegete

tctcgegtge

aagaaggagc

ctgatgagc

tcaaccaaag

tcctacaaag

acacagattg

aagaaactta

tcttcactte

acagtttcca

aagagaaaag

aaagaatctc

cttaacgatt

tcagagattc

gaaacctttg

ttagagaccg

83

gcatgtcgte

ggctggacct

acgcggtgtce

acgcctacga

tcctececcga

tcaaatacat

tgacgacgac

ggtggctctt

atgatgcgtc

aggttgaaat

gccacaatgce

gctcacttct

gagtgttgaa

aggagcttct

agagaaaaat

gtgaagctgt

tgcagtgctt

gaggaaggtt

agattttaac

gcttgaggeg

agacctcgac

ctcecggcectac

gcgcgaccgce

cgccgatcac

acccgagctg

gagcaccacc

agaggaggag

ttctcagtac

tgaaaggtcc

tagcgaacgt

tccaatggca

atacatacct

gtgcagaatt

ttccecatcac

agttcacatt

agaaaatgat

cttctacaat

tgagaagctt



10

<210> 51
<211> 1563
<212> DNA
<213> Vitis vinifera
<400> 51

atgttagcat
60

agccatgcac
120

cccteatcete
180

aatcccacga
240

atcaacagct
300

ttaagcattc
360

gtggagagac
420

ctaattcacc
480

gcaagaaggc
540

agtccacttt
600

tcatcttttg
660

tctceectee

agaactacat

agccacaagt

tggttaagaa

tgtactccte

cttcgacagt

tgatccaaaa

tagaaaatca

ttagtgacag

ctgaggtttt

agtcctttgg

ES 2 560 806 T3

attgtttcca

atatggagaa

ggaactcaat

acttaaccac

tctgecgttca

ttcatgtgtg

gaaagaagag

aagaaatggc

ggaaattgtg

gttaaatttg

agggagggtc

acccttggat

acagaaactt

tgcteccacce

aacgtcagtg

ctacttccat

ctaaaataca

tttttatcaa

acacttggaa

gttcagatat

gaggaggatg

ttctacaact

84

ggcccttgga

cagaatcgtt

catatgcagce

tgcgggatcg

cagctgatca

taccagagct

agatttctag

gctctttate

ccacatttaa

ggcttcttgt

tacatcttca

ggatcccata

tcttcacttg

agttagtggt

tcggaagaag

agtgaagaaa

gcaacggcaa

ggaaggagat

tgctgtttca

ggtccatgag

aatcaatgca

ggttgaagga



10

actcaaggaa
720

atgaatatat
780

tttacaagag
840

attatcattc
900

ttggccagcg
960

cttctcttgg
1020

attaaagcaa
1080

gcaattcatg
1140

cacccccatg
1200

gcagttgata
1260

ccttgggtca
1320

gtgaagaagt
1380

aagcagattt
1440

aacacagcca
1500

tcaactgctg
1560

taa
1563
<210> 52
<211>735
<212> DNA

<213> Vitis vinifera

<220>

tggagtcgac

tggtgattca

tatttaccaa

tactgctaca

ccgaaccaat

aaaccaagat

agaatggtac

acatagactc

tgtatgagct

ataaaggcaa

ctcctggtgt

ccatgccacc

tcacccgtga

cctcatgcecte

taccgggegg

<221> caracteristica miscelanea
<222> (293)..(293)

<223>nesa,c,g,ot

<400> 52

ES 2 560 806 T3

cgcccacttg

tatggacttt

tcatatatca

tgtaattaag

aattgtagca

gaaaactgaa

caaagaaatg

caacaagaag

cttcctgaag

cagtgcattg

tgcattgcaa

aaatttctte

acacagagat

gttggtagta

caccaaggag

gagatgacaa

cctcettttt

acttcctacc

aaagaaaatt

ggtcaagctyg

gggatgggag

gtggagagaa

aatatagtgc

agaaatattg

catctggctg

atgcaatggg

cgtttccaca

ctggtgcaaa

acactcattg

gggactgatt

85

gaactctaaa

ttcttaagat

aatgctatgt

ttgaaacttc

ccaaaaaatt

tactggaaac

tccttgatcet

tattggcggt

tgaaagatag

ccatgtttgce

aagtcaaatg

acaatgaaaa

agggtgggca

caacagttgc

catgtcctct

aaacaaacac

gttcctgatc

tggtaaatta

taaacatcaa

ggatgatgag

accaatattg

ttaccccatg

ggagaatagg

tgtatttggt

agattatcgg

gtatgagtat

caagtctaca

atggctaaat

cttcgccaca

caatggtccc



10

atgttagcat
60

agccatgcac
120

tcctcatcte
180

aatcccacga
240

atcaacagct
300

ttaagcattc
360

gtggagagat
420

ccaattcacc
480

gcaagaaggc
540

agtcctcttt
600

tcatcttttg
660

actcaaggaa
720

gaggctttte
735
<210> 53
<211> 253
<212> PRT

tctceectee

agaactacat

agccacaagt

tggttaagaa

tgtactccte

cttcgacagt

tgattcaaaa

tagaaaatca

ttagtgacag

ctgaggtttt

agtcctttgg

tggagtgtga

catga

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 53

ES 2 560 806 T3

attgtttcca

atatggagaa

ggaactcaat

acttaaccac

tatgcgttca

ttcacgtgtg

gaaagaagag

aagaaatggce

ggaaattgtg

gttaaatttg

agggagggtc

gttgttgagc

acccttggat

acagaaactt

tgctccaccc

aacgccagtg

ctacttccat

ctaaaataca

tttttatcaa

acacttggaa

gttcagatat

gaggaggatg

ttctacaact

gagaagctac

ggcccttgga

cagaatcgtt

catctgcagc

agcgggatcg

cagctgatca

taccagaact

agatttgtag

gctctttate

ccacatttaa

ggcttcttgt

tacatcttca

tttcattgtg

ggatcccata

tcttcacttg

agttagtggt

tcggaagaag

agngaagaaa

gcaacgacaa

ggaaggagat

tgctgtttca

tgtccatgag

aatcaatgca

ggttgaagga

tgaaaggaga

Met Cys Ala Leu Val Pro Ser Phe Phe Thr Asn Phe Gly Trp Pro Ser

1

5

10

15

Thr Asn Gln Tyr Glu Ser Tyr Tyr Gly Ala Gly Asp Asn Leu Asn Asn

86



Gly

His

Asp

65

Arg

Cys

Val

Arg

Arg

145

Tyr

Val

Leu

Ser

Glu

225

Met

Thr

Gln

50

Asn

Asp

Leu

Ser

Leu

130

Asp

Leu

Gln

Gly

Arg

210

Asn

Leu

<210> 54

<211> 251

Phe

35

Asn

Asn

Arg

Pro

Lys

115

Ile

Phe

Ser

Val

Gly

195

Ser

Met

Tyr

<212> PRT
<213> Brassica napus

<400> 54

20

Leu

Ser

Pro

Arg

Ala

100

Ser

Gln

Glu

Thr

Ser

180

Ile

Gln

Asp

Leu

Glu

Leu

Val

Lys

85

Ser

Leu

Lys

Leu

Val

165

Ser

Glu

Gly

Asp

Tyr
245

Leu

Gly

Val

70

Lys

Asp

Lys

Lys

Tyr

150

Ser

Ser

Glu

Glu

Tyr

230

Glu

Thr

Val

55

Val

Ile

Gln

Tyr

Glu

135

Asp

Ala

Lys

Asp

Arg

215

Lys

Lys

Val

40

Ser

Lys

Asn

Ser

Ile

120

Glu

Lys

Thr

Ile

Gly

200

Leu

Ile

Cys

ES 2 560 806 T3

25

Pro

Val

Lys

Thr

Lys

105

Pro

Ile

Gln

Arg

His

185

Phe

Phe

Asn

Glu

Gln

Ser

Leu

Leu

90

Lys

Glu

Leu

Gln

Leu

170

Asn

Val

Tyr

Cys

Asn
250

Thr

Ser

Asn

75

Phe

Leu

Leu

Val

Pro

155

Gly

Phe

Leu

Thr

Glu

235

Ser

Tyr

Glu

60

His

Ser

Ser

Gln

Arg

140

Lys

Asp

Ser

Val

Leu

220

Glu

Phe

87

Glu

45

Gly

Asn

Ser

Ile

Gln

125

Val

Ala

Asn

Ile

Asp

205

His

Leu

Asn

30

Val

Asn

Ala

Leu

Pro

110

Gln

Ser

Val

Glu

Ser

190

Val

Leu

Ser

Thr

Glu

Ser

Arg

Glu

Val

Gly

Ala

Val

175

Asn

Ser

Gln

Glu

His

Ile

Glu

80

Ser

Thr

Lys

Gln

Ser

160

Met

Val

Ser

Val

Arg
240



10

Met

Thr

Phe

His

Asn

65

Arg

Pro

Arg

Ile

Ile

145

Ser

Ile

Gly

Tyr

Lys

225

Tyr

<210> 55

Cys

Gly

Thr

Gln

50

Gly

Arg

Ala

Ser

Gln

130

Glu

Thr

Ser

Leu

His

210

Asp

Leu

Ala

Glu

Phe

35

Glu

Val

Lys

Ser

Leu

115

Lys

His

Ile

Ser

Glu

195

Gly

Asn

Tyr

<211> 255
<212> PRT
<213> Brassica oleracea

<220>
<221> caracteristica miscelanea

Leu

Tyr

20

Leu

Ile

Val

Lys

Asp

100

Lys

Lys

Tyr

Ser

Ser
180

Glu

Lys

His

Glu

Val

Glu

Asp

Gln

Thr

Ile

85

Gln

Tyr

Glu

Val

Ala

165

Lys

Asp

Trp

Lys

Glu
245

Pro

Ser

Phe

Glu

Lys

70

Asn

Thr

Ile

Glu

Glu

150

Thr

Asn

Gly

Leu

Leu

230

Cys

Pro

Asn

Pro

Met

55

Lys

Ser

Lys

Pro

Leu

135

Pro

Lys

His

Phe

Phe

215

Lys

Glu

Leu

Tyr

Ala

40

Leu

Leu

Leu

Lys

Glu

120

Leu

Gln

Leu

Asn

Val

200

Tyr

Cys

Asn

ES 2 560 806 T3

Phe

Leu

25

Pro

Gly

Asn

Phe

Leu

105

Leu

Val

Pro

Gly

Phe
185

Leu

Ser

Glu

Ser

Pro

10

Ala

Glu

Val

His

Ser

90

Ser

Gln

Arg

Lys

Asp

170

Ser

Val

Leu

Glu

Phe
250

Asn

Gly

Thr

Ser

Asn

75

Ser

Ile

Glu

Val

Ala

155

Asn

Ile

Asp

His

Leu

235

Arg

Phe

Val

Tyr

Val

60

Ala

Leu

Pro

Gln

Ser

140

Val

Glu

Ser

Val

Leu

220

Ser

88

Gly

Asn

Gly

45

Pro

Ser

Arg

Gln

Val

125

Gly

Ala

Val

Asn

Ser
205

Gln

Gln

Trp

Leu

30

Val

Ser

Glu

Ser

Thr

110

Lys

Gln

Arg

Leu

Val
190

Ser

Met

Arg

Pro

15

Glu

Glu

Glu

Arg

Cys

95

Val

Lys

Arg

Tyr

Val

175

Leu

Ser

Gly

Ile

Ser

Asp

His

Gly

Asp

80

Leu

Ser

Leu

Ala

Val

160

Gln

Ser

Arg

Asn

Leu
240
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<222> (253)..(254)
<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<400> 55

Met
1

Thr

Asp

His

Ile

65

Glu

Ser

Thr

Lys

Gln

145

Ser

Met

Val

Ser

Val

225

Glu

Cys

Ala

Met

His

50

Asp

Arg

Cys

Val

Lys

130

Arg

Tyr

Val

Leu

Ser

210

Glu

Arg

<210> 56

<211> 145

Ala

Gly

Phe

35

Gln

Asn

Asp

Leu

Ser

115

Leu

Asp

Val

Gln

Thr

195

Arg

Asn

Met

Leu

Tyr

20

Leu

Asn

Asn

Arg

Pro
100

Arg

Leu

Ile

Ser

Ile

180

Gly

Phe

Met

Leu

Val

Glu

Asp

Ser

Pro

Arg

85

Thr

Ser

Gln

Glu

Thr

165

Ser

Leu

Gln

Asp

Tyr
245

Pro

Ser

Phe

Leu

Val

70

Lys

Ser

Leu

Lys

Leu

150

Val

Ser

Glu

Gly

Asp

230

Leu

Pro

Tyr

Pro

Gly

Val

Lys

Asp

Lys

Lys

135

Tyr

Ser

Ser

Glu

Glu

215

His

Tyr

Leu

Tyr

Val

40

Val

Lys

Ile

Gln

Tyr

120

Glu

Val

Ala

Lys

Asp

200

Arg

Tyr

Glu

ES 2 560 806 T3

Phe

Leu

25

Val

Ser

Lys

Asn

Ser
105

Ile

Glu

Lys

Thr

Ile

185

Gly

Leu

Lys

Glu

Pro

10

Gly

Glu

Val

Lys

Ser

90

Lys

Pro

Leu

Pro

Arg

170

His

Phe

Phe

Met

Cys
250

Asp

Gly

Thr

Ser

Leu

75

Leu

Lys

Glu

Leu

Gln

155

Leu

Asn

Val

Tyr

Asn

235

Glu

Phe

Glu

Tyr

Ser

60

Asn

Phe

Leu

Leu

Val

140

Pro

Gly

Phe

Leu

Thr

220

Cys

Asn

89

Gly

Asn

Gly

45

Glu

His

Ala

Ser

Gln

125

Arg

Lys

Asp

Ser

Val

205

Leu

Glu

Xaa

Trp

Leu

30

Val

Gly

Asn

Ser

Ile
110

Glu

Val

Ala

Asn

Ile

190

Asp

His

Glu

Xaa

Pro

15

Asn

Leu

Asn

Ala

Leu

95

Ser

Gln

Ser

Ile

Glu

175

Ser

Val

Leu

Leu

Arg
255

Ser

Asn

Ala

Gly

Ser

80

Arg

Ala

Val

Gly

Ala

160

Val

Lys

Ser

Gln

Ser
240
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15

<212> PRT

<213> Brassica rapa

<400> 56

Ile

1

Glu

Val

Ala

Asn

65

Ile

Asp

His

Leu

Arg
145

Pro

Gln

Ser

Val
50

Glu

Ser

Val

Leu

Arg
130

<210> 57

<211> 100

Gln

Val

Gly

35

Ala

Val

Asn

Ser

Gln

115

Gln

<212> PRT
<213> Cicer arietinum

<400> 57

Thr

Lys

20

Gln

Arg

Met

Val

Ser

100

Met

Arg

Val

Lys

Arg

Tyr

Val

Leu

85

Ser

Gly

Met

Ser

Leu

Asp

Val

Gln

70

Ser

Arg

Asn

Leu

Arg

Ile

Ile

Ser
55

Ile

Gly

Ser

Lys

Tyr
135

Ser

Gln

Glu

40

Thr

Ser

Leu

His

Asp

120

Leu

ES 2 560 806 T3

Leu

Lys
25

His

Ile

Ser

Glu

Gly

105

Asp

Tyr

Lys

10

Lys

Tyr

Ser

Ser

Glu

90

Glu

Tyr

Glu

Tyr

Glu

Val

Ala

Lys

75

Asp

Arg

Lys

Glu

Ile

Glu

Glu

Thr
60

Asn

Gly

Leu

Leu

Cys
140

90

Pro

Leu

Pro

45

Lys

His

Phe

Phe

Thr

125

Gly

Glu

Leu
30

His

Leu

Asn

Val

Tyr

110

Cys

Asn

Leu

15

Val

Pro

Gly

Phe

Leu

95

Thr

Glu

Ser

Gln

Arg

Lys

Asp

Ser

80

Val

Leu

Glu

Phe



10

Ile

Lys

Thr

Lys

Arg

Ile

Ser

Pro

Leu

Leu

Lys

50

Glu

Leu

Glu

<210> 58
<211> 167
<212> PRT
<213> Hordeum vulgare

<400> 58

Thr

Ile

Tyr

35

Leu

Leu

Leu

Arg

Pro

Arg

20

Ser

Ser

Gln

Lys

Lys
100

Ser

Asn

Ser

Asn

Lys

Leu
85

Gln

Ala

Leu

Pro

Gln

70

Ser

Ala

Ser

Arg

Ala

55

Val

Pro

Thr

Glu

Ser

40

Thr

Glu

Glu

ES 2 560 806 T3

Ser

Arg

25

Leu

Ile

Gly

Val

Ser

10

Asp

Leu

Ser

Leu

Asp
90

Asp

Arg

Pro

Arg

Leu

75

Glu

Leu

Arg

Val

Val

60

Thr

Val

91

Ser

Lys

Ala

45

Leu

Arg

Lys

Met

Lys

30

Glu

Lys

Lys

Ser

Val

15

Ile

Gln

Tyr

Glu

Lys
95

Lys

Asn

Met

Ile

Ala

80

Glu



Ser

Leu

Val

Gly

Gly

Cys

Met

Glu

Thr

Glu

145

Ala

Asp

Leu

Ser

Leu

50

Val

Leu

Ala

Gly

Phe

130

Gly

Gly

<210> 59

<211> 252

Arg

Pro

Arg

Glu

Leu

Asp

Ala

Leu

115

Tyr

Gln

Leu

<212> PRT
<213> Hordeum vulgare

<400> 59

Arg

Asp

20

Val

Lys

Thr

Asp

Ala

100

Arg

Ser

Thr

His

Lys

Asp

Ile

Lys

Met

Arg

85

Leu

Leu

Leu

Phe

Leu
165

Gln

Asp

Lys

Lys

Arg

70

Glu

Pro

Ile

His

Cys

150

His

Leu

His

Tyr

Glu

55

Gln

Ile

Met

Asn

Leu

135

Asn

His

Asn

Asn

Ile

40

Glu

Asn

Met

Ser

Ser

120

Gln

Glu

ES 2 560 806 T3

Glu

Lys

25

Pro

Leu

Thr

Val

Lys

105

Ser

Arg

Leu

Gln

10

Lys

Glu

Arg

Ala

Gln

90

Cys

Thr

Thr

Glu

Tyr

Met

Leu

Arg

Pro

75

Val

Ile

Ser

Gln

Asn
155

Ser

Ser

Gln

Ala

60

Val

Ser

Lys

Ala

Arg

140

Ala

92

Ser

Ile

Lys

45

Ser

Val

Leu

Val

Phe

125

Thr

Val

Leu

Pro

30

Glu

Ser

Ser

Val

Leu

110

Gln

Met

Lys

Arg

15

Thr

Val

Glu

Ala

Ser

95

Glu

Asn

Ser

Gln

Ser

Thr

Asp

Gln

Thr

80

Thr

Asn

Arg

Lys

Lys
160
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Met

Ser

Ser

Asn

Gly

65

Arg

Pro

Arg

Glu

Leu

145

Asp

Gly

Leu

Tyr

Pro
225

Tyr

Gly

Ser

Gln

Asn

50

Ser

Arg

Asp

Val

Lys

130

Thr

Glu

Ala

Arg

Ser

210

Ala

Val

<210> 60
<211> 246

<212> PRT
<213> Medicago truncatula

<400> 60

His

Leu

Trp

35

Gly

Gly

Lys

Ser

Leu

115

Lys

Met

Arg

Leu

Leu
195

Leu

Phe

Tyr

Gln

Asp

20

Pro

Thr

Ser

Gln

Asp

100

Lys

Lys

Lys

Glu

Pro

180

Ile

His

Cys

Ile

Thr

Ala

Gly

Ser

His

Leu

85

His

Tyr

Glu

Glu

Ile

165

Met

Ser

Leu

Glu

Thr
245

Gln

Asp

Leu

Ser

Arg

70

Asn

Thr

Ile

Glu

Asn

150

Met

Ser

Ser

Gln

Glu
230

Ser

Met

Ile

Asp

Gly

55

Lys

Glu

Lys

Pro

Leu

135

Thr

Val

Lys

Ser

Arg

215

Leu

Arg

Phe

Phe

His

40

Gly

Ile

Leu

Lys

Glu

120

Thr

Val

Gln

Arg

Thr
200

Thr

Glu

Leu

ES 2 560 806 T3

Asp

Ser

25

Asp

Tyr

Ser

Tyr

Leu

105

Leu

Arg

Pro

Val

Ile

185

Ser

Gln

Asn

Tyr

Asp

10

Val

Val

Gly

His

Ser

90

Ser

Gln

Ala

Ile

Ser

170

Lys

Ala

Arg

Ala

Val
250

Pro

Ala

Ser

Ser

Asn

75

Asp

Ile

Lys

Ser

Val

155

Leu

Val

Phe

Thr

Leu
235

Ala

Phe

Gly

Leu

Pro

60

Ala

Leu

Pro

Gln

Cys

140

Ser

Val

Leu

Gln

Met

220

Thr

Glu

93

Ala

Gly

Ala

45

Gly

Tyr

Arg

Ile

Val

125

Lys

Ala

Ser

Glu

Asn
205

Ser

Gln

Ser Ser Met
15

Leu His Pro
30

Pro Ala Ala

Gly Gly Asp

Glu Arg Asp
80

Ser Leu Leu
95

Thr Val Ser
110

Asp Gly Leu

Pro Gly Val

Thr Cys Leu
160

Thr Met Ala
175

Asn Glu Gly
1390

Arg Thr Phe

Lys Glu Cys

Lys Ala Gly
240
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Met

Glu

Thr

Asn

Lys

65

Asn

Met

Pro

Ile

Glu
145

Ser

Thr

Asp

Arg

Glu

225

Gly

Leu

Glu

Val

Ser

50

Lys

Asn

Lys

Glu

Leu

130

Ser

Ser

Val

Gly

Val

210

Ser

Glu

<210> 61

<211> 260

Ala

Pro

Asp

35

Thr

Leu

Leu

Leu

Leu

115

Leu

Gln

Arg

Gln

Leu

195

Phe

His

Phe

<212> PRT
<213> Medicago truncatula

<400> 61

Ile

Leu

20

Gln

Asp

Val

Tyr

Ser

100

Gln

Gly

Arg

Leu

Lys

180

Leu

Tyr

Ile

Leu

Ser

Ser

Leu

Pro

His

Ser

85

Ile

Asn

Leu

Lys

Asn

165

Ile

Leu

Asn

Leu

Lys
245

Pro

His

Phe

Ser

Asn

70

Ser

Pro

Gln

Ser

Lys
150

Asp

Pro

Leu

Leu

Asn

230

Gln

Pro

Asn

Asn

Gln

55

Ala

Leu

Gly

Val

Pro

135

His

Ser

Leu

Asn

His

215

Glu

Met

Gln

Phe

40

Ser

Ser

Arg

Thr

Glu

120

Gln

Ser

Glu

Ser

Val

200

Phe

Lys

ES 2 560 806 T3

Phe

His

25

His

Thr

Glu

Ser

Ile

105

Gly

Val

Tyr

Ile

Glu

185

Ser

Gln

Leu

Ser

10

Gln

Asp

Ser

Arg

Leu

90

Ser

Leu

Glu

Asn

Thr

170

Ile

Ser

Val

Leu

Thr

Asn

Gln

Ser

Asp

75

Leu

Arg

Ile

Glu

Ser
155

Ile

Leu

Ser

Asp

Ser
235

Ile

Ser

Val

Asp

Arg

Pro

Val

Lys

Phe

140

Gly

Gln

Ile

Lys

Lys

220

Ile

94

Gly

Phe

Glu

45

Leu

Arg

Val

Leu

Arg

125

Ile

Phe

Ile

Cys

Thr

205

Thr

Met

Trp

Tyr

30

Ala

Ser

Lys

Ser

Lys

110

Lys

Leu

Val

Ser

Leu

1390

Phe

Gln

Glu

Pro

15

Lys

Glu

Met

Lys

Asp

95

Tyr

Asp

Ser

Val

Cys

175

Glu

Gly

Ile

Lys

Phe

Asp

Ile

Val

Ile

80

Gln

Ile

Glu

Lys

Ser
160

Tyr

Asn

Gly

Leu

Glu
240



Met

Leu

Asn

Pro

Ala

65

Ile

Gln

Tyr

Glu

Lys

145

Val

Ser

Glu

Gly

Arg

225

Lys

Gly

Val

Leu

Tyr

Lys

50

Lys

Asn

Thr

Ile

Glu

130

Glu

Ser

Tyr

Asn

Gly

210

Tyr

Gln

Leu

<210> 62

<211> 100

Ala

Glu

Ala

35

Glu

Lys

Ser

Lys

Pro

115

Leu

Ser

Thr

Glu

Asn

195

Arg

Glu

Gln

Ile

<212> PRT

Phe

Glu

20

Ser

His

Leu

Leu

Lys

100

Asp

Leu

Gln

Ser

Ala

180

Gly

Leu

Cys

Asn

Tyr
260

Cys

Leu

Leu

Val

Asn

Ile
85

Met

Leu

Ser

Arg

Arg

165

Asn

Leu

Phe

Asp

Asn
245

Pro

Glu

Glu

Glu

His

70

Ser

Ser

Gln

Arg

Lys

150

Leu

Lys

Leu

Tyr

Asp

230

His

Pro

Pro

Tyr

Ile

55

Asn

Ser

Ile

Lys

Ile

135

Lys

Asn

Ile

Leu

Asn

215

Leu

Leu

Gln

Glu

Ser

40

Glu

Ala

Leu

Pro

Gln

120

Ser

Ile

Asp

Pro

Leu

200

Leu

Ile

Gly
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Phe

Ser

25

Leu

Arg

Ser

Arg

Val

105

Val

His

Pro

Thr

Leu

185

Asn

His

Gln

Thr

Ser

10

Leu

Pro

Pro

Glu

Ser
90

Thr

Gln

Arg

Asn

Glu

170

Ser

Ser

Phe

Lys

Met
250

Tyr

Ile

Tyr

Pro

Arg

75

Leu

Ile

Gly

Gln

Tyr

155

Leu

Glu

Ser

Gln

Leu

235

Asp

Ser

Ser

His

Ser

60

Asp

Leu

Ser

Leu

Glu

140

Asn

Val

Ile

Ser

Val

220

Ser

Gln

95

Asn

His

Gln

45

Pro

Arg

Pro

Arg

Thr

125

Tyr

Ser

Ile

Leu

Ser

205

Asp

Ser

Thr

Met

Lys

30

Phe

Lys

Arg

Gly

Val

110

Lys

Ala

Ala

His

Met

190

Lys

Lys

Ile

Ile

Gly

15

Glu

Ser

Leu

Lys

Glu
95

Leu

Lys

Val

Phe

Ile

175

Cys

Thr

Thr

Tyr

Asn
255

Trp

Lys

Ser

Met

Lys

80

Asp

Lys

Lys

Asn

Val

160

Ser

Leu

Phe

Gln

Glu

240

Ser
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15

<213> Medicago truncatula

<400> 62

Met Leu Ala Ile
1

Glu Glu Pro Leu
20

Thr Val Asp Gln
35

Asn Ser Thr Asp
50

Lys Lys Leu Val
65

Asn Asn Leu Tyr

Met Val Leu Asn
100

<210> 63

<211> 247

<212> PRT

<213> Oryza sativa

<400> 63

Met Glu Gln Leu
1

Ser Leu Glu Ala
20

Pro Trp Leu Asp
35

Ala Pro Thr Thr
50

Ser Gly Ser His
65

Arg Lys Gln Leu

Asp Ala Asp His
100

Ser

Ser

Leu

Pro

His

Ser
85

Phe

Asp

Leu

Ala

Arg

Asn

85

Thr

Pro

His

Phe

Ser

Tyr

70

Ser

Val

Ile

Asp

Asn

Lys

70

Glu

Lys

Pro

Asn

Asn

Gln

55

Ala

Leu

Asp

Phe

Leu

Ala

55

Leu

Leu

Leu

Met

Gln

Phe

40

Ser

Ser

Arg

Asp

Ser

Asp

40

Val

Ser

Tyr

Ser

ES 2 560 806 T3

Phe

His
25

His

Thr

Glu

Ser

Pro

Gly

25

Asp

Ser

His

Ser

Ile
105

Ser
10

Gln

Asp

Ser

Arg

Leu
90

Ala

10

Ala

Asp

Ser

Asn

Ser

90

Pro

Thr

Asn

Gln

Ser

Asp

75

Leu

Phe

Gly

Val

Gly

Ala

75

Leu

Thr

Ile

Ser

Val

Asp

Arg

Pro

Ala

Gln

Gln

Tyr

60

Tyr

Arg

Thr

96

Gly

Phe

Glu

45

Leu

Arg

Val

Ser

Leu

Asp

45

Gly

Glu

Ala

Val

Trp

Tyr
30

Ala

Ser

Lys

Ser

Ser

Pro

30

Leu

Ser

Arg

Leu

Ser
110

Pro
15

Lys

Glu

Met

Lys

Asp
95

Met

15

Ser

Ser

Gly

Asp

Leu

95

Arg

Phe

Asp

Ile

Val

Ile

80

Gln

Ser

Ser

Met

Gly

Arg

80

Pro

Val
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Leu

Lys

Val

145

Ala

Ser

Leu

Phe

Thr

225

Val

Lys

Lys

130

Leu

Thr

Asn

Glu

Gly

210

Ile

Arg

<210> 64

<211> 230

Tyr

115

Lys

Gly

Cys

Val

Asn

195

Asn

Asn

Asn

<212> PRT
<213> Panicum virgatum

<400> 64

Met

1

Leu

Trp

Ser

Glu

Glu

Pro

Ala
50

His

Ala

Asp

Pro

Ile

Glu

Ser

Ile

Ala

180

Glu

Arg

Glu

Lys

Gln

Asp

20

Leu

Thr

Pro

Leu

Gln

Asn

165

Gly

Gly

Thr

Glu

Ala
245

Leu

Ile

Asp

Gly

Glu

Thr

Leu

150

Asp

Ser

Leu

Phe

Cys

230

Lys

Phe

Phe

Leu

Asn

Leu

Thr

135

Met

Met

Val

His

Tyr

215

Pro

Leu

Asp

Ser

Asp

Pro
55

Gln

120

Thr

Ser

Glu

Leu

Phe

200

Ser

Ala

Asp

Ala

Leu

40

Thr

ES 2 560 806 T3

Lys

Ser

Glu

Ile

Pro

185

Ile

Ile

Phe

Pro

Gly

25

Asp

Ser

Gln

Thr

Gly

Met

170

Leu

Ser

His

Cys

Phe

10

Gly

Asp

Ser

Val

Thr

Met

155

Val

Ser

Ser

Leu

Glu
235

Ser

Gln

Asp

Gly

Glu

Asn

140

Ala

Gln

Lys

Ser

Gln

220

Arg

Ser

Leu

Asp

Gly

97

Asn

125

Cys

Pro

Val

Cys

Thr

205

Arg

Leu

Ser

Pro

Ile

45

Tyr

Leu

Lys

Ile

Ser

Ile

190

Ser

Ser

Glu

Ile

Ser

30

His

Gly

Glu

Pro

Val

Leu

175

Lys

Ser

Glu

Lys

Ser

15

Pro

Asp

Ser

Arg

Gly

Ser

160

Leu

Val

Gly

Gly

Val
240

Ser

Pro

Leu

Gly
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Gly

65

Arg

Leu

Val

Asn

Gly

145

Cys

Val

Asn

Asn

Lys
225

Gly

Asp

Leu

Ser

Leu

130

Val

Leu

Ala

Glu

Arg

210

Glu

<210> 65

<211> 183

Ser

Arg

Pro

Arg

115

Glu

Leu

Asn

Ala

Gly

195

Thr

Glu

<212> PRT
<213> Populus

<400> 65

Gly

Arg

Asp

100

Val

Arg

Asn

Asp

Thr

180

Leu

Phe

Cys

Gly

Lys

85

Ala

Leu

Arg

Thr

Thr

165

Ser

His

Tyr

Pro

Ser

70

Gln

Asp

Lys

Lys

Ser

150

Glu

Leu

Leu

Ser

Ala
230

His

Leu

His

Tyr

Lys

135

Gln

Ile

Pro

Ile

Leu
215

Arg

Asn

Thr

Ile

120

Glu

Ile

Met

Leu

Ser

200

His

ES 2 560 806 T3

Lys

Glu

Lys

105

Pro

Leu

Val

Val

Ser

185

Ser

Val

His

Leu

90

Lys

Glu

Thr

Thr

Gln

170

Lys

Ser

Gln

Ser

75

Tyr

Leu

Leu

Asn

Pro

155

Val

Cys

Thr

Arg

His

Ser

Ser

Gln

Ala

140

Ile

Ser

Ile

Tyr

Ser
220

Asn

Ser

Ile

Lys

125

Asn

Val

Leu

Lys

Ser

205

Gln

Ala

Leu

Pro

110

Gln

Cys

Ser

His

Val

190

Thr

Arg

Tyr

Arg

95

Thr

Val

Lys

Ala

Ser

175

Met

Phe

Thr

Glu

80

Ser

Thr

Asp

Pro

Thr

160

Asn

Glu

Asp

Met

Met Val Lys Lys Leu Ser His Asn Ala Asn Glu Arg Asp Arg Arg Lys

1

5

10

98

15
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Lys Ile Lys Ser Leu Tyr Ser Ser Leu Arg Ser Leu Leu Pro Ala Ala
20 25 30

Asp Gln Met Lys Lys Leu Ser Val Pro Ala Thr Val Ser Arg Ala Leu
35 40 45

Lys Tyr Leu Pro Glu Leu Gln Gln Gln Val Glu Arg Leu Val Gln Arg
50 55 60

Lys Glu Glu Leu Leu Ser Lys Leu Ser Lys Gln Gly Gly Ile Ile His
65 70 75 80

Gln Glu Asn Gln Arg Asn Asp Thr Val Tyr Ser Ser Leu Ser Ser Val
85 90 95

Ser Ala Ser Gln Leu Ser Asp Arg Glu Val Val Val His Ile Ser Thr
100 105 110

Tyr Lys Asn His Lys Ser Pro Leu Ser Glu Ile Leu Leu Thr Leu Glu
115 120 125

Glu Asp Gly Leu Val Leu Lys Asn Ser Ser Ser Phe Glu Ser Phe Gly
130 135 140

Asp Arg Val Phe Tyr Asn Leu His Leu Gln Val Met Glu Gly Thr Tyr
145 150 155 160

Thr Leu Asp Ser Glu Ala Met Arg Ala Lys Leu Val Ser Leu Ser Val
165 170 175

Lys Arg Glu Ser Ser Ser Leu
180

<210> 66

<211> 264

<212> PRT
<213> Populus

<400> 66
Met Leu Glu Glu Leu Ser Pro Ile Ser Leu Phe Ser Thr Phe Gly Trp

1 5 10 15

Pro Leu Glu Glu Ala Ile Ser His Glu Gln His Tyr Ser Phe Arg Asp
20 25 30

99
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Gly

Val

Gly

65

Asp

Leu

Ser

Leu

Asp

145

Ser

Ile

Leu

Phe

Met

225

Val

Ser

Glu

Arg

Asp

Arg

Pro

Arg

Ile

130

Asp

Leu

His

Val

Glu

210

Glu

Ser

Pro

<210> 67

<211> 158

Thr

35

Gln

Pro

Arg

Ala

Val

115

Gln

Leu

Ser

Ile

Asn

195

Ser

Gly

Leu

Tyr

<212> PRT

<213> Populus

<400> 67

Pro

Leu

Ser

Lys

Ala

100

Leu

Arg

Thr

Ser

Ser

180

Leu

Phe

Thr

Cys

Ser
260

Glu

Asp

Met

Lys

85

Asp

Val

Lys

His

Val

165

Thr

Glu

Gly

Tyr

Glu
245

Asn

Ser

Arg

Ala

70

Ile

Gln

Tyr

Glu

Gln

150

Ser

Asn

Glu

Gly

Thr

230

Lys

Cys

Phe

Ser

55

Lys

Asn

Arg

Ile

Glu

135

Glu

Ala

Lys

Ala

Arg

215

Val

Arg

Val

Thr

40

Thr

Lys

Ser

Lys

Pro

120

Leu

Asn

Ser

Leu

Gly

200

Val

Glu

Glu

Phe
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His

Ser

Leu

Leu

Lys

105

Lys

Leu

Gln

Arg

His

185

Leu

Phe

Cys

Ser

Phe

Phe

Asn

Tyr

90

Leu

Leu

Ser

Arg

Leu

170

Arg

Leu

Tyr

Glu

Leu
250

Pro

Thr

His

75

Ser

Ser

Gln

Lys

Lys

155

Ser

Ser

Leu

Asn

Ala

235

Phe

Pro

Ala

60

Asn

Ser

Ile

Gln

Leu

140

Gly

Asp

Ser

Leu

Leu

220

Leu

Pro

100

Ser

45

His

Ala

Leu

Pro

Gln

125

Ser

Thr

Arg

Leu

Asn

205

His

Asn

Leu

Gln

Ser

Ser

Arg

Tyr

110

Val

Arg

Met

Glu

Ser

190

Ser

Leu

Glu

Asn

Pro

Gly

Glu

Ser

95

Thr

Glu

Gln

Tyr

Val

175

Glu

Ser

Gln

Arg

Ser
255

Asp

Ser

Arg

80

Leu

Val

Arg

Ala

Ser

160

Val

Ile

Ser

Ala

Leu

240

Ser



Asp

Arg

Pro

Arg

Ile

65

Leu

Ser

Ile

Asn

Ser
145

Pro

Arg

Ala

Val

50

Gln

Ile

Ser

Ser

Leu

130

Phe

<210> 68

<211> 257

Asn

Lys

Ser

35

Leu

Arg

His

Val

Thr

115

Glu

Gly

<212> PRT
<213> Ricinus communis

<400> 68

Met

Lys

20

Asp

Lys

Lys

Gln

Ser

100

Cys

Glu

Gly

Val

Ile

Gly

Tyr

Glu

Glu

85

Ala

Lys

Asn

Asn

Lys

Asn

Met

Ile

Glu

70

Asn

Ser

Val

Gly

Val
150

Lys

Ser

Lys

Pro

55

Leu

Gln

Arg

Leu

Leu

135

Phe

Leu

Leu

Lys

40

Glu

Leu

Arg

Leu

Lys

120

Val

Tyr

ES 2 560 806 T3

Asn

Tyr

25

Leu

Leu

Ser

Lys

Gly

105

Ser

Leu

His

His

10

Ser

Ser

Gln

Asn

Asp

90

Asp

Pro

Ile

Leu

Asn

Ser

Ile

Gln

Leu

75

Thr

Arg

Ile

Asn

His
155

Ala

Leu

Pro

Gln

60

Ser

Met

Glu

Ser

Ser

140

Leu

101

Ser

Arg

Ser

45

Val

Arg

Tyr

Val

Glu

125

Ser

Gln

Glu

Ser

30

Thr

Glu

Gln

Ser

Val

110

Ile

Ser

Val

Arg

15

Leu

Ile

Arg

Asp

Ser

95

Val

Leu

Phe

Asp

Leu

Ser

Gln

Asp

80

Leu

Gln

Leu

Glu



Met

Glu

Gln

Leu

Ser

65

Ala

Leu

Pro

Gln

Ser

145

Thr

Lys

Ser

Leu

Asn
225

Leu

Pro

Leu

Asp

Pro

Leu

50

Ser

Ser

Arg

Ala

Leu

130

Lys

Ser

Glu

Pro

Ile
210

Leu

Ser

<210> 69
<211> 184
<212> PRT
<213> Ricinus communis

Ala

Pro

Ala

35

Glu

Gly

Glu

Ser

Thr

115

Glu

Gln

His

Ala

Leu

195

Asn

His

Glu

Leu

Leu

20

Thr

Leu

Gly

Arg

Leu

100

Ile

Arg

Asn

Ser

Ile

180

Ser

Ser

Val

Lys

Ser

Gly

Ala

Asp

Asp

Asp

85

Phe

Ser

Leu

His

Ser

165

Ile

Glu

Ser

Gln

Leu
245

Pro

Ile

Ala

His

Ala

70

Arg

Pro

Arg

Val

Ile

150

Leu

Gln

Ile

Ser

Val
230

Ala

Pro

Asp

Phe

Gln

55

Asn

Arg

Ala

Val

Gln

135

Val

Ser

Ile

Leu

Ala
215

Asp

Ser

Val

Gln

Leu

40

Gln

Asp

Lys

Ala

Leu

120

Arg

Asn

Val

Ser

Leu

200

Glu

Asp

Leu
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Phe

Ile

25

Pro

Ser

Met

Lys

Asp

105

Lys

Lys

Pro

Val

Thr

185

Leu

Ser

Thr

Tyr

Pro

10

Ser

Ser

Thr

Val

Met

90

Glu

Tyr

Glu

Gln

Ser

170

Tyr

Leu

Phe

Tyr

Ala
250

Thr

Tyr

Tyr

Ser

Lys

75

Asn

Met

Ile

Glu

Ile

155

Ala

Ser

Glu

Gly

Thr
235

Lys

Pro

Phe

Gln

Phe

60

Lys

Thr

Lys

Pro

Ile

140

Asn

Asn

Asn

Glu

Gly
220

Leu

Arg

102

Glu

Cys

Gln

45

Thr

Leu

Leu

Lys

Glu

125

Leu

Gln

Gln

Thr

Glu

205

Arg

Glu

Asp

Trp

Arg

Glu

Ala

Asn

Tyr

Leu

110

Leu

Leu

Arg

Ile

Ile

1390

Gly

Val

Cys

Gly

Pro

15

Glu

Leu

Tyr

His

Ser

95

Ser

Gln

Arg

Lys

Ser

175

His

Leu

Phe

Asp

Leu
255

Leu

Thr

Leu

Asn

Asn

80

Ser

Ile

Glu

Ile

Gly

160

Asp

Thr

Leu

Asn

Ala
240

Phe
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<400> 69

Met

1

Lys

Asp

Lys

Lys

65

Pro

Val

Thr

Leu

Ser

145

Thr

Tyr

Val

Met

Gln

Tyr

50

Glu

Gln

Ser

Tyr

Leu

130

Phe

Tyr

Glu

<210> 70
<211> 239
<212> PRT
<213> Solanum lycopersicum

<400> 70

Lys

Asn

Met

35

Ile

Glu

Ile

Ala

Asn

115

Glu

Gly

Ile

Arg

Lys

Thr

20

Lys

Pro

Leu

Asn

Asn

100

Asn

Glu

Gly

Leu

Asp
180

Leu

Leu

Lys

Glu

Leu

Gln

85

Gln

Thr

Glu

Arg

Glu
165

Gly

Asn

Tyr

Leu

Leu

Leu

70

Arg

Ile

Ile

Gly

Val

150

Cys

Leu

His

Ser

Ser

Gln

55

Arg

Lys

Ser

His

Leu

135

Phe

Asp

Phe

Asn

Ser

Ile

40

Gln

Ile

Gly

Asp

Thr

120

Leu

Tyr

Ala

Pro
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Ala

Leu

25

Pro

Gln

Ser

Thr

Lys

105

Ser

Leu

Asn

Leu

Ser

10

Arg

Ala

Leu

Lys

Thr

90

Glu

Pro

Ile

Leu

Ser
170

Glu

Ser

Thr

Glu

Gln

75

His

Val

Leu

Asn

His

155

Glu

Arg

Leu

Ile

Arg

60

Asn

Ser

Val

Ser

Ser

140

Leu

Lys

103

Asp

Leu

Ser

45

Phe

His

Thr

Ile

Glu

125

Ser

Gln

Leu

Arg Arg
15

Pro Ala
30

Arg Val

Val Gln

Ile Ile

Leu Ser

95

Gln Val

110

Ile Leu

Ser Phe

Val Asp

Ala Ala
175

Lys

Ser

Leu

Arg

Asn

80

Val

Ser

Leu

Glu

Gly

Leu



10

Thr

Leu

His

Glu

Ala

65

Leu

Leu

Leu

Ser

Arg
145

Ile

Thr

Glu

Gly

Glu
225

Thr

Phe

His

Leu

50

Ser

Arg

Ser

Lys

Lys

130

Lys

Cys

Thr

Glu

Asp

210

Met

<210> 71
<211> 214
<212> PRT
<213> Sorghum bicolor

<400> 71

Ile

Glu

Tyr

35

Gly

Glu

Ser

Phe

Lys

115

Lys

Leu

Ala

Gln

Asp

195

Lys

Asp

Ile

Gly

20

Gln

Val

Arg

Leu

Pro

100

Glu

Ser

Ile

Ser

Glu

180

Gly

Ile

Ile

Thr

Leu

Gln

Glu

Asn

Leu

85

Ala

Ile

Asn

Ile

Gln

165

Asn

Leu

Phe

Gln

Thr

Arg

Gln

Arg

Arg

70

Pro

Thr

Glu

Tyr

Gly
150

Leu

Asn

Ile

His

Val
230

Pro

Ala

Cys

Ser

55

Arg

Pro

Val

Arg

Ser

135

Gly

Ser

Phe

Leu

Ser

215

Leu

Gln

Asp

Leu

40

Leu

Lys

Pro

Ser

Leu

120

Leu

Thr

Asn

Pro

Leu

200

Leu

Lys
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Phe

Asn

25

Lys

Met

Lys

Thr

Tyr

105

Ser

Leu

Ser

Ser

Ile

185

Asn

His

Thr

Gln

10

Thr

Gly

Glu

Met

Asn

90

Val

Lys

Lys

Cys

Gln

170

Ser

Ala

Phe

Lys

Thr

Ile

Ser

Lys

Asn

75

Lys

Gln

Thr

Ile

Asn
155

Val

Gln

Ser

Gln

Leu
235

Asp

Asp

Glu

Lys

60

Phe

His

Glu

Lys

Asp

140

Ser

Leu

Val

Ser

Met

220

Leu

104

Gln

Leu

Phe

45

Leu

Leu

Gln

Tyr

Asp

125

Asp

Ser

Val

Phe

Phe

205

Gln

Val

Asn

Pro

30

Asp

Asn

Tyr

Lys

Ile

110

Leu

Asn

Thr

Gln

Ala

190

Lys

Gly

Met

Asn

15

Ser

Val

His

Ser

Lys

95

Pro

Leu

Asn

Thr

Ile

175

Ser

Ser

Pro

Cys

Lys

Ser

Asp

Asn

Thr

80

Lys

Glu

Leu

Lys

Ser
160

Ser

Val

Phe

Ile
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Met

Leu

Pro

Leu

Gly

65

Asp

Leu

Ser

Thr

Asn

145

Glu

Glu

Met

Arg

Asp

Glu

Pro

Ser

50

Ser

Arg

Pro

Arg

Cys

130

Val

Asn

Asn

Lys

Lys
210

<210> 72

<211> 224

His

Ala

Trp

Ala

Gly

Arg

Asp

Val

Leu

Ala

Glu

Lys

Glu

195

Lys

<212> PRT
<213> Triticum aestivum

<400> 72

Gln

Asp

20

Pro

Pro

Gly

Lys

Ala

100

Leu

Asn

Ala

Gly

Thr

180

Gln

Ala

Leu

Ile

Asp

Ala

Ser

Gln

85

Asp

Asn

Asp

Thr

Leu

165

Phe

Cys

Gly

Phe

Phe

Leu

Ala

Gly

70

Leu

His

Thr

Thr

Ala

150

Leu

Tyr

Pro

Ala

Asp

Ser

Asp

Asn

55

Arg

Asn

Thr

Lys

Glu

135

Leu

Leu

Ser

Gly

Asp

Ala

Leu

40

Ala

Lys

Glu

Lys

Glu

120

Ile

Pro

Val

Leu

Phe
200

ES 2 560 806 T3

Pro

Gly

25

Asp

Ala

Leu

Leu

Lys

105

Ile

Met

Leu

Ser

His

185

Cys

Phe

10

Gly

Asp

Thr

Ser

Tyr

90

Leu

Val

Val

Ser

Ser

170

Leu

Asp

Gly

Gly

Asp

Ser

His

75

Ser

Ser

Thr

Gln

Lys

155

Ser

Gln

Glu

Ser

Gly

Tyr

Ser

60

Asn

Ser

Ile

Pro

Val

140

Cys

Thr

Arg

Leu

105

Ser

Gln

Asp

45

Gly

Ala

Leu

Pro

Ile

125

Ser

Ile

Tyr

Ser

Glu
205

Ile

Leu

30

Ile

Gly

Tyr

Arg

Thr

110

Val

Leu

Lys

Ser

Gln

190

Lys

Ser

15

Pro

His

Gly

Glu

Ser

95

Thr

Ser

His

Val

Thr

175

Arg

Ile

Ser

Ser

Asp

Tyr

Arg

80

Leu

Val

Ala

Ser

Leu

160

Phe

Thr

Val
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15

Met

Pro

Leu

Ala

Gly

Arg

Leu

Val

Asp

Arg

145

Pro

Met

Lys

Arg

Glu

Leu

Pro

Thr

50

Ser

Asp

Ile

Cys

Leu

130

Leu

Leu

Ala

Gly

Thr
210

<210> 73

<211> 130

His

Glu

Asp

Ala

Gly

Arg

Pro

Gln

115

Lys

Gln

Asp

Ala

Leu

195

Phe

<212> PRT
<213> Triticum aestivum

<220>
<221> caracteristica miscelanea
<222> (65)..(65)
<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<220>
<221> caracteristica miscelanea
<222> (67)..(67)
<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

Gln

Ala

20

Val

Pro

Ser

Arg

Asn

100

Val

Lys

Arg

Gly

Ser

180

His

Tyr

Leu

Glu

Asp

Ala

Gly

Thr
85

Ala

Leu

Lys

Val

Asn

165

Leu

Leu

Ser

Phe

Asn

Leu

Lys

Ser

70

Gln

Asp

Asp

Lys

Lys

150

Glu

Pro

Ile

Phe

Asp

Gly

Asp

Ala

55

His

Leu

His

Tyr

Gln

135

Asp

Ile

Leu

Ser

His
215

Asp

Phe

Phe

40

Ala

Lys

Asn

Thr

Ile

120

Glu

Asn

Met

Ser

Ser

200

Phe

ES 2 560 806 T3

Ala

Thr

25

Asp

Ser

Lys

Gln

Lys

105

Pro

Leu

Thr

Val

Lys

185

Ser

Glu

Val

10

Asp

Ile

Ser

Leu

Leu
90

Lys

Lys

Ser

Cys

Gln

170

Cys

Thr

Val

Pro

Glu

His

Gly

Asn

75

Tyr

Leu

Leu

Thr

Arg

155

Val

Ile

Phe

Arg

Ser

Leu

Glu

Gly

His

Ser

Ser

Gln

Ala

140

Ile

Ser

Asn

Ser

Phe
220

106

Ser

Pro

Phe

45

Ser

Asn

Thr

Ile

Lys

125

Lys

Val

Leu

Val

Thr

205

Tyr

Met

Ser

30

Ser

Gly

Ala

Leu

Pro

110

Gln

Cys

Ser

Leu

Phe

190

Glu

Met

Ile

15

Leu

Ala

Leu

Tyr

Arg
95

Thr

Val

Arg

Ala

Ser

175

Glu

Val

Arg

Trp

Gln

Pro

Val

Glu

80

Ser

Thr

Glu

Glu

Thr

160

Asn

Asn

Asn

Pro
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15

20

25

30

ES 2 560 806 T3

<220>

<221> caracteristica miscelanea

<222> (72)..(72)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<220>

<221> caracteristica miscelanea

<222> (82)..(82)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<220>

<221> caracteristica miscelanea

<222>(101)..(101)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<220>

<221> caracteristica miscelanea

<222> (114)..(114)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<220>

<221> caracteristica miscelanea

<222> (127)..(127)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<400> 73
Gly Asp Gly Ser Gly Ser His Arg Lys Ile Ser His

1 5 10

Arg Asp Arg Arg Lys Gln Leu Asn Glu Leu Tyr Ser
20 25

Leu Leu Pro Asp Thr Asp His Thr Lys Lys Leu Ser
35 40

Val Ser Arg Val Leu Lys Tyr Ile Pro Glu Leu Gln
50 55 60

Xaa Arg Xaa Lys Glu Gly Gly Xaa Asp Ala Arg Gln
65 70 75

Val Xaa Thr Met Lys Gly Asn Thr Val Arg Leu Phe
85 90

Arg Arg Gln Gly Xaa Tyr Gly Pro Ser Gln Pro Gly
100 105

Gly Xaa Cys Pro Phe Gln Met His Gln Ser Ala Gly
115 120

Arg Ser
130

<210> 74

<211> 153

<212> PRT

<213> Triticum aestivum

107

Asn

Asp

Ile

45

Lys

Leu

Arg

Glu

Lys
125

Ala

Leu

30

Pro

Gln

Gln

His

His

110

Gln

Tyr

15

Arg

Ile

Trp

Pro

Leu

95

Met

Xaa

Glu

Ser

Thr

Ala

Gly

Pro

Ala

Leu
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<400> 74

Met

1

Ser

Pro

Ala

Ser

65

Arg

Asp

Val

Arg

Arg
145

Glu

Leu

Trp

Pro

50

Gly

Lys

Ala

Leu

Lys

130

Val

<210> 75

<211> 244

Gln

Glu

Leu

35

Thr

Ser

Gln

Asp

Lys

115

Lys

Leu

<212> PRT
<213> Vigna unguiculata

<400> 75

Leu

Ala

20

Asp

Thr

His

Leu

His

100

Tyr

Lys

Gly

Phe

Asp

Leu

Ala

Arg

Asn

85

Thr

Ile

Glu

Ser

Met Val Ala Leu Phe

1

5

Leu Glu Glu Glu Pro

Val

Ile

Asp

Asn

Lys

70

Glu

Lys

Pro

Leu

Gln
150

Asp

Phe

Leu

Ala

55

Leu

Leu

Lys

Glu

Thr

135

Leu

Asp

Ser

Asp

40

Val

Ser

Tyr

Leu

Leu

120

Thr

Met

ES 2 560 806 T3

Pro

Gly

25

Asp

Ser

His

Ser

Ser

105

Gln

Thr

Ser

Ala

10

Ala

Asp

Ser

Asn

Ser

90

Ile

Lys

Ser

Phe

Gly

Val

Gly

Ala

75

Leu

Pro

Gln

Thr

Ala

Gln

Gln

Tyr

60

Tyr

Arg

Thr

Val

Thr
140

Ser

Leu

Asp

45

Gly

Glu

Ala

Thr

Glu

125

Asn

Ser

Pro

30

Leu

Ser

Arg

Leu

Val

110

Asn

Cys

Met

15

Ser

Ser

Gly

Asp

Leu

95

Ser

Leu

Gln

Ser

Ser

Met

Gly

Arg

Pro

Arg

Glu

Pro

Ser Pro Pro Leu Phe Ser Thr Lys Gly Trp Leu

10

15

Phe Gly Tyr Asn Asn Thr His Asn Leu Ser Tyr

108
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Lys

Pro

Ser

65

Asp

Leu

Ser

Leu

Gln

145

Asn

Val

Ile

Ser

Val

225

Leu

Asp

Gln

50

Asp

Arg

Pro

Arg

Thr

130

Gly

Ser

Val

Leu

Ser

210

Glu

Pro

<210> 76
<211> 245
<212> PRT
<213> Vitis vinifera

<220>
<221> caracteristica miscelanea
<222> (20)..(20)
<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<400> 76

Asp

35

Thr

Pro

Arg

Met

Val

115

Lys

Glu

Ser

His

Gln

195

Glu

Lys

Ile

20

Ala

Gln

Ala

Lys

Ala

100

Leu

Arg

Ala

Phe

Ile

180

Cys

Thr

Thr

Tyr

Ser

Ile

Met

Lys

85

Asp

Lys

Lys

Val

Val

165

Ser

Leu

Phe

Asp

Ser

Glu

Val

70

Val

Gln

Tyr

Glu

Asn

150

Val

Ser

Glu

Gly

Arg
230

Gln

Val

55

Lys

Asn

Thr

Ile

Glu

135

Lys

Ser

His

Asn

Gly

215

Leu

Tyr

40

Glu

Lys

Asn

Lys

Pro

120

Leu

Glu

Thr

Glu

Asp

200

Arg

Glu

ES 2 560 806 T3

25

Ser

Ile

Leu

Leu

Lys

105

Glu

Leu

Ser

Thr

Thr

185

Gly

Phe

Thr

Phe

Glu

Ser

Val

90

Met

Leu

Cys

Gln

Arg

170

His

Leu

Phe

Glu

Pro

Arg

His

75

Ser

Ser

Gln

Arg

Arg

155

Leu

Lys

Phe

Tyr

Ile
235

Tyr

Ser

60

Asn

Ser

Ile

Gln

Ile

140

Lys

Asn

Ala

Leu

Asn

220

Leu

109

Gln

45

Thr

Ala

Leu

Pro

Gln

125

Ser

Ile

Asp

Pro

Leu

205

Leu

Thr

30

Phe

Ala

Ser

Arg

Ala

110

Val

Arg

Ser

Cys

Leu

190

His

His

Glu

Tyr

Pro

Glu

Ser

95

Thr

Gln

Gln

His

Glu

175

Ser

Ala

Phe

Lys

Ser

Ser

Arg

Leu

Val

Ala

Leu

His

160

Ala

Glu

Ser

His

Leu
240
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Met

Glu

Ala

Leu

Val

65

Ile

Gln

Tyr

Glu

Glu

145

Ala

Lys

Asp

Arg

Glu

225

Arg

Leu

Asp

Ser

Asn

50

Lys

Asn

Ala

Ile

Glu

130

Lys

Asn

Val

Gly

Val

210

Cys

Asp

<210> 77

<211> 520

Ala

Pro

Glu

35

Tyr

Lys

Ser

Lys

Pro

115

Leu

Gln

Arg

His

Leu

195

Phe

Glu

Ala

<212> PRT
<213> Vitis vinifera

<400> 77

Phe

Xaa

20

Ser

Ser

Leu

Leu

Lys

100

Glu

Leu

Arg

Leu

Glu

180

Leu

Tyr

Val

Phe

Ser

Ser

Phe

Thr

Asn

Tyr

85

Leu

Leu

Ser

Lys

Ser
165

Ser

Val

Asn

Leu

Pro
245

Pro

His

Leu

Pro

His

70

Ser

Ser

Gln

Lys

Ala

150

Asp

Pro

Ile

Leu

Ser
230

Pro

Glu

His

Ser

55

Asn

Ser

Ile

Lys

Ile

135

Thr

Arg

Leu

Asn

His

215

Glu

ES 2 560 806 T3

Leu Phe

Gln Asn
25

Leu Pro
40

Ala Ala

Ala Ser

Leu Arg

Pro Ser
105

Gln Val
120

Ser Arg

Leu Ala

Glu Ile

Ser Glu
185

Ala Ser
200

Leu Gln

Lys Leu

Ser

10

Tyr

Ser

Val

Glu

Ser

90

Thr

Glu

Gln

Ser

Val
170

Val

Ser

Val

Leu

Thr

Ile

Ser

Ser

Arg

75

Leu

Val

Arg

Gly

Ser

155

Val

Leu

Phe

Glu

Ser
235

Phe

Tyr

Glu

Gly

Asp

Leu

Ser

Leu

Asp

140

Leu

Gln

Leu

Glu

Gly

Gln

Pro

45

Asn

Arg

Pro

Arg

Ile

125

Ile

Ser

Ile

Asn

Ser
205

Gly Thr

220

Leu

110

Cys

Trp

Glu

30

Gln

Pro

Arg

Ala

Val

110

Gln

Ile

Ala

Ser

Leu

190

Phe

His

Glu

Pro

15

Thr

Ala

Thr

Lys

Ala

95

Leu

Lys

His

Val

Thr
175

Glu

Gly

Arg

Lys

Trp

Glu

Glu

Met

Lys

80

Asp

Lys

Lys

Gln

Ser

160

Phe

Glu

Gly

Met

Arg
240



Met

Glu

Thr

Leu

Val

65

Ile

Gln

Leu

Asp

Ser

Asn

50

Lys

Asn

Val

Ala

Pro

Glu

35

Cys

Lys

Ser

Lys

Phe

Ile

20

Ser

Ser

Leu

Leu

Lys
100

Ser

Ser

Phe

Thr

Asn

Tyr

85

Leu

Pro

His

Leu

Pro

His

70

Ser

Ser

Pro

Ala

His

Tyr

55

Asn

Ser

Ile

Leu

Gln

Leu

40

Ala

Val

Leu

Pro

ES 2 560 806 T3

Phe

Asn

25

Pro

Ala

Ser

Arg

Ser
105

Pro

10

Tyr

Ser

Val

Val

Ser

90

Thr

Thr

Ile

Ser

Ser

Arg

75

Leu

Val

Leu

Tyr

Gln

Gly

Asp

Leu

Ser

111

Gly

Gly

Pro

45

Asn

Arg

Pro

Cys

Trp

Glu

30

Gln

Pro

Arg

Ser

Val
110

Pro

15

Thr

Val

Thr

Lys

Ala

95

Leu

Leu

Glu

Glu

Met

Lys

80

Asp

Lys



Tyr

Glu

Glu

145

Ala

Lys

Asp

Arg

Glu

225

Met

Met

Tyr

Ile

Glu

305

Leu

Thr

Ile

Glu

130

Asn

Arg

Val

Gly

Val

210

Ser

Asn

Phe

Gln

Lys

290

Pro

Leu

Pro

Pro

115

Phe

Gln

Arg

His

Leu

195

Phe

Thr

Ile

Leu

Cys

275

Lys

Ile

Leu

Ile

Glu

Leu

Arg

Leu

Glu

180

Leu

Tyr

Ala

Leu

Ile

260

Tyr

Glu

Ile

Glu

Leu

Leu

Ser

Asn

Ser

165

Ser

Val

Asn

His

Val

245

Phe

Val

Asn

Val

Thr

325

Ile

Gln

Lys

Gly

150

Asp

Pro

Ile

Leu

Leu

230

Ile

Thr

Gly

Phe

Ala

310

Lys

Lys

Arg

Ile

135

Thr

Arg

Leu

Asn

His

215

Glu

His

Arg

Lys

Glu

295

Gly

Met

Ala

Gln

120

Ser

Leu

Glu

Ser

Ala

200

Leu

Met

Met

Val

Leu

280

Thr

Gln

Lys

Lys

ES 2 560 806 T3

Val

Arg

Gly

Ile

Glu

185

Ser

Gln

Thr

Asp

Phe

265

Ile

Ser

Ala

Thr

Asn

Glu

Glu

Ser

Val

170

Val

Ser

Val

Arg

Phe

250

Thr

Ile

Lys

Ala

Glu

330

Gly

Arg

Gly

Ser

155

Val

Leu

Phe

Glu

Thr

235

Pro

Asn

Ile

His

Lys

315

Gly

Thr

Leu

Asp

140

Leu

Gln

Leu

Glu

Gly

220

Leu

Pro

His

Leu

Gln

300

Lys

Met

Lys

112

Ile

125

Leu

Ser

Ile

Asn

Ser

205

Thr

Lys

Phe

Ile

Leu

285

Leu

Leu

Gly

Glu

Gln

Ile

Ala

Ser

Leu

190

Phe

Gln

Asn

Phe

Ser

270

Leu

Ala

Asp

Val

Met

Lys

His

Val

Thr

175

Glu

Gly

Gly

Lys

Leu

255

Thr

His

Ser

Asp

Leu

335

Val

Lys

Leu

Ser

160

Phe

Glu

Gly

Met

His

240

Lys

Ser

Val

Ala

Glu

320

Glu

Glu
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Arg

Lys

Tyr

385

Ala

Ala

Trp

Phe

Thr

465

Asn

Ala

Asp

Ile

Lys

370

Glu

Val

Asp

Glu

Phe

450

Arg

Thr

Phe

Ser

<210> 78

<211> 244

Leu

355

Asn

Leu

Asp

Tyr

Val

435

Arg

Glu

Ala

Ala

Cys
515

<212> PRT
<213> Vitis vinifera

<220>
<221> caracteristica miscelanea
<222> (98)..(98)
<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<400> 78

340

Asp

Ile

Phe

Asn

Arg

420

Lys

Phe

His

Thr

Thr

500

Pro

Leu

Val

Leu

Lys

405

Pro

Trp

His

Arg

Ser

485

Ser

Leu

Tyr

Leu

Lys

390

Gly

Trp

Tyr

Asn

Asp

470

Cys

Thr

Asn

Pro

Leu

375

Arg

Asn

Val

Glu

Asn

455

Leu

Ser

Ala

Gly

Met

360

Ala

Asn

Ser

Thr

Tyr

440

Glu

Val

Leu

Val

Pro
520

ES 2 560 806 T3

345

Ala

Val

Ile

Ala

Pro

425

Val

Asn

Gln

Val

Pro
505

Ile

Glu

Val

Leu

410

Gly

Lys

Lys

Lys

Val

490

Gly

His

Asn

Lys

395

His

Val

Lys

Ser

Gly

475

Thr

Gly

Asp

Arg

380

Asp

Leu

Ala

Ser

Thr

460

Gly

Leu

Thr

113

Ile

365

His

Ser

Ala

Leu

Met

445

Lys

Gln

Ile

Lys

350

Asp

Pro

Val

Ala

Gln

430

Pro

Gln

Trp

Ala

Glu
510

Ser

His

Phe

Met

415

Met

Pro

Ile

Leu

Thr

495

Gly

Asn

Val

Gly

400

Phe

Gln

Asn

Phe

Asn

480

Val

Thr
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Met

Glu

Thr

Leu

Val

65

Ile

Gln

Tyr

Glu

Glu

145

Ala

Asn

Asp

Arg

Glu
225

Glu

Leu

Asp

Ser

Asn

50

Lys

Asn

Xaa

Ile

Glu

130

Asn

Arg

Val

Gly

Val
210

Cys

Ala

<210> 79

<211>723
<212> DNA
<213> Arabidopsis thaliana

<400> 79

Ala

Pro

Glu

35

Cys

Lys

Ser

Lys

Pro

115

Phe

Gln

Arg

His

Leu

195

Phe

Glu

Phe

Phe

Ile

20

Ser

Ser

Leu

Leu

Lys

100

Glu

Leu

Arg

Leu

Glu

180

Leu

Tyr

Leu

Pro

Ser

Ser

Phe

Thr

Asn

Tyr

85

Leu

Leu

Ser

Asn

Ser

165

Ser

Val

Asn

Leu

Pro

His

Leu

Pro

His

70

Ser

Ser

Gln

Lys

Gly

150

Asp

Pro

Ile

Leu

Ser
230

Pro

Ala

His

Ser

55

Asn

Ser

Ile

Arg

Ile

135

Thr

Arg

Leu

Asn

His
215

Glu

Leu

Gln

Leu

40

Ala

Ala

Met

Pro

Gln

120

Cys

Leu

Glu

Ser

Ala

200

Leu

Lys

ES 2 560 806 T3

Phe

Asn

25

Ser

Ala

Ser

Arg

Ser

105

Val

Arg

Gly

Ile

Glu

185

Ser

Gln

Leu

Pro

10

Tyr

Ser

Val

Glu

Ser

90

Thr

Glu

Glu

Ser

Val

170

Val

Ser

Val

Leu

Thr

Ile

Ser

Ser

Arg

75

Leu

Val

Arg

Gly

Ser

155

Val

Leu

Phe

Glu

Ser
235

Leu

Tyr

Gln

Gly

60

Asp

Leu

Ser

Leu

Asp

140

Leu

Gln

Leu

Glu

Gly
220

Gly

Gly

Pro

45

Asn

Arg

Pro

Arg

Ile

125

Pro

Ser

Ile

Asn

Ser

205

Thr

Trp

Glu

30

Gln

Pro

Arg

Ser

Val

110

Gln

Ile

Ala

Ser

Leu

1390

Phe

Gln

Leu Cys Glu

114

Pro

15

Thr

Val

Thr

Lys

Ala

95

Leu

Lys

His

Val

Thr

175

Glu

Gly

Gly

Leu

Glu

Glu

Met

Lys

80

Asp

Lys

Lys

Leu

Ser

160

Phe

Glu

Gly

Met

Arg Arg

240



atggagtatc
60

tcecttectte
120

cttagtcaca
180

gcggtggttt
240

cttaacgcct
300

ctgagcattc
360

cttcaacgtt
420

caagagcagc
480

atcgcagcaa
540

acatctgttt
600

tcttctteeg
660

gattgcaaag
720

taa
723
<210> 80
<211> 546
<212> DNA

catggctgca

atcctttaga

gcaataatac

tggagaagaa

tgtactctte

ctatgacggt

tgtctcggag

tgagaaacaa

attggctcac

cagacatgtt

tttcttccac

tgagactgga

<213> Brassica oleracea

<400> 80

ES 2 560 806 T3

gtctcaagtt

tgattccaag

taacagtaac

actgaatcac

acttcgtgcet

agcgagagta

aaaagaagag

agcaatgatg

tgacacagag

gcttaggtta

cgcaaggatc

ggaactcatc

cattcctttt

agccataaca

aataacaatt

aacgcaagcg

ctcttgecte

gtgaaataca

ctcttgaaga

gactcaatag

attgctgtce

gaagaaaacg

ttctacactc

aatggtatgc

115

cacctactct

tcaatcttca

atcaagaaga

aacgagaccyg

tttctgatca

taccagagca

ggatctcgag

attcttcttc

agattgctac

ggcttaatgt

tacatcttca

tcttgggatt

ccattttcct

tcatatgagt

agatcgagga

ccgtagaaaa

aaagaggaag

gaagcaagaa

aaaaactcac

ctctcaacgg

gtcgaaatgg

cataagcgtc

gatgagagga

acgccaatca
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atgtgtgcct
60

atggagtatc
120

ttcgaccaac
180

cttgctgaca
240

aagaaactga
300

gcttcactte
360

accatagcgg
420

aggaggaaag
480

caagaacagc
540

atcgct
546
<210> 81
<211> 678
<212> DNA
<213> Brassica rapa
<400> 81

atggagtatc
60

ttcgaccaac
120

cttgccgaca
180

tcggttttgg
240

aacgccttat
300

taacaccaat

catggcttga

tagatgaatt

taaatggtac

atcacaacgc

gtgctctett

gagtggtgaa

aagagcttat

tgagaaatag

catggcttga

tagatgaatt

taaatggtac

aaaagaaact

acgcttcact

ES 2 560 806 T3

gtttccaagt

ttcecttectet

caagagctat

taacaatgat

aagtgaacgc

gcetecttet

gtatatacca

gaagagaatc

agcattaatg

ttcecttcectet

caagaactat

taacaatacc

gaatcacaac

tcgtgctcte

aaccaacaag

cctactctcce

aacatcaatc

caagaagaac

gaccgccgta

gatcaaaaga

gagcagaagc

tccaataaga

atggagtcaa

cctactctcc

aacatcaatc

agtaacaatg

gcaagtgaac

ttgcctecctt

116

aatggtactc

cttcttctct

ttcttectcea

atcaaggatc

gaaagctaaa

gaaagttgag

aagaacttca

cagagacttt

tagattcttc

cttcttctcet

ttcttcctca

atcaagaaga

gcgaccgcecg

ctgatcaaaa

tacttcaaca

ttatccttcet

tcatatgaat

ggttttggaa

cgccttatac

cattccaaag

acgtttgtct

gaatcatcaa

ttcacaaaag

ttatccttct

tcatatgaat

acatcaagga

tagaaagcta

gtcggcgaat
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15

20

tgagcattcc

ttcaacgttt

ctttgaatca

cttcttcaca

ctacatggaa

atgtcataag

ttcagatg

tcagctcgat

acgccgatca

tacccgaget

cgagcaccac

ctcccatcgt

ES 2 560 806 T3

aaagaccgta

gtataggagg

tcaacaagaa

aaagatcgct

atggacatct

cgtctcttcect

cgatccacag

cactaagaag

gcagaagcag

caactgcaaa

gcgggagtgg

aaagaagagc

cagctgagaa

gcaaattgga

atctcagaca

tcggtttcett

ctcaacgagc

ctgagcatcc

gtggagaatc

ccaggagtgt

tgaagtatat

ttatgaagag

atagagcatt

tcaccaacac

tgttgcttag

ccaccgcaag

tctactcctce

cgacgacggt

tggagaggaa

tggggagcca

accagagcag

gatctccaat

aatgatggag

agaaatagct

gttagaagaa

gatcttctac

cctecegeget

gtctcgegtg

gaagaaggag

gctgatgagc

atggagcagc tgttcgtcga cgacccagcc ttcgcgagca gcatgtcgtcec gcecttgaggceg

gacatcttet ccggcgeegg ccagetgeceg tectegecgt ggetggacct agacctcecgac

cagagaaagt
360

aagcaagaac
420

aagatagaga
480

tcaatagatt
540

gtccagattg
600

aacgggctta
660

acactgcatc
678
<210> 82
<211> 261
<212> DNA
<213> Oryza sativa
<400> 82

gctttctcett
60

ctcctceecg
120

ctcaagtaca
180

ctgacgacga
240

gagggcatgg
261
<210> 83
<211> 450
<212> DNA
<213> Oryza sativa
<400> 83
60
120

117
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180

240

300

360

420

450

gacgatgtcc

ggcttcggcyg

cggaagcagc

actaagaaac

gcagaaacaa

aactgtcaac

<210> 84

<211> 240

<212> PRT
<213> Arabidopsis thaliana

<400> 84

Met

1

Leu

Asn

Ser

Glu

65

Leu

Gln

Tyr

Glu

His

Ile

Asn

50

Lys

Asn

Lys

Ile

Tyr

Phe

Asn

35

Asn

Lys

Ala

Arg

Pro
115

Pro

Pro

20

Leu

Asn

Leu

Leu

Lys

100

Glu

aagacctctc

gatccggcetce

tcaacgagct

tgagcatttc

gtggagaata

cccaagatgt

Trp

Ser

His

Asn

Asn

Tyr

85

Leu

Gln

Leu

Phe

His

Tyr

His

70

Ser

Ser

Lys

Gln

Leu

Met

Gln

55

Asn

Ser

Ile

Gln

catggcgccg

ccacaggaag

ctactcctcece

gacgaacgtg

tggagaagaa

ES 2 560 806 T3

gggtagaagc

Ser

His

Ser

40

Glu

Ala

Leu

Pro

Glu
120

Gln

Pro

25

Leu

Glu

Ser

Arg

Met

105

Leu

Val

10

Leu

Ser

Asp

Glu

Ala

90

Thr

Gln

His

Asp

His

Arg

Arg

75

Leu

Val

Arg

acgacggcga

ctcagccaca

ctccgegcetce

tcctgegtgg

aaaaaagagc

Ser

Asp

Ser

Gly

60

Asp

Leu

Ala

Leu

118

Phe

Ser

Asn

45

Ala

Arg

Pro

Arg

Ser
125

Ser

Lys

30

Asn

Val

Arg

Leu

Val

110

Arg

acgcggtgte

acgcctacga

tcectecececga

ttcagtacat

tgacgacgac

Pro

15

Ser

Thr

Val

Arg

Ser

95

Val

Arg

ctccggctac

gcgcgaccgce

cgccgatcac

aaccgaacct

gagcaccacc

Thr

His

Asn

Leu

Lys

80

Asp

Lys

Lys
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Glu Glu Leu Leu Lys
130

Arg Asn Lys Ala Met
145

Ile Ala Ala Asn Trp
165

Thr Ser Lys Trp Thr
180

Asn Gly Leu Asn Val
195

Arg Ile Phe Tyr Thr
210

Arg Leu Glu Glu Leu
225

<210> 85

<211> 182

<212> PRT

<213> Brassica oleracea

<400> 85

Met Cys Ala Leu Thr
1 5

Ser Thr Ser Thr Met
20

Leu Pro Ser Ser Leu
35

Ser Tyr Asn Ile Asn
50

Asn Gly Thr Asn Asn
65

Lys Lys Leu Asn His

Arg

Met

150

Leu

Ser

Ile

Leu

Ile
230

Pro

Glu

Tyr

Leu

Asp

70

Asn

Ile

135

Asp

Thr

Val

Ser

His

215

Asn

Met

Tyr

Pro

Leu

55

Gln

Ala

Ser

Ser

Asp

Ser

Val

200

Leu

Gly

Phe

Pro

Ser

40

Pro

Glu

Ser

ES 2 560 806 T3

Arg

Ile

Thr

Asp

185

Ser

Gln

Met

Pro

Trp

25

Phe

His

Glu

Glu

Lys

Asp

Glu

170

Met

Ser

Met

Leu

Ser

10

Leu

Asp

His

His

Arg

Thr

Ser

155

Ile

Leu

Ser

Arg

Leu
235

Asn

Asp

Gln

Met

Gln

75

Asp

His

140

Ser

Ala

Leu

Val

Gly

220

Gly

Gln

Ser

Leu

Asn

60

Gly

Arg

119

Gln

Ser

Val

Arg

Ser

205

Asp

Leu

Gln

Phe

Asp

45

Leu

Ser

Arg

Glu

Ser

Gln

Leu

190

Ser

Cys

Arg

Glu

Ser

30

Glu

Ala

Val

Arg

Gln

Gln

Ile

175

Glu

Thr

Lys

Gln

Trp

15

Pro

Phe

Asp

Leu

Lys

Leu

Arg

160

Ala

Glu

Ala

Val

Ser
240

Tyr

Thr

Lys

Ile

Glu

Leu
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85

Asn Ala Leu Tyr Ala
100

Lys Arg Lys Leu Ser
115

Ile Pro Glu Gln Lys
130

Glu Leu Met Lys Arg
145

Gln Glu Gln Leu Arg
165

Ser Ser Gln Lys Ile
180

<210> 86

<211> 226

<212> PRT

<213> Brassica rapa

<400> 86
Met Glu Tyr Pro Trp

1 5

Leu Tyr Pro Ser Phe
20

Asn Leu Leu Pro His
35

Asn Thr Ser Asn Asn
50

Lys Lys Leu Asn His
65

Asn Ala Leu Tyr Ala
85

Ser

Ile

Gln

Ile

150

Asn

Ala

Leu

Asp

His

Asp

Asn

70

Ser

Leu

Pro

Glu

135

Ser

Arg

Asp

Gln

Met

Gln

55

Ala

Leu

Arg

Lys

120

Leu

Asn

Ala

Ser

Leu

Asn

40

Glu

Ser

Arg

ES 2 560 806 T3

Ala

105

Thr

Gln

Lys

Leu

Phe

Asp

25

Leu

Glu

Glu

Ala

90

Leu

Ile

Arg

Thr

Met
170

Ser

10

Glu

Ala

His

Arg

Leu
90

Leu

Ala

Leu

Glu

155

Met

Pro

Phe

Asp

Gln

Asp

75

Leu

Pro

Gly

Ser

140

Thr

Glu

Thr

Lys

Ile

Gly

60

Arg

Pro

120

Pro

Val

125

Arg

Leu

Ser

Leu

Asn

Asn

45

Ser

Arg

Pro

Ser

110

Val

Arg

Asn

Ile

Pro

Tyr

Gly

Val

Arg

Ser

95

Asp

Lys

Lys

His

Asp
175

Ser

15

Asn

Thr

Leu

Lys

Asp

Gln

Tyr

Glu

Gln

160

Ser

Ser

Ile

Asn

Glu

Leu

80

Gln
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15

Lys

Val

Arg

Leu

145

Ser

Thr

Asp

Ser

Gln
225

Ser

Val

Arg

130

Asn

Ile

Glu

Met

Ser

210

Met

<210> 87
<211> 87
<212> PRT
<213> Oryza sativa

<400> 87

Ala
1

Ser

Ile

Lys

Ser
65

Glu

Phe

Leu

Pro

Gln

50

Thr

Gly

<210> 88

<211> 150

Ala

Lys

115

Lys

His

Asp

Ile

Leu

195

Ser

Ser

Arg

Thr

35

Val

Thr

Met

<212> PRT

Asn

100

Tyr

Glu

Gln

Ser

Ala

180

Leu

Val

Phe

Ala

20

Thr

Glu

Asn

Ala

Gln

Ile

Glu

Gln

Ser

165

Val

Arg

Ser

Ser

Leu

Val

Asn

Cys

Pro
85

Arg

Pro

Leu

Glu

150

Ser

Gln

Leu

Ser

Ser

Leu

Ser

Leu

Lys
70

Ile

Lys

Glu

Met

135

Gln

Gln

Ile

Glu

Thr
215

Ile

Pro

Arg

Glu

55

Pro

Val

Leu

Gln

120

Lys

Leu

Lys

Ala

Glu

200

Ala

Asp

Asp

Val

40

Arg

Gly

ES 2 560 806 T3

Ser

105

Lys

Arg

Arg

Ile

Thr

185

Asn

Arg

Pro

Ala

25

Leu

Lys

Val

Ile

Gln

Ile

Asn

Ala

170

Trp

Gly

Ile

Gln

10

Asp

Lys

Lys

Leu

Pro

Glu

Ser

Arg

155

Ala

Lys

Leu

Phe

Leu

His

Tyr

Lys

Gly
75

Lys

Leu

Asn

140

Ala

Asn

Trp

Asn

Tyr
220

Asn

Thr

Ile

Glu

60

Ser

121

Thr

Gln

125

Lys

Leu

Trp

Thr

Val

205

Thr

Glu

Lys

Pro

45

Leu

Gln

Val Ala
110

Arg Leu

Ile Glu

Met Met

Ile Thr
175

Ser Ile
190

Ile Ser

Leu His

Leu Tyr
15

Lys Leu
30

Glu Leu

Thr Thr

Leu Met

Gly

Tyr

Thr

Glu

160

Asn

Ser

Val

Leu

Ser

Ser

Gln

Thr

Ser
80
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<213> Oryza sativa

<400~ 88

Met

1

Ser

Pro

Ala

Ser

65

Arg

Asp

Val

Glu

Gln
145

Glu

Leu

Trp

Pro

50

Gly

Lys

Ala

Val

Glu

130

Asp

<210> 89

<211> 726

Gln

Glu

Leu

35

Thr

Ser

Gln

Asp

Gln

115

Lys

Val

<212> DNA
<213> Arabidopsis thaliana

<400> 89

Leu

Ala

20

Asp

Thr

His

Leu

His

100

Tyr

Lys

Gly

Phe

Asp

Leu

Ala

Arg

Asn

85

Thr

Ile

Glu

Arg

Val

Ile

Asp

Asn

Lys

70

Glu

Lys

Thr

Leu

Ser
150

Asp

Phe

Leu

Ala

55

Leu

Leu

Lys

Glu

Thr
135

Asp

Ser

Asp

40

Val

Ser

Tyr

Leu

Pro

120

Thr

ES 2 560 806 T3

Pro

Gly

25

Asp

Ser

His

Ser

Ser

105

Ala

Thr

Ala

10

Ala

Asp

Ser

Asn

Ser

90

Ile

Glu

Ser

Phe

Gly

Val

Gly

Ala

75

Leu

Ser

Thr

Thr

Ala

Gln

Gln

Tyr

60

Tyr

Arg

Thr

Ser

Thr
140

122

Ser

Leu

Asp

45

Gly

Glu

Ala

Asn

Gly

125

Asn

Ser

Pro

30

Leu

Phe

Arg

Leu

Val

110

Glu

Cys

Met

15

Ser

Ser

Gly

Asp

Leu

95

Ser

Tyr

Gln

Ser

Ser

Met

Gly

Arg

Pro

Cys

Gly

Pro
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atgtgtgcac
60

ttctatgaaa
120

gtgactcatg
180

atgaagaagc
240

ttctcatctc
300

acagtttcac
360

aagaagaaag
420

caaaacadta
480

ctcagtgaga
540

gggaatgtct
600

aggtctcatg
660

aattccgaag
720

acatga
726
<210> 90
<211> 729
<212> DNA

ttgtcecctee

ccgacgacgt

agaatgtgtc

ttaatcacaa

ttcgttecttg

aagcattgaa

aagagctctc

agtcagagga

ctgaagtgat

tgagtggtgt

gagagcgact

aattaggtga

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 90

60

ES 2 560 806 T3

attatatccc

atccaacacg

gtctgagaat

cgcgagtgaa

tcttectece

gtacatacca

gtttcaaatt

aggggttaca

ggtccaaatt

agaagaagat

cttttactct

tagattgttg

aatttcggcect

tttcttgatt

aacagaacat

cgtgagcgtce

accaatcaaa

gagctgcaag

tcgggtcaaa

agctatgcgt

tcatcgttac

gggttggttc

atgcatcttc

tacttgtacg

ggccttgcgg

ttcecgttgece

tactagacaa

gcaagaagat

cgaagttaag

agcaagttaa

gagatctcgt

cgacagtttc

agactgaaaa

ttgtgggtgc

agataaaaaa

agaaatgtgg

agatcatagce

ggacttgacg

tccegtggtg

caacacaatg

tgtttcggcea

aaagctcatg

ttacaccgac

ttcgactagg

atgttcgttt

ttcatcttca

tggccaggtyg

acactcgttt

atgtgtgcac ttgtccctcce attatatccc aatttcgget ggecttgegg agatcatagce

123
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ttctatgaaa
120

gtgactcatg
180

atgaagaagc
240

ttctcatctc
300

gcaacagttt
360

atgaagaaga
420

gaccaaaaca
480

aggctcagtg
540

tttgggaatg
600

tcaaggtctc
660

gtgaattccg
720

tttacatga
729
<210> 91
<211> 621
<212> DNA
<213> Oryza sativa
<400> 91

ccacgtecgtce
60

cggcgaggag
120

aagcagcgca
180

aagaagctga
240

aagcaggtgg
300

ccgacgacgt

agaatgtgtc

ttaatcacaa

ttcgttettg

cacaagcatt

aagaagagct

gtaagtcaga

agactgaagt

tcttgagtgg

atggagagcg

aagaattagg

tgcgcggcecg

ctgatggcgyg

acgagctcta

gcatcccgac

agaatctgga

ES 2 560 806 T3

atccaacacg

gtctgagaat

cgcgagtgaa

tcttectece

gaagtacata

ctcgtttcaa

ggaaggggtt

gatggtccaa

tgtagaagaa

actcttttac

tgatagattg

actccttcta

ggcgaacctc

ctccteecte

gacggtgtct

gaggaagaag

tttcttgatt

aacagaacat

cgtgagcgte

accaatcaaa

ccagagctgce

atttcgggte

acaagctatg

atttcatcgt

gatgggttgg

tctatgcatc

ttgtacttgt

cgtcggceccte

atccacaacg

cgcgcetcetee

cgcgtgctca

aaggagctga

124

ttccgttgcece

tactagacaa

gcaagaagat

cgaagaagtt

aagagcaagt

aaagagatct

cgtcgacagt

tacagactga

ttcttgtggg

ttcagataaa

acgagaaatg

ccgatcccgg

cctacgagcg

tcecececgacge

agtacatacc

cgacgacgag

ggacttgacg

tccegtggtyg

caacacaatg

aagtgtttcg

taaaaagctc

cgtttacacc

ttcttcgact

aaaatgttcg

tgcttcatct

aaatggccag

tggacactcg

tggtgtccge

cgaccgccgg

cgatcacact

cgagctgcag

caccaccaac
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15

20

gagtgttggg

tcaatgacat

ttcctectete

cgacttccte

gaacgatcaa

aagcaaagct

agctgttcga

ccggeggeca

acggcatcca

cgggcggagyg

agctcaacga

agctgagcat

aggtggacaa

ttctgaacac

agatcatggt

agtgcataaa

ccttcgacaa

aggagtgccce

tgcaaaccag
360

gctacctgca
420

ggttcagttc
480

atcagttcat
540

agaagtgaag
600

gtcaggaaca
621
<210> 92
<211> 711
<212> DNA
<213> Panicum virgatum
<400> 92

atggagcacc
60

atcttctccg
120

gacgacgacg
180

ggctatggcet
240

cgccggaagce
300

cacactaaga
360

ctgcagaagc
420

aaaccaggag
480

aacgatacgg
540

cctctgtcca
600

acttactcca
660

acgatgaagg
711
<210> 93
<211> 732
<212> DNA

<213> Sorghum bicolor

<400> 93

ES 2 560 806 T3

gagccagctg

ggagatcatg

caagtgtatc

cggatttggg

cgaggagtgce

tgacccctte

gctgccgteg

cgacctctce

ctcccacagg

gctctactee

ccccaccecacg

cctggagagg

gagccagatt

tcaggtcagce

agtgatggag

caggacattc

agcattctgc

atgagcgagg

gttcaggtca

aaagtactgg

aacaggacat

ccagcatttt

tctagcagca

ccgcecegtgge

gcgecggecy

aagatcagcc

tcgetecget

gtctccegag

aggaagaadgg

gtaactccca

ctgcacagca

aacgaaggcc

tatagcctcece

gatgaactgg

125

gcatggctcc

gcttgttgag

agaacgaagg

tctacagtat

gtgaaaggtt

tctcgteget

cggacctcga

gcaaccccac

acaacgcgta

ccctectece

ttctcaagta

agctgacgaa

ttgtttctgce

acgtggctgc

ttcacctaat

atgttcagag

agaggattat

catcgtttcg

caatgtggcg

tcttcactte

ccatcttcag

ggagaaagtc

ggaggcggac

cctcgaccte

ctcttcagga

cgagcgtgac

cgacgctgac

catccccgag

cgccaactgce

tacttgcctc

cacaagtctt

tagttcatca

aagtcaaaga

C
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agctgttcga

ccggeggcegyg

acgacataca

atggctccgg

agcagctcaa

agaagctgag

agcaggtgga

gagttctcaa

cggagatcat

ccaagtgcat

ccaccttcga

aggagcagtg

cg

ggcgggtgct

aggaggagct

ctccgatcgt

tgagcaccat

gcctacgcect

atcttcagag

agaacgccct

atggaccatc
60

atcttcteccg
120

gacgacgact
180

ggcggeggcet
240

gaccgcecgga
300

gatcacacta
360

gagctgcaga
420

tgcaagccgg
480

cttaacgaca
540

ctccctcectet
600

tcaacctact
660

agaacgatga
720

aaagcagggg
732
<210> 94
<211> 417
<212> DNA
<213> Triticum aestivum
<400> 94

gcctegtgcece
60

gagaagaaga
120

gagaacatgg
180

gtcagcctgg
240

gagaacgaag
300

tatagcctcc
360

gaagaactgg
417
<210> 95
<211> 705

ES 2 560 806 T3

cgacccctte

cggacagctg

cgacctctcce

cggctccgge

cgagctctac

catccccacc

taacctggag

caccaaagag

ggttcaggtc

aaaggtgcta

gaacaagaca

cccaggatte

caagtacatc

gacgcgcgcec

gtccgceccacce

ggccggagtt

catcagctcg

aacccaacgg

gacgcaaaag

gggagcagca

ccgtegecge

gcgccggecg

aggaagctca

tcctegetee

accgtgtccc

aggadggaaga

atcgtaactc

agcctgcaca

gaaaacgaag

ttctatagcece

tgcgacgaac

ccggagctge

aactgcaagc

tgcctcgatg

ctgcccatgt

tccacttcecg

acgatgagca

gcaggactac

126

tctcgteget

cgtggceecgga

ccaacgccgce

gccacaacgce

gatccctccet

gagttctcaa

aggagctgac

ccattgtttc

gcaatgtggce

gccttetect

tccatcttca

tggagaagat

agaagcaggt

ccggcecgtgcet

acagagaaat

ccaagtgcat

cgtttcacaa

aggagtgtcc

gtctacatca

ggaggcggac

cctcgaccte

cacctccteg

atacgagcgce

cccggacgcet

gtacatcccg

caacgccaac

tgctacttgce

cgccacagcet

cgtcagctca

gagaagtcaa

cgtcaggaag

ggacggactg

gaccatgaag

catggtccag

caaggtgctg

caggacgttc

ggcattttgt

ccaccag
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15

agctgtacgg

gccagctgcc

tcgacgttcet

catcgtcagg

accgccggaa

accacaccaa

agctgcagaa

gcaaaccagg

tcaaccacaa

ctctacctct

catcgactte

aaggagccac

<212> DNA
<213> Triticum aestivum
<400> 95

atggatcacc
60

atcttctccg
120

gccctggacce
180

gcaaacgcgg
240

tacgagcgcg
300

ccggacgccg
360

tacatccccg
420

agtgccaact
480

gctacttgcce
540

gcttctacag
600

ctcatcagtt
660

cagagaagtec
705
<210> 96
<211> 691
<212> DNA

<213> Triticum aestivum

<400> 96

ES 2 560 806 T3

cgacccctee

gccgtcgtca

cgaggatgac

ttccggetee

gcagctcaac

gaagctgagt

acaggtcgag

ggtactgagc

ggaaatcatg

ttccaagtgt

ctccaccecttt

taaacatgga

gcgagcagct

acgccatggce

atcgtccggg

ggcgcccaca

gagctatacc

attccgacga

aatctggaga

gtgaccggca

gttcagatta

ataaatgtac

gggaacaaaa

gtgcccatcg

127

tctctecget

caaatctcga

agctctctge

agaagctcag

tctcgetecg

cggtgtgtcg

agaagaaaga

gcatagctcc

gcttgctgag

tggagaacga

cgttctataa

ttttg

ggaggcacag

cgttgaccte

tggcacagtg

ccacaacgcg

ttctetecte

agcgctcaag

gaaactggct

aactgtgtcc

agatacagat

aggacttcag

cctcecatcett
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cgcagatctt
60

ttgacctgga
120

caaacgcggc
180

acaacgcgta
240

ctctcctgcee
300

cgctcaagta
360

acttgctagt
420

tgtgtccgcet
480

tacggatgct
540

acttgagctc
600

ccatcttcag
660

ggaacaagca
691
<210> 97
<211> 465
<212> DNA
<213> Zea mays
<400> 97

cgacggaagc
60

cacaccaaga
120

ctgcagaagc
180

aagccgggag
240

ctcaacgaca
300

ctccctetet
360

tcaacctact
420

catgttcatt
465
<210> 98
<211> 241

ctccagccag

cctcgacgtt

atcgtcagge

cgagcgcgac

ggacgccgac

catcccgage

tccaactgca

acttgcctca

gctacagctc

gtcagttcat

agaagtcaag

atcaggaaaa

agctcaacga

agctgagcat

aggtggacaa

ttctcaacac

cggagatcat

ccaagtgcat

ccacctttgg

caatggttce

ES 2 560 806 T3

ctgccgcecegt

cttgaggacg

tccggcectecg

cgccggaage

cacactaaga

tgcagaaaca

aaccagaggt

acgacaagga

tacctctttc

cgacttcctg

gagcgctaac

cagcaggatt

cctttactcce

ccececacecace

cctggagagg

cagcgagatc

ggttcaggtc

aaaggtgctg

gaacaagaca

tgccgtttcece

caccgccgtg

acgtcgtccg

gcggeceecgg

agctcaacga

agctgagtat

ggtcgagaat

actgagcgca

aatcatggtt

caagtgtata

cacctttggg

atgggagtgt

tcgectecget

gtgtcececgag

aggaagcggg

gtaactactc

agcctgcaca

gaggacgcag

ttctatagcec

ttcaattttt

128

gccgaatcte

cgaactctca

ctcccacaag

gctctaccte

tccgacgatg

ctggagaaga

agcggcagca

cagattagct

aatgtactgg

aacaaaatgt

ccatccttct

ccctectecce

tcectecaagta

agctgaccaa

ccattgtttce

gcaatgtggc

gccttcacct

tccatcttca

ttatc

gatgttgacg

gggaggccgg

aagctcagtce

tcactccgtt

gtgtgtcgag

agaaagagaa

tagctctaac

tgctgagaca

agaacgaagg

tctataacct

gtgacaaatt

ggacgctgac

catceccggag

cgccaactgce

tgctacttge

agccacggct

catcagctca

ggtgtgcatg
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<212> PRT
<213> Arabidopsis thaliana

<400> 98

Met

1

Gly

Asp

Glu

Asn

65

Phe

Ser

Gln

Gln

Ser

145

Leu

Lys

Val

Tyr

Leu

225

Thr

Cys

Asp

Phe

Asn

50

His

Ser

Val

Glu

Ile

130

Glu

Ser

Cys

Leu

Ser

210

Gly

<210> 99

<211> 242

Ala

His

Pro

35

Asn

Asn

Ser

Ser

Gln

115

Ser

Glu

Glu

Ser

Val

195

Met

Asp

<212> PRT

Leu

Ser

20

Leu

Arg

Ala

Leu

Ala

100

Val

Gly

Gly

Thr

Phe

180

Gly

His

Arg

Val

Phe

Pro

Thr

Ser

Arg
85

Thr

Lys

Gln

Val

Glu

165

Gly

Ala

Leu

Leu

Pro

Tyr

Asp

Leu

Glu

70

Ser

Val

Lys

Arg

Thr

150

Val

Asn

Ser

Gln

Leu
230

Pro

Glu

Leu

Leu

55

Arg

Cys

Ser

Leu

Asp

135

Ser

Met

Val

Ser

Ile

215

Tyr

Leu

Thr

Thr

40

Asp

Glu

Leu

Gln

Met

120

Leu

Tyr

Val

Leu

Ser

200

Lys

Leu

ES 2 560 806 T3

Tyr

Asp

25

Val

Asn

Arg

Pro

Ala

105

Lys

Val

Ala

Gln

Ser

185

Arg

Asn

Tyr

Pro

10

Asp

Thr

Pro

Arg

Pro
90

Leu

Lys

Tyr

Ser

Ile

170

Gly

Ser

Gly

Glu

Asn

Val

His

Val

Lys

75

Thr

Lys

Lys

Thr

Thr

155

Ser

Val

His

Gln

Lys
235

Phe

Ser

Glu

Val

60

Lys

Asn

Tyr

Glu

Asp

140

Val

Ser

Glu

Gly

Val

220

Cys

129

Gly

Asn

Asn

45

Met

Ile

Gln

Ile

Glu

125

Gln

Ser

Leu

Glu

Glu

205

Asn

Gly

Trp

Thr

30

Val

Lys

Asn

Thr

Pro

110

Leu

Asn

Ser

Gln

Asp

190

Arg

Ser

His

Pro

15

Phe

Ser

Lys

Thr

Lys
95

Glu

Ser

Ser

Thr

Thr

175

Gly

Leu

Glu

Ser

Cys

Leu

Ser

Leu

Met

80

Leu

Leu

Phe

Lys

Arg

160

Glu

Leu

Phe

Glu

Phe
240
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<213> Arabidopsis thaliana

<400> 99

Met
1

Gly

Asp

Glu

Asn

65

Phe

Leu

Leu

Phe

Lys

145

Arg

Glu

Leu

Phe

Glu

225

Phe

<210> 100
<211> 207

Cys

Asp

Phe

Asn

50

His

Ser

Ser

Gln

Gln

130

Ser

Leu

Lys

Val

Tyr

210

Leu

Thr

Ala

His

Pro

35

Asn

Asn

Ser

Val

Glu

115

Ile

Glu

Ser

Cys

Leu

195

Ser

Gly

Leu

Ser

20

Leu

Arg

Ala

Leu

Ser

100

Gln

Ser

Glu

Glu

Ser

180

Val

Met

Asp

Val

Phe

Pro

Thr

Ser

Arg

85

Ala

Val

Gly

Gly

Thr

165

Phe

Gly

His

Arg

Pro

Tyr

Asp

Leu

Glu

70

Ser

Thr

Lys

Gln

Val

150

Glu

Gly

Ala

Leu

Leu
230

Pro

Glu

Leu

Leu

55

Arg

Cys

Val

Lys

Arg

135

Thr

Val

Asn

Ser

Gln

215

Leu

Leu

Thr

Thr

40

Asp

Glu

Leu

Ser

Leu

120

Asp

Ser

Met

Val

Ser

200

Ile

Tyr

ES 2 560 806 T3

Tyr

Asp

25

Val

Asn

Arg

Pro

Gln

105

Met

Leu

Tyr

Val

Leu

185

Ser

Lys

Leu

Pro
10

Asp

Thr

Pro

Arg

Pro

90

Ala

Lys

Val

Ala

Gln

170

Ser

Arg

Asn

Tyr

Asn

Val

His

Val

Lys

75

Thr

Leu

Lys

Tyr

Ser

155

Ile

Gly

Ser

Gly

Glu
235

Phe

Ser

Glu

Val

60

Lys

Asn

Lys

Lys

Thr

140

Thr

Ser

Val

His

Gln
220

Lys

130

Gly

Asn

Asn

45

Met

Ile

Gln

Tyr

Glu

125

Asp

Val

Ser

Glu

Gly

205

Val

Cys

Trp

Thr

30

Val

Lys

Asn

Thr

Ile

110

Glu

Gln

Ser

Leu

Glu

190

Glu

Asn

Gly

Pro
15

Phe

Ser

Lys

Thr

Lys

95

Pro

Leu

Asn

Ser

Gln

175

Asp

Arg

Ser

His

Cys

Leu

Ser

Leu

Met

80

Lys

Glu

Ser

Ser

Thr

160

Thr

Gly

Leu

Glu

Ser
240
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<212> PRT
<213> Oryza sativa

<400> 100
Pro Arg Arg Leu Arg

1 5

Gly Gly Val Arg Arg
20

Asn Ala Tyr Glu Arg

Ser Leu Arg Ala Leu
50

Ile Pro Thr Thr Val
65

Lys Gln Val Glu Asn
85

Ser Thr Thr Asn Cys
100

Glu Gly Met Ala Pro
115

Ile Met Val Gln Val
130

Pro Leu Ser Lys Cys
145

Ile Ser Ser Ser Thr
165

Ile His Leu Gln Arg
180

Phe Cys Glu Arg Leu
195

<210> 101

<211> 237

<212> PRT

<213> Panicum virgatum

<400> 101

Gly

Arg

Asp

Leu

Ser

70

Leu

Lys

Ile

Ser

Ile

150

Ser

Ser

Glu

Arg

Gly

Arg

Pro

55

Arg

Glu

Pro

Val

Leu

135

Lys

Ser

Glu

Lys

Leu

Ala

Arg

40

Asp

Val

Arg

Gly

Ser

120

Leu

Val

Gly

Gly

Val
200

ES 2 560 806 T3

Leu

Asp

25

Lys

Ala

Leu

Lys

Val

105

Ala

Ser

Leu

Phe

Thr

185

Val

Leu

10

Gly

Gln

Asp

Lys

Lys

90

Leu

Thr

Asn

Glu

Gly

170

Ile

Arg

Arg

Gly

Arg

His

Tyr

75

Lys

Gly

Cys

Val

Asn

155

Asn

Asn

Asn

Arg

Ala

Asn

Thr

60

Ile

Glu

Ser

Ile

Ala

140

Glu

Arg

Glu

Lys

131

Pro

Asn

Glu

45

Lys

Pro

Leu

Gln

Asn

125

Gly

Gly

Thr

Glu

Ala
205

Pro

Leu

30

Leu

Lys

Glu

Thr

Leu

110

Asp

Ser

Leu

Phe

Cys

190

Lys

Asp

15

Ile

Tyr

Leu

Leu

Thr

95

Met

Met

Val

His

Tyr

175

Pro

Leu

Pro

His

Ser

Ser

Gln

80

Thr

Ser

Glu

Leu

Phe

160

Ser

Ala
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Met

Leu

Trp

Leu

Gly

65

Arg

Pro

Arg

Glu

Leu

145

Asn

Ala

Gly

Thr

Glu
225

<210> 102
<211> 244

Glu

Glu

Pro

Ser

50

Gly

Arg

Asp

Val

Arg

130

Asn

Asp

Thr

Leu

Phe
210

Cys

His

Ala

Asp

35

Ala

Gly

Lys

Ala

Leu

115

Arg

Thr

Thr

Ser

His
195

Tyr

Pro

<212> PRT
<213> Sorghum bicolor

<400> 102

Gln

Asp

20

Leu

Pro

Ser

Gln

Asp

100

Lys

Lys

Ser

Glu

Leu

180

Leu

Ser

Ala

Leu

Ile

Asp

Ala

His

Leu

85

His

Tyr

Lys

Gln

Ile

165

Pro

Ile

Leu

Phe

Phe

Phe

Leu

Gly

Arg

70

Asn

Thr

Ile

Glu

Ile

150

Met

Leu

Ser

His

Cys
230

Asp

Ser

Asp

Asn

55

Lys

Glu

Lys

Pro

Leu

135

Val

Val

Ser

Ser

Val
215

Asp

Asp

Ala

Leu

40

Pro

Ile

Leu

Lys

Glu

120

Thr

Thr

Gln

Lys

Ser
200

Gln

Glu

ES 2 560 806 T3

Pro

Gly

25

Asp

Thr

Ser

Tyr

Leu

105

Leu

Asn

Pro

Val

Cys

185

Thr

Arg

Leu

Phe

10

Gly

Asp

Ser

His

Ser

90

Ser

Gln

Ala

Ile

Ser

170

Ile

Tyr

Ser

Glu

Ser

Gln

Asp

Ser

Asn

75

Ser

Ile

Lys

Asn

Val

155

Leu

Lys

Ser

Gln

Arg
235

Ser

Leu

Asp

Gly

60

Ala

Leu

Pro

Gln

Cys

140

Ser

His

Val

Thr

Arg
220

Ile

132

Ser

Pro

Gly

45

Gly

Tyr

Arg

Thr

Val

125

Lys

Ala

Ser

Met

Phe
205

Thr

Ile

Ile

Ser

30

Ile

Tyr

Glu

Ser

Thr

110

Asp

Pro

Thr

Asn

Glu

190

Asp

Met

Ser

15

Pro

His

Gly

Arg

Leu

95

Val

Asn

Gly

Cys

Val

175

Asn

Asn

Lys

Ser

Pro

Asp

Ser

Asp

80

Leu

Ser

Leu

Val

Leu

160

Ala

Glu

Arg

Glu
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Met

Leu

Pro

Leu

Gly

65

Asp

Leu

Ser

Leu

Val
145

Leu

Ala

Glu

Lys

Glu

225

Lys

Asp

Glu

Pro

Ser

50

Ser

Arg

Pro

Arg

Glu

130

Leu

Asn

Ala

Gly

Thr

210

Gln

Ala

His

Ala

Trp

Ala

Gly

Arg

Asp

Val

115

Arg

Asn

Asp

Thr

Leu

195

Phe

Cys

Gly

<210> 103
<211> 139
<212> PRT
<213> Triticum aestivum

<400> 103

Gln

Asp

20

Pro

Pro

Gly

Lys

Ala

100

Leu

Arg

Thr

Thr

Ala

180

Leu

Tyr

Pro

Ala

Leu

Ile

Asp

Ala

Ser

Gln

85

Asp

Lys

Lys

Lys

Glu

165

Leu

Leu

Ser

Gly

Phe Asp

Phe Ser

Leu Asp

Ala Asn
55

Gly Arg
70

Leu Asn

His Thr

Tyr Ile

Lys Glu
135

Glu Ile
150

Ile Met

Pro Leu

Val Ser

Leu His

215

Phe Cys
230

Asp

Ala

Leu

40

Ala

Lys

Glu

Lys

Pro

120

Leu

Val

Val

Ser

Ser

200

Leu

Asp

ES 2 560 806 T3

Pro

Gly

25

Asp

Ala

Leu

Leu

Lys

105

Glu

Thr

Thr

Gln

Lys

185

Ser

Gln

Glu

Phe

10

Gly

Asp

Thr

Ser

Tyr

90

Leu

Leu

Asn

Pro

Val
170

Cys

Thr

Arg

Leu

Gly

Gly

Asp

Ser

His

75

Ser

Ser

Gln

Ala

Ile
155

Ser

Ile

Tyr

Ser

Glu
235

Ser

Gly

Tyr

Ser

60

Asn

Ser

Ile

Lys

Asn

140

Val

Leu

Lys

Ser

Gln

220

Lys

133

Ser

Gln

Asp

45

Gly

Ala

Leu

Pro

Gln

125

Cys

Ser

His

Val

Thr

205

Arg

Ile

Ile

Leu

30

Ile

Gly

Tyr

Arg

Thr

110

Val

Lys

Ala

Ser

Leu

190

Phe

Thr

Val

Ser

15

Pro

His

Gly

Glu

Ser

95

Thr

Asp

Pro

Thr

Asn

175

Glu

Glu

Met

Arg

Ser

Ser

Asp

Tyr

Arg

80

Leu

Val

Asn

Gly

Cys
160

Val

Asn

Asn

Lys

Lys
240
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Ala

Val

Lys

Ala

Ser

65

Glu

Asn

Ser

Gln

Ser

Asp

Pro

Thr

50

Thr

Asn

Arg

Lys

Lys
130

Cys

Gly

Gly

35

Cys

Met

Glu

Thr

Glu
115

Ala

<210> 104
<211> 235
<212> PRT
<213> Triticum aestivum

<400> 104

Arg

Leu

20

Val

Leu

Ala

Gly

Phe
100

Cys

Gly

Arg

Glu

Leu

Asp

Gly

Leu

85

Tyr

Pro

Leu

Val

Lys

Thr

Asp

Val

70

Arg

Ser

Ala

Arg

Leu

Lys

Met

Arg

55

Leu

Leu

Leu

Phe

Leu
135

Lys

Lys

Lys

40

Glu

Pro

Ile

His

Cys
120

His
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Tyr

Glu

25

Glu

Ile

Met

Ser

Leu
105

Glu

His

Ile

10

Glu

Asn

Met

Ser

Ser

90

Gln

Glu

His

Pro

Leu

Met

Val

Lys

75

Ser

Arg

Leu

Gln

Glu

Thr

Ala

Gln

60

Cys

Thr

Thr
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<223> Una secuencia de cebador sintetizada artificialmente
<400> 108

aaatctagaa tggagtatcc atggctgcag tctc

<210> 109

<211> 34

<212> DNA
<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Una secuencia de cebador sintetizada artificialmente

<400> 109
aaaggatcct tatgattggc gtaatcccaa gagc

<210> 110

<211> 31

<212> DNA

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Una secuencia de cebador sintetizada artificialmente

<400> 110

acgtgtcgac cttagccaat ggatgaggat g
<210> 111

<211> 31

<212> DNA
<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Una secuencia de cebador sintetizada artificialmente

<400> 111
acgttctaga tttttgttta ctgtagaaga g
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<212> DNA
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<210> 114

<211> 34

<212> DNA

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Una secuencia de cebador sintetizada artificialmente

<400> 114
acgtgctagc atgattgaac aagatggatt gcac

<210> 115

<211> 30

<212> DNA

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Una secuencia de cebador sintetizada artificialmente

<400> 115

acgtgtcgac ctgcaggcat gcaagcttgg
<210> 116

<211>33

<212> DNA
<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Una secuencia de cebador sintetizada artificialmente

<400> 116
acgtgtcgac ctctggatgc ctaaacaaac gac

<210> 117

<211> 30

<212> DNA

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Una secuencia de cebador sintetizada artificialmente

<400> 117
acgttctaga ggcttttgtc ggtcggcectg

<210> 118

<211> 30

<212> DNA

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Una secuencia de cebador sintetizada artificialmente

<400> 118

acgtgtcgac ggaggtgcag tttgcagcag

<210> 119

<211> 33

<212> DNA

<213> Secuencia artificial
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<220>
<223> Una secuencia de cebador sintetizada artificialmente

<400> 119

acgttctaga tatagagaga gggtgatcaa cga
<210> 120

<211> 31

<212> DNA
<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Una secuencia de cebador sintetizada artificialmente

<400> 120

acgttctaga atggggcaca agcagctgtt ¢
<210> 121

<211> 31

<212> DNA
<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Una secuencia de cebador sintetizada artificialmente

<400> 121

acgtggatcc tcactgatgc atatgcagtc c
<210> 122

<211> 258

<212> PRT

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> secuencia proteica de AtbHLH39

<400> 122
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REIVINDICACIONES

1. Un método de produccién de una planta transgénica que tiene tolerancia aumentada al estrés térmico con
relacion a un control de tipo salvaje, que comprende transformar una planta, un cultivo de tejido de planta, o una
célula de planta con un vector que comprende un constructo de acido nucleico que comprende una secuencia de
acido nucleico que codifica un polipéptido bHLH subgrupo 1b seleccionado del grupo constituido por bHLH38,
bHLH39, bHLH100, y bHLH101 para obtener una planta transformada, un cultivo de tejido de planta transformada, o
una célula de planta transformada con expresion o actividad aumentada del gen bHLH subgrupo 1b, y cultivar dicha
planta transformada o regenerar una planta a partir de dicho cultivo de tejido de planta transformada o célula de
planta transformada, en el que se produce una planta que tiene tolerancia aumentada al estrés térmico con relacién
a un control de tipo salvaje.

2. El método de la reivindicacién 1, en el cual dicho constructo de acido nucleico comprende un promotor
constitutivo, un promotor inducible o un promotor especifico de tejido.

3. El método de la reivindicacion 2, en el cual dicho promotor especifico de tejido es un promotor de raiz.

4. El método de la reivindicacién 1, en el cual dicho constructo de acido nucleico comprende una secuencia de
acido nucleico seleccionada de SEQ ID NOs: 1-17.

5. El método de la reivindicacién 1, en el cual dicho constructo de acido nucleico comprende una secuencia de
acido nucleico seleccionada de SEQ ID NOs: 29-52.

6. El método de la reivindicacién 1, en el cual dicho constructo de acido nucleico comprende una secuencia de
acido nucleico seleccionada de SEQ ID NOs: 79-83.

7. El método de la reivindicacién 1, en el cual dicho constructo de acido nucleico comprende una secuencia de
acido nucleico seleccionada de SEQ ID NOs: 89-97.
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Figura 1
Alineacion ClustalW de las proteinas AtbHLH

AtbHLH3Y  -MCALVPPLFPNFGWPSTGEYDSYYLAGDILNNGGFLDFEVPEETYGAVIAVTOHONSFG
AthbHLH3S8 ~MCALVPSFEFTHNFGWPSTHOYESYYGAGDNLNNGTFLELTVE-QTY - ---EVTHHONS LG
AtbHLH100 -MCALVPPLYPNFGWPCG--DHSFYETDDVSN--TFLDFPLP----—-- DLTVTHEN---
AtbHLH101 MEYPWLQSQVHSFSPTLHFPSFLHPLDDSKSHNINLHHMSLS----—---- HSNNTHNSNN
. * - - . . - *
AthHLH3SG VEVESEGH-EIDNNFVVVEELNHNASERDRRREINSLFSSLESCLPASGOSEELSIFATV
AtbHLH3E YVESVSSEGN-EIDNNPVVVEKLNHNASERDRREKINTLESSLRSCLPASDOSKELS I PETY
AtbHLH100 —--VSSEMNNRTLLDNPVVMEKELNHNASERERREKINTMEFSSLESCLPETNQTEELSVSATV
AtLHLHLI0L NHNYQEEDR----GAVVLEKKLMNHNASERDERRELMALYSSLEALLPLSDQERELSIPMTV
..*.‘ . *: ****k*****:**:k:*:::k***: = & :.*.:***:. * *
AthHLH3S SRSLEYIPELQEQVEELIKKEEELLVQISGORNTECYVE--QPPEAVANYISTVSATELG
AtbHLH3E SKSLEYIPELQOQOVERLIQKEEEILVRVSGORDFELYDE--QOPEAVASYLSTVSATRLG
AtbHLHIOD SQALKYIPELOEQVEELMEKKEELSFOISGRRDLVYTDOMNSKSEEGYTSYASTVSSTRLS
AtbHLH101I ARVVEYIPEQEQELORLSEREEELLERISEETHQEQLENEAMMDSIDSSSSQRIDANWLT
Do EARRE sarrar R oppEEAr oo : . : HE I
AtbHLHZ2S DHMEVMVOISSSKIHNEF S ISNVLESGLEEDRFVLVDMESSRSQGERLEFYTLHLOVEKIENYE
AthHLH3E DHEVMVOVSESSSEIHNFSISNVLGGIEEDGEVILVDVESSRSQGERLFYTLELOVENMDDYE
AtLHLHLOD ETEVMVQISSLOTEKCSFGNVLSGVEEDGLVLVGASSSRSHGERLEFYSMELOIE---NGD
AtbHLH101 DTEIAVOIATSKWT--5VSDMLLELEENGLNVISVSSSVSSTARIFYTLHLOMRG--DCK
H A LSS L R N HE
AtbHLH3S LNCEELSQEMLYLYEECGNSYI 258 (SEQ ID NO: 122)
AtbHLH3S8 INCEELSERMLYLYEKCENSFN 253 (SEQ ID NC: 123)
AtLHLHLIO0D VHMSEELGDRLLYLYEECGHSET 242 (SEQ ID NO: 124)
AtbHLH101 VRLEELINGMLLGLREQS----- 240 (3EQ ID MNO: 125)

ook - - %
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