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DESCRIPCION
Enzimas que codifican polinucleétidos de la senda biosintética de lignina del yute
Campo de la invencion

La invencion se relaciona con la identificacion y caracterizacion de varias porciones de la senda biosintética de
lignina del yute. Mas especificamente, la invencion se relaciona con poli nucleétidos de las plantas de yute que
codifican las enzimas responsables por la sintesis de lignina, y métodos para utilizar estos polinucleétidos y enzimas
para la regulacién de genes y la manipulacion de la produccién de lignina para dar fibras con un contenido de lignina
deseado y otras caracteristicas

Antecedentes de la invencion

La lignina es un nombre colectivo para un heteropolimero aromatico complejo de monolignoles (alcohol
hidroxicinamilo), usualmente derivado de la fenilalanina en un proceso multietapa. (Whetten, R. y Sederoff, R.,
(1995) Lignin Biosynthesis, Plant Cell, 7, pp. 1001-1013). Estos polimeros, depositados primariamente en las
paredes celulares, aseguran la necesaria resistencia mecanica de los tallos de las plantas y, mas importante, la
hidrofobicidad de los tejidos vasculares de la planta. (Vanholme, R. et al. (2010) Lignin biosynthesis and structure,
Plant Physiol, 153, pp. 895-905). Debido a su naturaleza hidréfoba, la lignina sirve como un componente principal de
los tejidos vasculares y juega un papel esencial en el transporte de agua. Ademas de su papel estructural y
orientado al transporte, la lignina es un componente clave del sistema de defensa de una planta. (Goujon, T. et al.
(2003) Genes involved in the biosynthesis of lignin precursors in Arabidopsis thaliana, Plant Physiology and
Biochemistry, 41, pp. 677-687). De manera no sorprendente, las condiciones ambientales influencian la cantidad de
la lignina depositada. (Boerjan, W. et al. (2003) Lignin biosynthesis, Annu Rev Plant Biol, 54, pp. 519-546). Por
ejemplo, la biosintesis de lignina se induce en respuesta a diversas condiciones de estrés tal como heridas, tension
biotica, e infeccion por patégenos. La lignina limita la invasion de patdégenos y protege los polisacaridos de la pared
celular contra la degradacién microbiana. (Vanholme et al., 2010).

Una gran parte de nuestro actual entendimiento de la biosintesis de lignina viene del entendimiento completo de esta
senda de A. thaliana y P. trichocarpa. (Goujon, et al., 2003; Shi, et al. (2010) Towards a systems approach for lignin
biosynthesis in Populus trichocarpa: transcript abundance and specificity of the monolignol biosynthetic genes, Plant
Cell Physiol, 51, pp. 144-163). Estos son tres mondmeros basicos de monolignol: p-cumarilo, coniferilo, y alcoholes
sinapilo. Estos monolignoles se incorporan en las tres unidades de lignina, o bloques de construccion: p-hidroxifenilo
(H), guaiacilo (G), y siringilo (S). Ver la figura 1. Estos monolignoles difieren en el niumero de grupos metoxi. El P-
hidroxifenilo (H) no tiene grupo metoxi, el guaiacilo (G) tiene un grupo metoxi, y el siringilo (S) tiene dos grupos
metoxi. (Goujon et al., 2003). Sin embargo, ademas de estos tres monolignoles, algunos otros fenilpropanoides,
tales como los aldehidos de hidroxicinamilo, los ésteres de hidroxicinamilo, y los acetatos de hidroxicinamilo también
se pueden incorporar. (Boerjan et al., 2003).

Después de la biosintesis de estos bloques de construccion de lignina basicos, ellos se transportan a zonas
lignificantes. En las zonas lignificantes, ocurre la polimerizacion mediante acoplamiento basado en radicales libres
oxidativos mediante peroxidasas o lacasas y se forma una estructura similar a malla al reticular la concelulosa y
hemicelulosa. (Boerjan et al., 2003; Vanholme, R. y otros (2008) Lignin engineering, Curr Opin Plant Biol, 11, pags.
278-285). La lignificacion ocurre en diferentes fases durante el engrosamiento secundario de la pared celular cuando
se completa la formacion de la matriz de polisacaridos. La deposicion de lignina esta influenciada por la naturaleza
de la matriz de polisacaridos. En la pared celular primaria, esta se encuentra como estructuras esféricas; mientras
que, en la pared celular secundaria, esta forma lamelas. (Boerjan et al., 2003).

Sin importar el papel indispensable de la lignina en la vida de una planta, este es un factor limitante principal en el
uso efectivo/eficiente de costos del material vegetal en la pulpa e industrias de biocombustibles. La lignina también
limita el uso de biomasa para la produccién de fibras, quimica, y de energia. La remocién de la lignina es un proceso
muy costoso y estas industrias se beneficiarian del acceso a la biomasa que tiene menos lignina, o una lignina que
sea facil de degradar. En las Ultimas pocas décadas, se ha logrado algun entendimiento de la senda biosintética de
la lignina, aunque porciones del proceso no se han entendido completamente.

A pesar de la importancia de la sintesis de lignina en el bienestar total de la planta de yute, asi como también su
impacto en varios aspectos de la calidad de la fibra, actualmente no existe informacion disponible que detalle la
biosintesis de lignina en yute. Por lo tanto, existe la necesidad de identificar, aislar y utilizar genes y enzimas
provenientes de la planta de yute que estén involucrados en la biosintesis de la lignina. La presente invencion se
dirige esta necesidad.

Resumen de la invencién
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Un aspecto de la invencién es una molécula de acido nucleico aislada que tiene al menos un 90% de identidad de
secuencia con una secuencia de acido nucleico seleccionada del grupo que consiste de: SEQ ID NO: 1, 3,5,7,9y
15.

En ciertas realizaciones, la presente invencion se relaciona con una cualquiera de las secuencias de polinucleétido
anteriormente mencionadas o las secuencias de polipéptido, en donde dicha secuencia tiene al menos 91%, 92%,
93%, 94%, 95%, 96%, 97%, 98%, 99% o 100% de identidad de secuencia con cualquiera de las secuencias
identificadas por una SEQ ID NO.

Un aspecto de la invenciéon es un vector de expresion que comprende una molécula de acido nucleico aislada de la
presente invencion.

Un aspecto de la invencion es un anticuerpo aislado o fragmento de uniéon de antigeno del mismo que se une
especificamente a una molécula de polipéptido de la presente invencion.

Un aspecto de la invencion es una célula vegetal transfectada por un vector de la presente invencion.

Un aspecto de la invencién es un material derivado de una planta transgénica de la presente invencion.

Un aspecto de la invencion es una semilla de una planta transfectada por un vector de la presente invencion.

Un aspecto de la invencion es un método para hacer una planta transgénica, que comprende las etapas de
transfectar al menos una célula vegetal con un vector de la presente invencion, y hacer crecer al menos una célula
vegetal en una planta.

Un aspecto de la invencidon es un método para mejorar el crecimiento, la produccion de fibra, la resistencia de la
fibra, la resistencia a enfermedades, o la utilizaciéon de agua en una planta de yute, que comprende incorporar en
una planta de yute una secuencia de acido nucleico no nativa de la presente invencion

Breve descripcion de los dibujos

Figura 1: Senda Propuesta de biosintesis de monolignol del yute.

Figuras 2a y 2b: alineamiento de la secuencia de proteinas de ColCAD1, ColCAD2, ColCAD3, ColCAD4, ColCAD5,
CoICADSG, y ColCAD7 con secuencias de proteinas vegetales CAD.

Figura 3: Alineamiento de la secuencia de proteinas de ColCCoAOMT1, ColCCoAOMT2 y ColCCoAOMT3 con las
secuencias de proteina CCoAOMT vegetal.

Figura 4: alineamiento de la secuencia de proteinas de Col4CL1, Col4CL4 y Col4CL6 con las secuencias de
proteinas 4CL vegetales.

Figura 5: alineamiento de la secuencia de proteinas de Col6HCT1 con las secuencias de la proteina 6HCT
vegetales.

Figura 6: alineamiento de la secuencia de proteinas de ColC3H con las secuencias de la proteina C3H vegetales.

Figura 7: alineamiento de la secuencia de proteinas de ColC4H1 y ColC4H2 con las secuencias de la proteina C4H
de los vegetales.

Figura 8: alineamiento de la secuencia de proteina del ColPAL1 y ColPAL2 con las secuencias de la proteina PAL
de vegetal.

Figura 9: alineamiento de la secuencia de proteina de ColCCR2 con las secuencias de proteina CCR vegetal.
Figura 10: alineamiento de la secuencia de proteina de ColCCRS3 con las secuencias de proteina CCR vegetal.
Figura 11: alineamiento de la secuencia de proteina de ColF5H con las secuencias de la proteina F5H vegetal.
Figura 12: alineamiento de la secuencia de proteina de ColCOMT con las secuencias de proteina COMT.
Figura 13: gel de ADN de ColCAD2.

Figura 14: gel de ADN de ColCCoAOMT1.

Figura 15: gel de ADN de Col4CLA1.
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Figura 16: gel de ADN de ColCCR3.
Figura 17: gel de ADN de ColF5H.
Descripcion detallada de la invencion

Diez de las familias de enzimas conocidas estan asociadas con la biosintesis de monolignol. (Goujon et al., 2003).
Las familias son la PAL (fenilalanina amonia-liasa), C4H (cinamato-4-hidroxilasa), 4CL (4-cumarato: CoA ligasa),
HCT (p-hidroxicinamoil-CoA: shikimato/quinato p-hidroxicinamoil transferasa), C3H (4 -cumarato 3-hidroxilasa),
CCoAOMT (cafeoil-CoA O-metiltransferasa), CCR (cinamoil-CoA reductasa), F5H (ferulato 5-hidroxilasa), COMT
(acido cafeico O-metiltransferasa) y CAD (cinamil alcohol deshidrogenasa). Un esquema propuesto de la senda de
biosintesis del monolignol en el yute se muestra en la Figura 1.

La senda de biosintesis de lignina en el yute debe su complejidad, en parte, a la presencia de varias enzimas
multifuncionales, y a las enzimas constituyentes que abarcan varias familias de genes diferentes. La primera enzima
de la senda fenilpropanoide es PAL (fenilalanina amonia-liasa), que origina la desaminacion de la fenilalanina,
produciendo acido cinamico. La segunda enzima de la senda, C4H (cinamato 4-hidroxilasa), convierte el acido
cinamico en acido 4-hidroxicinamico, que es seguido por las subsecuentes etapas de hidroxilacién y metilacion en la
medida en que la senda se ramifica. La enzima 4CL cataliza la ligacion CoA de acidos hidroxicinamicos, generando
precursores fendlicos activados de la biosintesis de lignina. (Hu et al. (1999) Repression of lignin biosynthesis
promotes cellulose accumulation and growth in transgenic trees, Nat Biotech, 17, pp. 808-812).

La siguiente enzima en la senda de monolignol (HCT) cataliza la produccion de ésteres de p-cumaroilo-
shikimato/quinato, que son los sustratos para C3H. Se demostré6 que HCT transfiere el grupo acilo de p-cumaroil-
CoA a shikimato o quinato. (Hoffman et al. (2005) Plant Biosystems, v. 139, No. 1, pp. 50-53). Las etapas de
hidroxilacion en C3 y C5 se realizan mediante dos enzimas P450 de citocromo, 4-cumarato 3-hidroxilasa (C3H) y
ferulato 5-hidroxilasa (F5H), respectivamente. Las etapas de metilacion se realizan mediante CCoAOMT (cafeoil-
coenzima A (CoA) O-metiltransferasa) y COMT (cafeico-O-metiltransferasa). EI CCoAOMT es una enzima
bifuncional que convierte la cafeoil-CoA a feruloil-CoA y 5-hidroxiferuloil-CoA a sinapoil-CoA y juega un papel en la
sintesis de polisacaridos feruloilatados. (Inoue et al., 1998). Se ha demostrado que CCoAOMT esta involucrado en la
biosintesis de lignina en los elementos traqueales diferenciales de la Zinnia elegans (Ye, Z. H. and Varner J. E.
(1995) Differential expression of two O-methyltransferases in lignin biosynthesis in Zinnia elegans, Plant Physiol. 108,
pp. 459-467). La CCoAOMT esta involucrada en el refuerzo de la pared celular vegetal, y también esta involucrada
en la respuesta a heridas o la infestacion de patégenos mediante la formacion creciente de polimeros de acido
ferdlico unidos a la pared celular.

Las enzimas adicionales involucradas en la senda de biosintesis de monolignol son la cinamoil coenzima A
reductasa (CCR) y la cinamoil alcohol deshidrogenasa (CAD). El CCR cataliza la reduccion de hidroxicinamoil CoA
ésteres para producir cinamaldehidos, mientras que el CAD cataliza su reduccién a alcoholes cinamilo. (Goujon et
al., 2003).

Una de las ultimas enzimas involucradas en la senda del monolignol es la cinamil alcohol deshidrogenasa (CAD),
que cataliza la NADPH dependiente de la conversion de coniferaldehido, 5-hidroxi-coniferaldehido, y sinapaldehido
a los alcoholes correspondientes (Kim, S. J. et al. (2004) Functional reclassification of the putative cinnamyl alcohol
dehydrogenase multigene family in Arabidopsis, Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 101, pp. 1455-60). En Arabidopsis, los
mutantes Unicos de los genes CAD AtCAD-C y AtCAD-D se encontraron que tenian actividades de CAD inferiores, y
el doble mutante, obtenido mediante el cruce de dos mutantes, tenia 40% de disminucion en el contenido de lignina
en el tallo, lo que demuestra que estos son los genes CAD principales involucrados en la sintesis de lignina del tallo.
(Sibout, R. et al. (2005) Cinnamyl Alcohol Dehydrogenase-C and -D are the primary genes involved in lignin
biosynthesis in the floral stem of Arabidopsis, Plant Cell, 17, pp. 2059-76).

Dos enzimas son especificas para la senda de biosintesis de monolignol. Ellas son el acido cafeico O-
metiltransferasa (COMT) y el cinamoil coenzima A reductasa (CCR). EI COMT se identificdé primero en
angiospermas. El COMT es capaz de convertir el acido cafeico en acido ferulico, asi como tambien convertir el acido
5-hidroxiferulico a acido sinapico. (Dixon, R. A., et al. (2001) The biosynthesis of monolignols: a “metabolic grid,” or
independent pathways to guaiacyl and syringyl units? Phytochemistry, 57, pp. 1069-1084). La regulacion hacia abajo
del gen COMT en maiz (Zea mays) ha mostrado que origina una reduccion significativa de la actividad COMT (una
caida del 70 al 85%), dando como resultado la modificacion sin el contenido de lignina y la composicion, indicando
que esta enzima es una enzima clave para la sintesis de lignina.

El acido ferulico generado por el COMT se puede hidroxilar mediante ferulato 5 hidroxilasa (F5H), que es un
citocromo monooxigenasa dependiente de P450, para formar acido 5-hidroxi-ferulico. EI F5H también es capaz de
hidroxilar coniferaldehido y alcohol coniferilo para formar 5-hidroxi-coniferaldehido y alcohol 5-hidroxi-coniferilo,
respectivamente. (Meyer, K. et al. (1996) Ferulate-5-hydroxylase from Arabidopsis thaliana defines a new family of
cytochrome P450-dependent monooxygenases, Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 93, pp. 6869-74). El F5H se cree que es

4



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

ES 2 645742 T3

una etapa limitante de la velocidad en la biosintesis de lignina de siringilo, una propuesta soportada por la
observacion de que el mutante de Arabidopsis deficiente en la expresion F5H también esta afectado en el nivel de la
acumulacion de ésteres de sinapato en silicuas y semillas. (Ruegger, M. et al. (1999) Regulation of ferulate-5-
hydroxylase expression in Arabidopsis in the context of sinapate ester biosynthesis, Plant Physiol., 119, pp. 101-10).

La segunda enzima especificamente involucrada en la biosintesis de lignol, CCR, cataliza la conversion de feruloil
CoA y 5-hidroxi-feruloil CoA en coniferaldehido y 5-hidroxi-coniferaldehido, respectivamente. Esta etapa conduce
directamente a la biosintesis de unidades de lignina G (coniferaldehido) y S (5-hidroxi-coniferaldehido). (Ma et al.,
2005). En tabaco, la regulaciéon hacia abajo del gen CCR que utiliza construcciones contrasentido, produjo plantas
con desarrollo anormal y crecimiento reducido, asi como tambien morfologia anormal de la hoja y vasos colapsados.
También hubo una reduccién asociada en el nivel de los compuestos de lignina G. (Ralph, J. et al. (1998) NMR
characterization of altered lignins extracted from tobacco plants down-regulated for lignification enzymes
cinnamylalcohol dehydrogenase and cinnamoyl-CoA reductase, Proc. Natl. Acad. Sci USA, 95, pp. 12803-8).

Identificacion computacional de los genes y transcriptos

De manera notoria, hemos determinado las secuencias de las enzimas de yute involucradas en la biosintesis de
lignina. La senda de la biosintesis de lignina ha sido bien caracterizada en cada enzima y cada enzima se codificada
por una familia de genes en la mayoria de las especies de plantas. Un total de 106 secuencias de genes de A.
thaliana y P. trichocarpa fueron recuperadas del NCBI y la base de datos del genoma de P-trichocarpa
(http://genome.jgi-psfz.org/Poptr1_1/). (Goujon et al., 2003; Shi et al., 2010). Los genes de la biosintesis de
monolignol de yute se identificaron de los modelos de gen del montaje del genoma de Corchorus olitorius y los datos
de transcriptoma de C. olitorius y C. capsularis utilizando el programa BLASTN con el corte evalue en 1e-20. (
Altschul, S.F., et al. (1990) Basic local alignment search tool, J Mol Biol, 215, pp. 403-410). Los contigos gADN
resultantes fueron sometidos a una prediccion de modelo de gen que utiliza el software AUGUSTUS (Stanke, M. et
al. (2004) AUGUSTUS: a web server for gene finding in eukaryotes, Nucleic Acids Research, 32, W309-W312). Los
modelos del gen y los isotigos de los datos de transcriptoma de C. olitorius y C. capsularis fueron buscados contra el
NCBI nr base de datos (no redundante) para confirmacién adicional. Para el C. olitorius, los isotigos fueron
mapeados sobre los modelos de gen predicho utilizando GMAP (con un 95% de valor de corte). (Wu, T.D. and
Watanabe, C.K. (2005) GMAP: a genomic mapping and alignment program for mRNA and EST sequences,
Bioinformatics, 21, pp. 1859-1875).

Un alineamiento de la secuencia de aminoacido de proteinas putativas codificadas por los genes ColCAD con otras
proteinas CAD disponibles en la base de datos NCBI, utilizando el programa CLUSTAL W, se muestra en las Figuras
2ay 2b. La siguiente es una lista de las proteinas alineadas con las proteinas ColCAD putativas, con los nimeros de
acceso del GeneBank en paréntesis: PtcCADL4 (proteina similar a deshidrogenasa de alcohol cinamilo de Populus
tricocarpa, CADL4, gi224138226); RcoCAD (alcohol deshidrogenasa de Ricinus communis, putativa, gi25558709);
FraCAD (Fragaria x ananassa, cinamil alcohol deshidrogenasa, gi13507210) (Chandler et al. (2002) Cloning,
expression and immunolocalization pattern of a cinnamyl alcohol dehydrogenase gene from strawberry (Fragaria x
ananassa), J. Exp. Bot., 53 (375), pp. 1723-1734); GhiCAD5 (Gossypium hirsatum, cinnamyl alcohol
deshydrogenasa 5, gi268528129); PtcCAD (Populus tricocarpa, gi183585165) (( 2010) Towards a systems approach
for lignin biosynthesis in Populus trichocarpa: transcript abundance and specificity of the monolignol biosynthetic
genes, Plant Cell Physiol., 51 (1), pp. 144-163); GhiCAD3 (Gossypium hirsatum, GhiCAD3 (Gossypium hirsatum,
gi229368450) (Genes of phenylpropanoid pathway cloning and expression in developing cotton fibre); y and GhiCAD
(Gossypium hirsatum, gi166865124) (( 2009) Molecular and biochemical evidence for phenylpropanoid synthesis and
presence of wall-linked phenolics in cotton fibers, J Integr Plant Biol, 51 (7), pp. 626-637).

Un alineamiento de la secuencia de aminoacido de las proteinas putativas codificadas por los genes ColCCoAOMT
con otras proteinas CCoAOMT disponibles de la base de datos NCBI, que utilizan el programa CLUSTAL W, se
muestra en la Figura 3. La siguiente es una lista de las proteinas alineadas con las proteinas ColCCoAOMT
putativas, con los nimeros de acceso de GeneBank en paréntesis: PirCCoAOMT (Populus tremuloides, gi3023436);
GhiCCoAOMT2 (Gossypium hirsatum, gi229368460); y GhiCCoAOMT1 (Gossypium hirsatum, gi253509567).

Un alineamiento de la secuencia de aminoacido de las proteinas putativas codificadas por los genes Col4CL con
otras proteinas 4CL disponibles en la base de datos NCBI, que utilizan el programa CLUSTAL W, se muestra en la
Figura 4. La siguiente es una lista de las proteinas alineadas con las proteinas Col4CL putativas, con los nimeros
de acceso de GeneBank en paréntesis: Ccap4CL1 (Corchorus capsularis, gi294514718); Rco4CL (Ricinus
communis, gi255565415); y Ptc4CL (Populus tricocarpa, gi224074401).

Un alineamiento de la secuencia de aminoacido de las proteinas putativas codificadas por los genes Col6HCT con
otras proteinas Col6HCT disponibles en la base de datos NCBI, que utilizan el programa CLUSTAL W, se muestra
en la Figura 5. La siguiente es una lista de las proteinas alineadas con las proteinas Col6HCT putativas, con los
nuameros de acceso de GeneBank en paréntesis: CycarHCT (Cynara cardunculus, gi: 73671233) (2007) Isolation and
functional characterization of a cDNA coding a hydroxycinnamoyltransferase involved in phenylpropanoid
biosynthesis in Cynara cardunculus, BMC Plant Biol. 7, 14); and PtcHCT (Poplus tricocarpa, gi183585181).
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Un alineamiento de la secuencia de aminoacido de las proteinas putativas codificadas por los genes ColC3H con
otras proteinas C3H disponibles en la base de datos NCBI, que utilizan el programa CLUSTAL W, se muestran en la
Figura 6. La siguiente es una lista de las proteinas alineadas con las proteinas ColC3H putativas, con los nimeros
de acceso de GeneBank en paréntesis: EgIC3H (Eucalyptus globulus, gi: 295413824); PtcC3H (Poplus tricocarpa, gi:
224139664); y PalxPgrC3H (Poplus alba X Populus grandidentata, gi166209291).

Un alineamiento de la secuencia de aminoacidos de las proteinas putativas codificadas por los genes ColC4H con
otras proteinas C4H disponibles en la base de datos NCBI, que utilizan el programa CLUSTAL W, se muestran en la
Figura 7. La siguiente es una lista de las proteinas alineadas con las proteinas ColC4H putativas, con el niumero de
acceso de GeneBank en paréntesis: GarC4H (Gossypium arborium, gi9965897) y GarC4H (Gossypium arborium,
gi9965899).

Un alineamiento de la secuencia de aminoacido de las proteinas putativas codificadas por los genes ColPAL y otras
proteinas PAL disponibles en la base de datos NCBI, que utilizan el programa CLUSTAL W, se muestra en la Figura
8. La siguiente es una lista de las proteinas putativas alineadas con las proteinas ColPAL putativas, con los nimeros
de acceso de GeneBank en paréntesis: JcoOPAL (Jatropha curcas, gi113203757) y PtrPAL (Populus trichocarpa, gi:
183585195).

Un alineamiento a la secuencia de aminoacido de las proteinas putativas codificadas por los genes ColCCR2 con
otras proteinas CCR disponibles en la base de datos NCBI, que utilizan el programa CLUSTAL W, se muestra en la
Figura 9. La siguiente es una lista de las proteinas alineadas con las proteinas ColCCR2 putativas, con los nUmeros
de acceso de GeneBank en paréntesis: AthCCR (Arabidopsis thaliana, gi: 15237678); CofCCR (Camellia oleifera
gi228480464); y AlyCCR (Arabidopsis lyrata, gi: 297793385).

Un alineamiento de secuencia de aminoacido de las proteinas putativas codificadas por los genes ColCCR3 con
otras proteinas CCR disponibles en la base de datos NCBI, que utiliza el programa CLUSTAL W. La siguiente es una
lista de las proteinas alineadas con las supuestas proteinas ColCCR3 putativas, con los nimeros de acceso de
GeneBank en paréntesis: RcoCCR (Ricinus communis, gi: 255556687) y AthCCR (Arabidopsis thaliana, gi:
15226955).

Una alineacion de la secuencia de aminoacidos de las proteinas putativas codificadas por los genes ColF5H con
otras proteinas F5H disponibles en la base de datos NCBI, que utilizan el programa CLUSTAL W, se muestra en la
Figura 11. La siguiente es una lista de las proteinas alineadas con las proteinas ColF5H putativas, con los nUmeros
de acceso de GeneBank en paréntesis: EgIF5H (Eucalyptus globules, gi: 255970299) y PtcF5H (Poplus tricocarpa,
gi: 6688937).

Un alineamiento de la secuencia de aminoacido de las proteinas putativas codificadas por los genes ColCOMT con
otras proteinas COMT disponibles en la base de datos NCBI, que utiliza el programa CLUSTAL W, se muestra en la
Figura 12. La siguiente es una lista de las proteinas alineadas con las proteinas ColCOMT putativas, con los
nuameros de acceso de GeneBank en paréntesis: GhiCOMT (Gossypium hirsutum, gi: 253509569) y EcaCOMT
(Eucalyptus camaldulensis, gi: 262474806).

Analisis del motivo de las regiones promotoras

Para cada uno de los modelos de gen predichos, ambas cadenas de las regiones corriente arriba de 2000 bp fueron
extraidas e investigadas para secuencias de motivos cis contra la base de datos PlantCARE
(http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/plantcare/html/) (Lescot, M., et al. (2002) PlantCARE, a database of plant
cis-acting regulatory elements and a portal to tools for in silico analysis of promoter sequences, Nucleic Acids Res,
30, pp. 325-327). Si cualquier porcion de las secuencias seleccionadas se encontrara como traslapando un gen
cercano, la parte de la region corriente arriba se excluye de analisis adicional. Se compilé una lista de motivos
importantes que son conocidos por estar involucrados en la respuesta a varios procesos y tensiones de desarrollo
Tabla 1.
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Tabla 1: Lista de motivos encontrados en la regiéon promotora de los genes biosintéticos de monolignol de yute

Mejorador
respuesta
Capacidad
de
respuesta

respuesta
de

union
herida

de

transcripci

Capacidad
on

de
abscisico
Etileno
Auxina
Elemento

Acido
Acido

PAL Contig 310473 | *
_g31
Contig_301819 *
_g4
Contig_302040 * * * *
_g24
Contig_309920 ol *
_92
C4H Contig_311419
_g56
Contig_307848 * *
_g46
Contig_384302
_g42
4CL Contig_331398
—g112
Contig_299467 * *
_g73
Contig_337813 *
_g88
Contig_306165 * *
_g86
Contig_309926 * *
~g132
Contig_304308 @ * ol *
~g125
Contig_305998 @ * *
_g57
HCT Contig_308231 *
~g128
C3H Contig_597141 *
~g180
CCoAO @ Contig_306979 * *
MT _g168
Contig_308402
~g160
Contig_296218 @ * * * *
~g172
Contig_311951 *
~g178
CCR Contig_310406 *
—g194
Contig_297048 *
~g201
Contig_294439  *
~g187
Contig_309320 *
—g191
FSH Contig_304192 *
_g207
Contig_595270 *
_g204
COMT | Contig_299952 *
_g235
CAD Contig_335778 *
_g278
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Contig_95812_

g280

Contig_321021 *

~g281

Contig_808760 @ *

_g282

Contig_808760 *

_g284

Contig_356907 *
_g287

Contig_356907 * *

_g288

Contig_355903 *

_g289

Contig_306706 * * *
_g300

Contig_304576 @ * * * *
_g307

Los polinucledtidos de la presente invencion fueron aislados por secuenciamiento de alto rendimiento de las
bibliotecas de cADN que comprenden tejido de plantas de yute recolectados de Corchorus olitorius L. Algunos de los
polinucledtidos de la presente invencion pueden ser secuencias parciales, porque, ellas no representan un gen de
longitud completa que codifique un polinucleétido de longitud completa. Tales secuencias parciales se pueden
extender al analizar y secuenciar varias bibliotecas de ADN que utilizan cebadores y / o sondas y técnicas de
hibridizacion y / o PCR bien conocidas. Las secuencias parciales se pueden extender hasta un marco de lectura
abierto que codifica un polipéptido, un polinucleétido de longitud completa, un gen capaz de expresar un polipéptido,
o se identifica otra porcion util del genoma.

La identificacion del ADN gendmico y el ADN de especies heterdlogas se puede lograr mediante técnicas de
hibridacion de ADN/ADN estandar, bajo condiciones apropiadamente estrictas, utilizando todo o parte de una
secuencia de polinucleétidos como una sonda para seleccionar una biblioteca apropiada. Alternativamente, las
técnicas PCR que utilizan cebadores de oligonucledtidos que son disefiados con base en el ADN gendmico
conocido, cADN, o secuencias de proteinas se pueden utilizar para amplificar e identificar las secuencias gendmicas
y de cADN.

Los polipéptidos de la presente invencién se pueden producir al insertar una secuencia de polinucleétido de la
presente invencion que codifica un polipéptido deseado en un vector de expresion y expresar el polipéptido en un
huésped apropiado. Cualquiera de una variedad de vectores de expresion conocidos por aquellos expertos en la
técnica se podria emplear. La expresion se puede lograr en cualquier célula huésped apropiada que se ha
transformado o transfectado con un vector de expresién que contiene una molécula de polinucleétido que codifica un
polipéptido recombinante. Las células huéspedes adecuadas incluyen procariotas, levaduras y células eucariotas
superiores.

Los polipéptidos que comprenden las sendas biosintéticas de lignina purificados de yute, o producidas mediante
métodos recombinantes, se pueden utilizar para generar anticuerpos monoclonales, fragmentos de anticuerpos o
derivados como se define aqui, de acuerdo con métodos conocidos. Los anticuerpos que reconocen y unen
fragmentos de los polipéptidos que comprenden las sendas biosintéticas de la lignina de la invencion, también se
contemplan, siempre y cuando los anticuerpos sean especificos para los polipéptidos que comprenden la senda
biosintética de la lignina.

Las construcciones genéticas de la presente invencion también pueden contener un marcador de seleccion que sea
efectivo en las células vegetales, para permitir la deteccion de las células transformadas que contienen la
construccion inventiva. Tales marcadores, que son bien conocidos en la técnica, tipicamente confieren resistencia a
una o mas toxinas o crean sefiales visuales por su presencia bajo microscopio fluorescente. Alternativamente, la
presencia de la construccion deseada en las células transformadas se puede determinar por medio de otras técnicas
bien conocidas en el arte, tales como el Southern y los Western blots. La construccion genética de la presente
invencion se puede enlazar a un vector que tiene al menos un sistema de replicacion, por ejemplo, E. Coli o levadura
(Saccharomyces cerevisiae), por medio de la cual después de cada manipulacion, la construccion resultante se
puede clonar y secuenciar.

Las construcciones genéticas de la presente invencion se pueden utilizar para transformar una variedad de plantas,
tales como monocotiledéneas (por ejemplo, arroz) y dicotiledéneas (por ejemplo, yute, Arabidopsis). En una
realizacion preferida, las construcciones genéticas inventivas se emplean para transformar el yute. Como se discutio
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anteriormente, la transformacion de una planta con una construccién genética de la presente invencion se puede
utilizar para producir contenido de lignina modificado en la planta.

Las técnicas para incorporar establemente construcciones genéticas en el genoma de plantas objetivo son bien
conocidas en el arte e incluyen introduccion mediada por Agrobacterium tumefaciens, electroporacion, inyeccion en
el tejido meristematico u érganos reproductivos, inyeccién en embriones inmaduros, y similares. La seleccion de la
técnica dependera de la planta/tejido/huésped objetivo a ser transformado.

El término “planta” incluye plantas completas, érganos/estructuras vegetativas de brotes (por ejemplo, hojas, tallos, y
tubérculos), raices, flores, y o6rganos/estructuras florales (por ejemplo, bracteas, sépalos, pétalos, estambres,
carpelos, anteras y 6vulos), semillas (incluyendo embriones, endospermas y recubrimiento de las semillas) y fruta (el
ovario maduro), tejido vegetal (por ejemplo, tejido vascular, tejido del suelo, y similares) y células (por ejemplo,
células de guarda, células de huevo, tricomas y similares) y progenia de las mismas. La clase de plantas que se
puede utilizar en el método de la invencion es generalmente amplio como la clase de plantas superiores e inferiores
susceptibles a técnicas de transformacion, que incluyen angiospermas (plantas monocotiledoneas y dicotileddneas),
gimnospermas, helechos, briofitas y algas multicelulares. Esta Incluye plantas de una variedad de niveles ploides,
que incluyen aneuploide, poliploide, diploide, haploide y hemicigoto.

Los geles de ADN de las reacciones de PCR que utilizan cebadores delanteros e inversos para varias enzimas de
yute se muestran en las Figuras 13-17. En la Figura 13, el gel de ADN es de CAD2 de Corchorus olitorius. El carril 1
es el producto de PCR de CAD2 que utiliza el cADN como una plantilla. El cebador delantero y el cebador inverso
son las SEQ ID NO. 53 y 54, respectivamente. El carril 2 es 1 Kb + escalera. En la Figura 14, el gel de ADN es de
CCoAOMT1 de Corchorus olitorius. El carril 1 es el 1 Kb + escalera, y el Carril 2 es el producto de PCR de
CCoAOMT1 que utiliza cADN como una plantilla. El cebador delantero y el cebador inverso son la SEQ ID NO. 55y
56, respectivamente. En la Figura 15, el gel de ADN de 4CL1 de Corchorus olitorius. El carril 1 es un 1 Kb +
escalera, y el carril 2 es el producto PCR de 4CL1 utilizando cADN como plantilla. El cebador delantero y el cebador
inverso son la SEQ ID NO. 57 y 58, respectivamente. En la Figura 16, el gel de ADN es de CCR3 de Corchorus
olitorius. El carril 1 es el 1 Kb + escalera, y el Carril 2 es el producto de PCR de CCR3 utilizando cADN como una
plantilla. El cebador delantero y el cebador inverso son las SEQ ID NO. 59 y 60, respectivamente. En la Figura 17, el
gel de ADN es de F5H de Corchorus olitorius. El carril 1 es el 1 Kb + escalera, y el Carril 2 es el producto de PCR de
F5H que utiliza el cADN como una plantilla. El cebador delantero y el cebador inverso son las SEQ ID NO. 61y 62,
respectivamente.

Definiciones

Una célula que ha sido “transformada” o “transfectada” por ADN exdgeno o heterélogo cuando dicho ADN se ha
introducido dentro de la célula. EI ADN de transformacion puede o no estar integrado (legado covalentemente) al
genoma de la célula. En procariotes, levaduras y células de mamiferos, por ejemplo, el ADN que se transforma
puede ser mantenido en un elemento episomal tal como un plasmido. Con respecto a las células eucariéticas, una
célula establemente transformada es aquella en la cual el ADN de transformacién se ha integrado en el cromosoma
de tal manera que este es heredado por las células de la hija a través de la replicacion del cromosoma. En la
practica de la presente invencion contempla una amplia variedad de células vegetales establemente transformadas.

Un “casete de expresion” se refiere a una construccion de acido nucleico, que cuando se introduce en una célula
huésped, da como resultado la transcripcion y/o traduccion de un ARN y/o el polipéptido, respectivamente. El casete
de expresion puede incluir un acido nucleico que comprende una secuencia promotora, con o sin una secuencia que
contiene sefales de poliadenilacion de mARN, y uno o mas sitios de enzimas de restriccion ubicados corriente abajo
del promotor que permiten la insercion de las secuencias de gen heterdlogo. El casete de expresion es capaz de
dirigir la expresion de una proteina heteréloga cuando el gen que codifica la proteina heteréloga esta operablemente
ligado al promotor mediante la insercion en uno de los sitios de restriccion. El casete de expresion recombinante
permite la expresion de la proteina heterdloga en una célula huésped cuando el casete de expresion que contiene la
proteina heterdloga se introduce en la célula huésped. Los casetes de expresion se pueden derivar de una variedad
de fuentes que dependen de la célula huésped a ser utilizada para expresion. Por ejemplo, un casete de expresion
puede contener componentes derivados de fuentes virales, bacterianas, de insectos, de plantas o de mamiferos. En
el caso de ambas expresiones de transgenes e inhibicion de genes enddgenos (por ejemplo, mediante contra
sentido, o supresion de sentido), la secuencia de polinucledtido insertada requiere ser idéntica y puede ser
“sustancialmente idéntica” a una secuencia del gen de la cual esta se deriva. Preferiblemente, el casete de
expresion recombinante permite la expresion en una etapa temprana de infecciéon y/o permite la expresion en
sustancialmente todas las células de un organismo, tal como una planta. Ejemplos de los casetes de expresion
adecuados para la transformacion de plantas se pueden encontrar en las Patentes US Nos. 5,880,333 y 6,002,072;
las Publicaciones de Patentes Internacionales Nos. WO/1990/002189 y WO/2000/026388; Ainley and Key (1990)
Plant Mol. Biol., 14, pp. 949-967; and Birch (1997) Annu. Rev. Plant Physiol. Plant Mol. Biol., 48, pp. 297-326, todas
las cuales se incorporan aqui mediante referencia.

El término “célula huésped” se refiere a una célula de cualquier organismo. Las células huéspedes preferidas se
derivan de las plantas, bacterias, levaduras, hongos, insectos, u otros animales. El término “célula huésped
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recombinante” (o simplemente “célula huésped”) se refiere a una célula en la cual se ha introducido un vector de
expresion recombinante. Se debe entender que el término “célula huésped” pretende referirse no solo a la célula
objeto particular a la progenie de tal célula. Ya que ciertas modificaciones pueden ocurrir en las generaciones
exitosas debido a la mutacién o influencias ambientales, tal progenie puede, de hecho, no ser idéntica a la célula
parental, pero estan aun incluidas dentro del alcance del término “célula huésped” como se utiliza aqui. Los métodos
para introducir las secuencias de polinucledtidos en varios tipos de células huésped son bien conocidos en la
técnica. Se suministran células huésped o progenie de células huéspedes transformadas con los casetes de
expresion recombinantes de la presente invencion. Las células huésped pueden ser células vegetales.
Preferiblemente, las células vegetales son células de yute.

El término “operablemente ligado” o “operablemente insertado” significa que las secuencias regulatorias necesarias
para la expresion de las secuencias codificantes son colocadas en una molécula de acido nucleico en las posiciones
apropiadas con relacién a la secuencia codificante con el fin de posibilitar la expresién de la secuencia codificante.
Esta misma definicion es algunas veces aplicada a la disposicion de otros elementos de control de la transcripcion
(por ejemplo, mejoradores) en un casete de expresion. Las secuencias de control transcripcional y traduccional son
secuencias regulatorias del ADN, tales como promotores, mejoradores, sefiales de poliadenilacion, terminadores, y
similares, que suministran la expresion de la secuencia codificante en una célula huésped.

Los términos “promotor”, “region promotora” o “secuencia promotora” se refieren de manera general a las regiones
regulatorias transcripcionales de un gen, que se pueden encontrar en el lado 5' 0 3' de la region codificante, o dentro
de la region codificante, o dentro de los intrones. Tipicamente, un promotor es una regién regulatoria de ADN capaz
de unir ARN polimerasa en una célula e iniciar la transcripcion de una secuencia codificante corriente abajo
(direccion 3'). La secuencia promotora 5' tipica se une a su terminal 3' mediante el sitio de iniciacion de transcripcion
y se extiende corriente arriba (direccion 5') para incluir el nUmero minimo de bases o elementos necesarios para
iniciar la transcripcion a niveles detectables por encima del transfondo. Dentro de la secuencia promotora esta un
sitio de iniciacién de la transcripcion (convenientemente definido por el mapeo con nucleasa S1), asi como también
dominios de unién de proteina (secuencias de consenso) responsables por la unién de la ARN polimerasa.

El término “construccion de acido nucleico” o “construccion de ADN” es algunas veces utilizado para referirse a una
secuencia codificante o a secuencias operablemente ligadas a secuencias regulatorias apropiadas e insertadas en
un casete de expresion para transformar una célula. Este término se puede utilizar intercambiablemente con el
término “ADN transformante” o “transgén”. Tal construccion de acido nucleico puede contener una secuencia
codificante para un producto de gen de interés, junto con un gen marcador seleccionable y/o un gen reportero. El
término “gen marcador seleccionable” se refiere a un gen que codifica un producto que, cuando se expresa, confiere
un fenotipo seleccionable tal como resistencia a antibidticos sobre una célula transformada. El término “gen
reportero” se refiere a un gen que codifica un producto que es facilmente detectable por métodos estandar, directa o
indirectamente.

Una region “heterdloga” de una construccion de acido nucleico es un segmento identificable (o segmentos) de la
molécula de acido nucleico dentro de una molécula mayor que no se encuentra en asocio con la molécula mayor en
la naturaleza. Cuando la region heterdloga codifica un gen vegetal, el gen usualmente estara flanqueado por el ADN
que no flanquea el ADN gendmico vegetal en el genoma del organismo fuente. En otro ejemplo, la region heteréloga
es una construccion donde la secuencia codificante misma no se encuentra en la naturaleza (por ejemplo, un cADN
donde la secuencia codificante gendmica contiene intrones, o secuencias sintéticas que tienen codones diferentes
del gen nativo). Las variaciones alélicas o los eventos mutacionales de ocurrencia natural no dan origen a una region
heteréloga de ADN como se definié aqui. El término “construccion de ADN” también se utiliza para referirse a una
region heterdloga, particularmente una construida para el uso en la transformacion de una célula.

El término “vector” pretende referirse a una molécula de acido nucleico capaz de transportar otro acido nucleico al
cual este se ha ligado. Un tipo de vector es un “plasmido”, que se refiere a un bucle de ADN de doble cadena
circular en el cual segmentos de ADN adicionales se pueden ligar. Otro tipo de vector es un vector viral, donde los
segmentos de ADN adicionales se pueden ligar en el genoma viral. Ciertos vectores son capaces de replicacion
autébnoma en una célula huésped en la cual ellos se introducen (por ejemplo, vectores bacterianos que tienen un
origen bacteriano de replicacion y vectores mamiferos episomales). Otros vectores se pueden integrar en el genoma
de una célula huésped a la introduccion en la célula huésped, y de esta manera se replican a lo largo del genoma
huésped. Mas aun, ciertos vectores son capaces de dirigir la expresion de los genes a los cuales ellos estan
operablemente ligados. Dichos vectores se denominan aqui como “vectores de expresion recombinantes” (o
simplemente, “vectores de expresion”). En general, los vectores de expresion de utilidad en las técnicas de ADN
recombinantes estan a menudo en la forma de plasmidos. En la presente especificacion, “plasmido” y “vector” se
pueden utilizar intercambiablemente como el plasmido esta en la mayoria de las formas del vector cominmente
utilizadas. Sin embargo, la invenciéon pretende incluir tales otras formas de vectores de expresion, tales como
vectores virales (por ejemplo, retrovirus defectuoso de replicacion, adenovirus y virus adenoasociados), que cumplen
funciones equivalentes.

El “Porcentaje de identidad de secuencia” se determina al comparar dos secuencias alineadas 6ptimamente sobre
una ventana de comparacién, donde la porcién de la secuencia de polinucleétido en la ventana de comparacion
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puede comprender adiciones o supresiones (por ejemplo, espacios) en comparacion con la secuencia de referencia
(que no comprende adiciones o supresiones) para el alineamiento éptimo de las dos secuencias. El porcentaje se
calcula al determinar el nUmero de posiciones en la cual la base de acido nucleico idéntica o el residuo de
aminoacido ocurre en ambas secuencias para producir el nimero de posiciones coincidentes, dividiendo el nimero
de posiciones coincidentes por el numero total de posiciones en la ventana de comparacion, y multiplicando el
resultado por 100 para producir el porcentaje de la identidad de secuencia.

El término “identidad sustancial” de las secuencias de polinucleétido significa que un polinucleétido comprende una
secuencia que tiene al menos 25% de identidad de secuencia comparado con una secuencia de referencia
determinada utilizando los programas descritos aqui; preferiblemente BLAST utilizando parametros estandar, como
se describid. Alternativamente, la identidad porcentual puede ser cualquier entero del 25% al 100%. Las
realizaciones mas preferidas incluyen secuencias de polinucleétidos que tienen al menos: 25%, 30%, 35%, 40%,
45%, 50%, 55%, 60%, 65%, 70%, 75%, 80%, 85%, 86%, 87%, 88%, 89%, 90%, 91%, 92%, 93%, 94%, 95%, 96%,
97%, 98% o 99% de identidad de secuencia comparado con la secuencia de referencia. Estos valores se pueden
ajustar apropiadamente para determinar la identidad correspondiente de las proteinas codificadas por las dos
secuencias de nucledtidos al tener en cuenta la degeneracién del codén, la similitud del aminoacido, el
posicionamiento del marco de lectura, y similares.

El término “identidad sustancial” de las secuencias de aminoacido (y de los polipéptidos que tienen estas secuencias
de aminoacidos) normalmente significa identidad de secuencia de al menos el 40% comparado con la secuencia de
referencia como se determiné utilizando los programas descritos aqui; preferiblemente BLAST utilizando parametros
estandar, como se describié. La identidad porcentual preferida de los aminoacidos puede ser cualquier entero de
40% a 100%. Las realizaciones mas preferidas incluyen secuencias de aminoacidos que tienen al menos 40%, 45%,
50%, 55%, 60%, 65%, 70%, 75%, 80%, 85%, 86%, 87%, 88%, 89%, 90%, 91%, 92%, 93%, 94%, 95%, 96%, 97%,
98% 0 99% de identidad de secuencia comparado con la secuencia de referencia. Los polipéptidos que son
“sustancialmente idénticos” comparten secuencias de aminoacidos como se anotd anteriormente, excepto las
posiciones de residuo que no son idénticas pueden diferir mediante los cambios de aminoacidos conservadores. Las
sustituciones conservadoras de aminoacidos se refieren a la intercambiabilidad de residuos que tienen cadenas
laterales similares. Por ejemplo, un grupo de aminoacidos que tienen cadenas laterales alifaticas es la glicina,
alanina, valina, leucina e isoleucina; un grupo de aminoacidos que tienen cadenas laterales de hidroxilo alifaticas es
la serina y la treonina; un grupo de aminoacidos que tienen cadenas laterales que contienen amida es la asparagina
y la glutamina; un grupo de aminoacidos que tiene cadenas laterales aromaticas es la fenilalanina, tirosina y
triptéfano; un grupo de aminoacidos que tienen cadenas laterales basicas es la lisina, arginina y la histidina; y un
grupo de aminoacidos que tienen cadenas laterales que contienen azufre es la cisteina y la metionina. Los grupos
de sustitucién de aminoacidos conservadores preferidos son: valina-leucina-isoleucina, fenilalanina-tirosina, lisina-
arginina, alanina-valina, acido aspartico-acido glutamico y asparagina-glutamina.

Listado de secuencias

SEQ ID NO: 1
Nombre del Organismo: Corchorus olitorius

ATGGGCAGTTTACCAGAGCAAGAGCACCCCAAAGAGGCTTTTGGATGGGCAGCTAGAGACACTTC
TGGCCACCTTTCTCCCTTCAAATTCTCCAGAAGGGCAACAGGAGAAAAAGATGTGGCATTCAAAGT
GCTTTATTGTGGGATATGCCACTCAGATCTTCATATGATCAAGAATGAATGGGGCACTGCCATCTA
CCCTATGGTCCCTGGGCATGAGATTGTTGGAGAAGTAACAGAGGTAGGAAGCAAGGTAGAAAAG
TTCAAAGTTGGAGACAAAGTTGGAGCTGGAGTCTTGGTTAATTCGTGCCGCTCTTGCGATAACTGT
GCTAATAATCTTGAAAACTACTGCCCACAAGCCGTTTTCACTTATGCTGCAAAAAACTACGATGGA
ACCATTACCTATGGAGGCTACTCCGACACCATGGTTGCCGATGAGCACTTCATAATCCGAATTCCA
GACACTCTGCCTCTCGACGCCGCCGCTCCCCTGCTCTGCGCCGGAATCACAGTTTATAGTCCTTTGA
GATATTTCCAACTCGACAAACCGGGTTTCCATATTGGTGTGGTTGGCCTTGGTGGTTTAGGCCATA
TGGCTGTCAAATTTGCCAAGGCTATGGGGGCCAAGGTCACAGTGATTAGCACCTCTCCCAACAAG
AAGAAGGAAGCTTTGGAAAATCTTGGTGCTGATTCGTTTTTGATTAGCGCAGAGCAGGATCAGCT
CCAGACTGCCATGGGAACAATGGATGGTATCATTGATACAGTGTCTGCTCCACACCCTTTACTGCC
ATTGATCGGTTTGTTAAAGTCTCATGCAAAGCTTATTTTGGTTGGTCTTCCAGACAAACCACTTGAG
CTACATGTCTTCCCTATGATCATAGGGAGGAAGACGGTGGCAGGAAGTGGCGTGGGAGGGATAG
AGGAGACTCAGGAGATGATGAATTTTGCAGCCAAATATGACTTGAAACCAGACATTGAAGTTATA
CCCGTTGACTATGTCAACACTGCCATGGAACGCCTTGTCAAAGGCGATGTTAAATACAGATTTGTC
ATCGACATTGGGAACACACTGAAGGCTACATCATCTTAA

Tipo: ADN
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Longitud: 1089

Nombre de la Secuencia: cADN completo CAD1 completo

SEQID NO: 2
Nombre del Organismo: Corchorus olitorius

MGSLPEQEHPKEAFGWAARDTSGHLSPFKFSRRATGEKDVAFKVLYCG
ICHSDLHMIKNEWGTAIYPMVPGHEIVGEVTEVGSKVEKFKVGDKVGA
GVLVNSCRSCDNCANNLENYCPQAVFTYAAKNYDGTITYGGYSDTMV
ADEHFIIRIPDTLPLDAAAPLLCAGITVYSPLRYFQLDKPGFHIGVVGLG
GLGHMAVKFAKAMGAKVTVISTSPNKKKEALENLGADSFLISAEQDQL
QTAMGTMDGIIDTVSAPHPLLPLIGLLKSHAKLILVGLPDKPLELHVFP

MIIGRKTVAGSGVGGIEETQEMMNFAAKYDLKPDIEVIPVDYVNTAME
RLVKGDVKYRFVIDIGNTLKATSS

TIPO: PRT

Longitud: 362

Nombre de la secuencia: péptido CAD1
SEQID NO: 3

Nombre del Organismo: Corchorus olitorius

ATGAGCAGATTGCCAGAGGAAGAGCACCCTAACAAGGCTTTTGGATGGGCAGCCAGAGACACTT
CTGGAGTTCTCTCTCCCTTCAAATTTTCCAGAAGGGCAACAGGGGAGAAGGATGTGGCATTCAAG
GTGCTTTATTGTGGGATATGCCATTCTGATCTTCACATGGTCAAGAATGAATGGGGCGTTTCCATC
TACCCTCTTGTCCCTGGGCACGAGATTGTTGGAGAAGTGACAGAAGTGGGAAGCAAGGTACAAA
AGTTCAAAGTTGGAGACAGAGTTGGTGTCGGCTGCATGGTTGGGTCATGTCATTCCTGTGATAGC
TGCACCAACAATCTCGAGAACTATTGCCCAAAAATGATACTTACTTATGGGGCAAAGTACTATGAT
GGAACTATTACATATGGAGGTTACTCTGACACTATGGTTGCAGATGAACACTTCATTGTCCGAATT
CCTGAAAATTTGCCACTTGATGCTGCTGCTCCTCTTCTTTGTGCTGGAATCACAGTTTATAGCCCATT
GAAATATTATGGACTTGACAAGCCTGGTTTGCATGTGGGTGTGGTTGGLCTTGGTGGGLTAGGLC
ATATGGCTGTCAAATTTGCCAAGGCTATGGGGGCCAAGGTCACAGTAATTAGCACTTCTCCTAATA
AGAAGAAGGAAGCTTTGGAAAATCTTGGTGCTGATTCATTTTTGGTCAGCAAAGACCAAGATCAG
ATTCAGGCCGCCATGGACACATTGGATGGAATCATTGATACAGTGTCAGCTCAACATCCTATCCTG
CCATTGCTTGGGATGTTAAAGACTAATGGAAAGCTTGTTCTGGTTGGTGCACCGGAGAAACCACTT
GAGTTGCCGGCGTTCCCTTTACTCGGAAAGAGGAGGCTAGTAGCAGGAAGCATGATTGGGGGAA
TGAAGGAGACACAAGAGATGATTGATTTTGCAGCTAAACACAACATTAAACCAGACATTGAAGTT
ATAGCTATGGATTATGTCAACACTGCCATGGACCGCCTTCTCAAAGCTGATGTCAAATACAGATTT
GTCATTGACATTGGCAACACATTGAAACCAACCCCTTAA

Tipo: ADN

Longitud: 1086

Nombre de la secuencia: cADN completo CAD2
SEQ ID NO: 4

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

MSRLPEEEHPNKAFGWAARDTSGVLSPFKFSRRATGEKDVAFKVLYCG
ICHSDLHMVKNEWGVSIYPLVPGHEIVGEVTEVGSKVAQKFKVGDRVGYV

GCMVGSCHSCDSCTNNLENYCPKMILTYGAKYYDGTITYGGYSDTMV
ADEHFIVRIPENLPLDAAAPLLCAGITVYSPLKYYGLDKPGLHVGVVGL
GGLGHMAVKFAKAMGAKVTVISTSPNKKKEALENLGADSFLVSKDQD
QIQAAMDTLDGIIDTVSAQHPILPLLGMLKTNGKLVLVGAPEKPLELPA
FPLLGKRRLVAGSMIGGMKETQEMIDFAAKHNIKPDIEVIAMDYVNTA
MDRLLKADVKYRFVIDIGNTLKPTP

Tipo: PRT

Longitud: 361

Nombre de la secuencia: péptido CAD2
SEQID NO: 5

Nombre del organismo: Corchorus olitorius
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ATGATCAAGAACGACTGGGGCTATTCCATCTATCCTCTCGTCCCTGGACATGAAATAGTTGGGGAA
GTAACAGAGGTGGGTTCTAAGGTAAGCAAGTTCAAAGTTGGAGACAAGGTTGGAGTTGGATACA
TGGTTGGATCATGCCGTTCTTGCGATGATTGCTCCGATAATCTTGAAAACTACTGTCCGAAAATGA
TACCTACTTGTGGGGCAAAGTACCATGATGGAACTATTACATATGGAGGTTTCTCTGACACTATGG
TTGCCGATGAACACTTCGTTGTCCGAATTCCGGACAACATGCCCCTTGATGCGGCGGCTCCTCTTCT
TTGTGCCGGAACCACAGTTTACAGTCCAATGAAATATTATGGACTCGACAAGCCTGGTTTGCATTT
GGGTGTTGTTGGATTGGGAGGGCTTGGCCATGTTGCTGTGAAATTTGCAAAAGCTATGGGGGCCA
AGGTGACAGTGATCAGCACCTCTCCTAGTAAGAAGCAGGAAGCTTTGGAAATTCTTGGTGCTGAT
TCGTTTTTGGTTAGCCGGGACGAAGATCAGCTTAAGGCTGCCAAGGGCACAATGAATGGTATAGT
GGATACGGTATCTGCCAAACATGATCTGCAGCCATTACTTGGACTGTTGAAGAATCATGGAAAGCT
TGTTCTAATTGGTGTTCCGGTAAAGCCATATGAGCTACCAGCAGCTTCTTTGATCTTGGGGAGGAA
GCTAGTAGGAGGAAGTAACGTCGGAGGATTGGAAGAGACTCAAGAGATGATTGATTTTGCAGCA
AAACACAATGTGACAGCAAACGTTGAAGTGATTCCGATGGATTATGTGAACACTGCCTTTGAGCG
ACTTGCAAAAGCCGATGTTAGATATCGATTTGTCGTTGACATTGGCAACACCTTGAAGACTTCGTC
TTAA

Tipo: ADN

Longitud: 921

Nombre de la secuencia: cADN completo CAD3
SEQID NO: 6

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

MIKNDWGYSIYPLVPGHEIVGEVTEVGSKVSKFKVGDKVGVGYMVGS
CRSCDDCSDNLENYCPKMIPTCGAKYHDGTITYGGFSDTMVADEHFVYV
RIPDNMPLDAAAPLLCAGTTVYSPMKYYGLDKPGLHLGVVGLGGLGH
VAVKFAKAMGAKVTVISTSPSKKQEALEILGADSFLVSRDEDQLKAAKG
TMNGIVDTVSAKHDLQPLLGLLKNHGKLVLIGVPVKPYELPAASLILGR
KLVGGSNVGGLEETQEMIDFAAKHNVTANVEVIPMDYVNTAFERLAK
ADVRYRFVVDIGNTLKTSS

Tipo: PRT

Longitud: 306

Nombre de la secuencia: péptido CAD3
SEQIDNO: 7

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

ATGGATTCTCAAACCAAATCTGATAACTGCCTTGGGTGGGCCGCCAGAGATCCATCTGGAGTTCTG
TCACCCTACACATTTAGTCGCCGGCCTCTTGGAAGTAATGATGTTTCCATAAAGATTACCCACTGTG
GAGTTTGTTATGCTGATTTCATTTGGTCTAGGAATAAGCATGGAGATAGTATGTACCCTGTGGTCC
CCGGGCATGAAATTGCTGGTGTTGTCAAGGAGGTTGGCTCGAATGTTCACCGCTTCAAGGTTGGT
GATCCTGTTGGAGTGGGAACTTATGTTAACTCATGCAGAGATTGTGAGTACTGCAATGATGGCCTT
GAAGTTCATTGTGAAAAAATAGTTCTTACCTTTAATTGTATTGATGAGGATGGAACAGTCACTAAA
GGCGGTTATTCTAACCATATCATTGTCCACGAAAGGTACTGCTTAAGAATACCTAGCAATTATCCTT
TGGCTTCAGCAGCACCTTTGCTTTGTGCTGGCATCACTGTTTATGCACCAATGATGCGTCATAACAT
GAATCAGCCTGGCAAATCATTAGGAGTGATTGGGCTCGGTGGCCTTGGTCACATGGCAGTGAAGT
TTGGGAAGGCTTTTGGGTTGCATGTAACAGTTTTAAGCACAAGCATATCTAAGAAAGATGAGGCG

TTGAGTCTTCTTGGTGCAGACAACTTTGTTGTCTCCTCTGACCAAGAGCAGATGAAGGGCCTATCG
AAGTCATTGGACTTTATAGTTGACACTGCATCTGGTGATCATCCCTTTGATCCCTACATGTCACTCC
TGAAGATTGCTGGTGTTTATGTCCTTGTTGGGTTCCCAAGTGAAGTCAAATTCAGCCCTGCAAGTC
TCAATCTGGGTATGAGAACAATCTCAGGAAGCGTAACGGGGGGAGTAAAAGTGATCCAGGAGAT
GATAGACTTTTGTGCTGCTCATAAAGTTTACCCGCAGATAGAAGTAATCCCAATTCAATATGCAAA
TGAAGCTCTTGAGAGGCTAGAAAAGAGGGATGTGAAGTACAGGTTTGTGATTGACATCGAGAAC
AGCCTGAAATGA

Tipo: ADN

Longitud: 1065

Nombre de la secuencia: cADN completo CAD4
SEQID NO: 8

Nombre del organismo: Corchorus olitorius
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MDSQTKSDNCLGWAARDPSGVLSPYTFSRRPLGSNDVSIKITHCGVCY
ADFIWSRNKHGDSMYPVVPGHEIAGVVKEVGSNVHRFKVGDPVGVGT
YVNSCRDCEYCNDGLEVHCEKIVLTFNCIDEDGTVTKGGYSNHIIVHER
YCLRIPSNYPLASAAPLLCAGITVYAPMMRHNMNQPGKSLGVIGLGGL
GHMAVKFGKAFGLHVTVLSTSISKKDEALSLLGADNFVVSSDQEQMKG
LSKSLDFIVDTASGDHPFDPYMSLLKIAGVYVLVGFPSEVKFSPASLNLG
MRTISGSVTGGVKVIQEMIDFCAAHKVYPQIEVIPIQYANEALERLEKR
DVKYRFVIDIENSLK

Tipo: PRT

Longitud: 354

Nombre de la secuencia: péptido CAD4
SEQID NO: 9

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

ATGGCTAAGTCATCACCTGAAGAAGAGCACCCTGTTAAGGCCTTTGGCTGGGCTGCCAGGGACAC
TTCTGGTCATCTCTCTCCTTTCAACTTCTCCAGAAGGGCAACTGGTGAAGGAGATGTGAGGTTTAA

GGTGTTATATTGTGGAATATGCCATTCTGACCTTCATTTTATCAAGAATGAATGGAACTTCTCCATC
TATCCTTTGGTTCCCGGGCATGAAATTGTGGGGGAAGTGACAGAAGTTGGCAAAAAAGTTCAAAA
GGTTAAGATTGGAGACAAAGTGGGTGTGGGATGCATTATTGGTGCTTGTCACACTTGTGAGAGTT
GTGCCAATGACCTTGAAAATTACTGTCCTAAAGCAATTGCAACCTACAATGGGACTTACTATGATG

GAACCATGACATACGGAGGCTACTCCGATTCAATGGTTGCCGATGAACGATACGTCGTTCAGATTC
CTGATGGCATGGCCCTTGACTCTGCTGCCCCATTGCTCTGTGCTGGAATTACTGTTTACAGTCCATT
GAAGTATTTTGGATTAGGTGAAGCTGGTAATCACATTGGCATTGTTGGCCTTGGTGGCCTTGGCCA
TGTAGCTGTTAAGTTTGCCAAGGCTTTGGGGTCCAAAGTTACAGTAATTAGCACTTCCCCTGGTAA

GAAGAAGGAAGCCTTGGAACTTCTTGGGGCTGATTCGTTCTTGGTTAGCCGTGACCAAGACGAGA
TGCAGGCTGCCATGGGCACATTGGATGGGATCATAGACACAGTCTCTGCCGTTCATCCAATTATGC
CATTGCTTGGTCTTCTGAAATCCCATGGAAAACTCATTATGGTGGGCGCACCAATCGAACCACTTG

AGTTACCTGTCTTTTCTTTGATCATGGGAAGGAAGACGATGGCTGGGAGTGGAATTGGAGGAATG
AAAGAGACACAAGAGATGATTGATTTTGCAGCAAAACACAACATAAAAGCAGACATCGAAGTGAT

TCCGATGGATTATGTGAACAAAGCTATGGAAAGACTTGAAAAGGGTGATGTTAGATACAGATTCG
TAATTGACATTGGAAACACCTTGGCTACTACCAAGCCTTAG

Tipo: ADN

Longitud: 1092

Nombre de la secuencia: cADN completo CAD5
SEQID NO: 10

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

MAKSSPEEEHPVKAFGWAARDTSGHLSPFNFSRRATGEGDVRFKVLYC
GICHSDLHFIKNEWNFSIYPLVPGHEIVGEVTEVGKKVQKVKIGDKVGV
GCIIGACHTCESCANDLENYCPKAIATYNGTYYDGTMTYGGYSDSMVA
DERYVVQIPDGMALDSAAPLLCAGITVYSPLKYFGLGEAGNHIGIVGLG
GLGHVAVKFAKALGSKVTVISTSPGKKKEALELLGADSFLVSRDQDEM
QAAMGTLDGIIDTVSAVHPIMPLLGLLKSHGKLIMVGAPIEPLELPVFS
LIMGRKTMAGSGIGGMKETQEMIDFAAKHNIKADIEVIPMDYVNKAM
ERLEKGDVRYRFVIDIGNTLATTKP

Tipo: PRT

Longitud: 363

Nombre de la secuencia: péptido CAD5
SEQ ID NO: 11

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

14



10

15

20

25

ES 2 645742 T3

ATGGCTATGGAAACACCTAACCACACTCAGACGGTAGCAGGGTGGGCTGCTCATAATTCCTCAGG
CAAGATCGTCCCTTACACCTTCAAAAGAAGGGAAAATGGCGTGAACGATGTGACCATTAAAGTGA
TGTATTGTGGGATCTGCCATACTGATCTCCACCATGTTAAGAACGATTGGGGTATCACCATGTATC
CTGTAGTTCCCGGGCATGAAATTACTGGGGTGATCACCAAGATTGGAAACAATGTGAAGAATTTC
AAAGTGGGAGACAGGGTAGGTGTGGGTTGCTTGGCAGCATCCTGTTTGGAATGCGAGTTCTGTA
AAAGCTCGCAAGAGAACTACTGTGACCAAATCCAGTTCACTTACAATGGCATCTTTTGGGATGGTA
GCGTTACTTATGGCGGCTATTCCCAAATGTTAGT CGCCGATCACCGGTACGTTGTTCGTGTGCCGG
ATAACCTGCCGATGGACGCCGCAGCGCCACTGTTGTGTGCCGGGATCACCGTTTTCAGCCCCATGA
AAGATAGCCAACTGCTCGAGTCACCGGGCAAAAAAGTGGGCATAGTTGGTTTAGGCGGTCTCGGT
CATGTCGCTGTCAAAATGGCAAAGGCATTTGGTCATCATGTGACCGTGATAAGCACTTCTCCATCA
AAAGAAAAGGAAGCTAAACAGCGTTTGGGCGCAGATGATTTCATAGTTAGCACCAACACCGAACA

AATGCAGAGAGGAAAGCGAACGCTGGATGTTATTTTGGACACAGTTTCAGCTAAACACTCGCTCG
GACCAATCTTGGAACTGCTTAAAGTGAATGGTACTTTAGTGGTTGTGGGAGCACCAGACAAGCCA
ATCGACCTTCCTTCATTTCCATTAATATTTGGGAAAAGAGCAGTGAAGGGGAGCATGACAGGGGG
GATGAAAGAGACACAAGAAATGATGGATGTGTGTGGCAAACACAACATTACATGTGATATAGAA
GTAATTAAACCTGATCAGATAAATGAAGCCCTTGATCGACTTTCCAAAAATGATGTTCGATACAGA
TTTGTAATCGACATTGCTGGAAGGTCCAAGCTTTAA

Tipo: ADN

Longitud: 1080

Nombre de la secuencia: cADN completo CAD6
SEQID NO: 12

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

MAMETPNHTQTVAGWAAHNSSGKIVPYTFKRRENGVNDVTIKVMYC
GICHTDLHHVKNDWGITMYPVVPGHEITGVITKIGNNVKNFKVGDRYV
GVGCLAASCLECEFCKSSQENYCDQIQFTYNGIFWDGSVTYGGYSQML
VADHRYVVRVPDNLPMDAAAPLLCAGITVFSPMKDSQLLESPGKKVGI
VGLGGLGHVAVKMAKAFGHHVTVISTSPSKEKEAKQRLGADDFIVSTN
TEQMQRGKRTLDVILDTVSAKHSLGPILELLKVNGTLVVVGAPDKPIDL
PSFPLIFGKRAVKGSMTGGMKETQEMMDVCGKHNITCDIEVIKPDQIN
EALDRLSKNDVRYRFVIDIAGRSKL

Tipo: PRT

Longitud: 359

Nombre de la secuencia: péptido CAD6
SEQID NO: 13

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

ATGGGCAGTCTTGAAACTGAGAGAACAACCACAGGCTGGGCTGCCAGAGACCCTTCTGGAGTCTT
GTCTCCTTACACTTACACTCTCAGAAACACAGGTCCAGAAGATGTTTTTATCAAGGTTATTTGCTGT
GGAATCTGCCACACTGATCTTCATCAAGCCAAAAATGATCTTGGCATGTCAAACTACCCAATGGTT

CCTGGGCATGAAGTGGTTGGGGAGGTGTTGGAAGTAGGATCACAGGTGACCAAATTCAGAGTAG

GAGAGATAGTTGGCGTTGGTTGTATTGTTGGGTGTTGCAGAAACTGCCGCCCATGCAACACTGAC
AATGAACAATACTGCAACAAGAAGATTTGGTCTTACAATGATGTCTACACTGATGGCAAACCCACT
CAAGGTGGCTTTGCTGCCTCCATGGTCGCTGATCAAAAGTTTGTGGTGAAAATCCCTGATGGAATG

GCAGCAGAACAGGTGGCTCCACTCTTGTGTGCTGGTGTGACAGTTTACAGCCCACTGAAACACTTT
GGTCTAATGGAGAGTGGGTTAAGAGGAGGGATTTTGGGGCTTGGAGGAGTAGGTCACATGGGA
GTGAAGATAGCCAAAGCAATGGGACACCATGTGACTGTTATCAGCTCTTCAGACAAGAAAAAAGT
TGAGGCCTTGGAGCATCTTGGTGCTGATGATTATGTAGTCAGCTCTGATGCTGAAAGCATGCAAA
AGATTGCTGATTCACTCGACTATATCATCGATACCGTGCCTGTTTTTCATCCCCTTGAGCCTTACCTT
TCAGTGTTGAAACTTGATGGAAAGTTGATCTTGACTGGTGTTATCAATACTCCTCTTCAGTTTGTTA
CCCCCATGGTCATGCTT! AGAAAGGTAATTACAGGGAGTTTCGTTGGGAGCATGAAGGAAAC

AGAGGAGATGCTTGATTTCTGTAAAGAGAAGGATTTAAACTCAATGATTGAAGTTGTGAAGATGG
ATTATATCAACACAGCCATGGAGAGGCTCGAGAAGAATGATGTTCGCTACAGGTTCGTCGTGGAT
GTTGCCGGAAGCAAACTTGAGTAA

Tipo: ADN

Longitud: 1071

Nombre de la secuencia: cADN completo CAD7
SEQ ID NO: 14

Nombre del organismo: Corchorus olitorius
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MGSLETERTTTGWAARDPSGVLSPYTYTLRNTGPEDVFIKVICCGICHT
DLHQAKNDLGMSNYPMVPGHEVVGEVLEVGSQVTKFRVGEIVGVGCI
VGCCRNCRPCNTDNEQYCNKKIWSYNDVYTDGKPTQGGFAASMVAD
QKFVVKIPDGMAAEQVAPLLCAGVTVYSPLKHFGLMESGLRGGILGLG
GVGHMGVKIAKAMGHHVTVISSSDKKKVEALEHLGADDYVVSSDAES
MQKIADSLDYIIDTVPVFHPLEPYLSVLKLDGKLILTGVINTPLQFVTPM
VMLGRKVITGSFVGSMKETEEMLDFCKEKDLNSMIEVVKMDYINTAM
ERLEKNDVRYRFVVDVAGSKLE

Tipo: PRT

Longitud: 356

Nombre de la secuencia: péptido CAD7
SEQ ID NO: 15

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

ATTATCTTGGGCATATACCCCATATTTGAAGGCATGGGATGTCCCTCCATGACCATCTGCCTCTAAT
TTCAGATTCCCATCAATGTAAACCTTCAACTTTGCTGCATCAACATCATGGATAACATTCAGCTTGA
ACCACTTGTCATAGATGTCCCGAACCAGGACCGGAC GTAGTACGTGAGCGAACCATTGTAGA

CCCGGAGCATTAGGGTGGTGGCTCGAGGAGGGCTTGCTCCAAAAACTTGCATGATGCAAAATCCT
GATGTTCCCTGGGGCACATACCAGTATCCTTCAAACTGCCACACCCCTGACGAGTAATTGTATCCAT

GTATGGCAATCTCGGTTCGGGGCTTTGTTTTGCTAGTAGGAGTATGCGGCTTGTCTGTGGAGTAAA
CCCAACATCTATGAACGCCCTCAATGAAGCTATAACGCTGCGCCTCAGGCACGTTGTAGGGCCTCT
GGATATGGTAGTATGTTCGGTTCAGGGGAAGAGAGATGAACCCTTTCGTAAGATCAACCTGTTCG
TCCGAAGCAAAGGCTTGATACAAAAGTGTACTGACTAGAATAATTAATATCAAGTAGAAGCAAGT
CATTTTGGTTAAGGCTGGTGACAATTGCATGTATGAAAAAAGTGAATGTTAATGATTGATGGGTTT
AATTAGTATGGGACATTGATCTTTGCATATGAGTAATTAATATATAGAAATGAGAAGGAATTTGTT
AATGATTCAATGCTTATTGTATCTGTAGAGTGGCAGATGATCATAATAGCTTAATTTTGATGGTTTG
ATTCCTAGTGGAACCATATATATAGCTTTATTAAATAGCTAGGCCAGAATAATTTTGCAAAATATCA
GCAATAAAGAGACACAATAAGATAAAGATTCTATCGATTAACAGCTCAAGAATGGACATCAGCAA
GCAAACAGCAGCAAAACATTTCATATGAAGTCATGAGTCACGGGCTTAAACATAGCATAGCAAGG
GGGAAACAATGTAAAAGACAAAAGCAGTAGTTAGAGGAACTAAAGAAGCAAAATCCAATACCAT
GAATCAGATTCCCAGCAGATAAAACAACTAAATGGGCATAGAAGCGAGGGATCGACGATTTATCA
GTTCTTTAATTATGCTAGCGCGTGATCGATGAACTTTATTCTAACATCTAGACTACCCAGTTGGGAT
TCTAATATCTGGACTTCCTAGTTGAAAGTGAACCTAGCTACTCTGACAAGGAATTTGCCACATCGAT
CACAAAACGGTATCTGACATCAGATTTTGCAAGCCTGTCCATTGCTGTGTTAATCTCATCCATCCGA
ATCAGCTCAATGTCTGCACTAATATTGTGCTTGGCACAAAAGTCTAGCATCTCTTGTGTTTCTTTCAT
CCCTCCAATATCACTTCCTCCAACAAGCTTCCGGCCTAAAACTAAAGGAAAGATGGGCAATTCAAG

GGGCTTATTGGGCAATCCCAAAGTGACCAGTTTTCCATTCACCTTCAGCAGACTAAGCAGTGGAAG
CAGGGGATGAACTGCAGACACCGTGTCAATGATATAGTCCATGGTGCCAACGGCCGACTTCATTTT
TGCAGGATCATTGGAAAGAAGAAATGAGTCAGCACCAAGTCTATTAATTGCTTCTTCTTCCTTCTTT
GGGGAGCTACTAATGACAGTAACTTTCAACCCAAAGGCCTTACCGATTTTCACAGCAACATGACCA
AGCCCACCAAGTCCTGCAACTCCCAAATGCTTGCCTGCCTCAGTCATTCCATAGTATTTCATAGGGC
TGTACACTGTGATCCCGGCACATAATAGTGGTGCACCCGCATCCAGTGGCATGTTATCAGGAAACC
GAACCACAAAGCGCTGGTCAACAACAATCATATCTGAATAACCACCATAATTTCTTGTCCCATCCAC
ATAATTAGAGTTATAGGTAAATATCATCTGAGGGCAATAGTTCTCCAGGTCCTGCTGGCAGCACTC
ACATTTCTTGCAGGAGCCAACCATGACCCCAACCCCAACCCGGTCTCCCTCTTTGAATTTTGTCACC
TTATTCCCCACTTTTGTTGCAACACCAACAATTTCATGCCCAGGAACAACAGGGTAACGGGTGAAA
CCCCATTCATTTCTAAGGGTATGCAGGTCGGAATGGCACACTCCACAGTAGAGTATTTTCAAGGTG
ACATCTTCCTCACCATTTTCCCTTCTGGAGAACTGGAAAGGAGA TTCCGGAGGAATCCCGA

GCAGCATAACCAAAAGCCTTTTGTGGGTGCTCTTCTTCTGGTGATTTTGACATTTCTTTTTCGACTCT
GTTTTTTGTTTTTACTITACTCTTTTTTTGTTCTCTTCACTGTTGAAGAAGTGGTTCTTATTGTTTTAA
GGTTGCAAAATCTAACAGATGGGTATAGGACAATTTATAGGAGGAGATGGTGGTTCCTTAGACAC
TGTTTACGTACACCCCTTGTATACCTTTATTAGTTATAGA

Tipo: ADN

Longitud: 2492

Nombre de la secuencia: cADN parcial CAD8
SEQ ID NO: 16
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Nombre del organismo: Corchorus olitorius

ATGGCTCCAACTCAGGCAGAACAGCAAACTCAAGCTAGTAGGCACCAGGAAGTTGGCCACAAGA
GTCTCTTGCAGAGTGATAAACTCTACCAATATATACTTGAGACCAGTGTTTATCCTAGGGAGCCTG
AAGCCATGAAAGAGCTCAGGGAGCTTACTGCAAAACATCCATGGAATCTCATGACTACTTCAGCT
GATGAAGGGCAGTTTTTGAACATGTTGCTTAAGCTTATTAATGCCAAGAACACCATGGAAATTGGT
GTTTACACTGGCTATTCACTCCTTGCCACTGCCCTTGCTCTGCCTGAAGATGGCAAGATTTTGGCCA
TGGACATCAACCGTGAAAACTATGAATTGGGTTTACCAGTAATCCAAAAAGCCGGTGTTGCTCACA
AGATTGACTTCAAAGAAGGCCCTGCTCTTCCTGTTCTTGACCAAATGATTGAAGCTGGGACATACC
ATGGAACATTCGATTTCATCTTTGTTGATGCTGACAAGGACAACTACATTAACTACCACAAGAGGC
TGATTGAGCTAGTTAAGGTTGGGGGAGTCATCGGCTACGACAACACCCTATGGAACGGTTCCGTG

GTGGCGCCTCCCGATGCTCCATTAAGGAAGTATGTCTTGTATTACAGAGACTTTGTCTTGGAGCTT
AACAAAGCCCTAGCTGCTGATCCAAGGATTGAAATCTGCCAACTTCCTGTTGGCGATGGAATTACC
CTCTGCCGTCGGATTAAGTGA

Tipo: ADN

Longitud: 744

Nombre de la secuencia: cADN completo CCoAOMT1
SEQ ID NO: 17

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

MAPTQAEQQTQASRHQEVGHKSLLQSDKLYQYILETSVYPREPEAMKE
LRELTAKHPWNLMTTSADEGQFLNMLLKLINAKNTMEIGVYTGYSLLA
TALALPEDGKILAMDINRENYELGLPVIQKAGVAHKIDFKEGPALPVLD
QMIEAGTYHGTFDFIFVDADKDNYINYHKRLIELVKVGGVIGYDNTLW

NGSVVAPPDAPLRKYVLYYRDFVLELNKALAADPRIEICQLPVGDGITL
CRRIK

Tipo: PRT

Longitud: 247

Nombre de la secuencia: péptido CCoAOMT1
SEQ ID NO: 18

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

ATGGCAACCAATACCCAAGAGCAGCAAACTCAGGCTGGCAGACACCAGGAGGTTGGCCACAAGA
GTCTTTTGCAAAGTGATGCTCTTTACCAGTATATCCTTGAGACAAGTGTGTATCCAAGAGAGCCTG
AACCCATGAAGGAGCTCAGGGAATTGACTGCCAAGCATCCATGGAATCTGATGACAACATCAGCA
GATGAAGGGCAATTCCTGAACATGCTTCTGAAGCTGATCAATGCCAAGAACACCATGGAAATTGG
TGTTTACACTGGCTACTCTCTCTTAGCCACAGCCCTTGCTCTTCCTGACGATGGCAAGATCTTGGCC
ATGGACATTAACAGGGAAAACTACGAGTTGGGTCTGCCTGTAATCCAAAAAGCAGGCGTTGCACA
CAAAATTGAATTCAAAGAGGGCCCTGCTTTGCCTGTTCTTGACAAACTAGTCGAAGATGAAAAGA
ATCATGGATCATATGACTTCATCTTCGTGGATGCTGACAAAGACAACTACATAAACTACCACAAGA
GGTTAATAGACCTTGTGAAAGTTGGAGGCTTAATCGGCTACGACAACACTCTATGGAATGGCTCT

GTTGTCGCCCCACCTGATGCTCCTCTCAGGAAATATGTCAGGTATTACAGAGACTTTGTTTTGGAA
CTCAACAAGGCTCTCGCCGCCGACCCCAGGATTGAGATCTGTATGCTTCCCGTCGGCGATGGAATC
ACCCTTTGCCGTCGAATCAAATGA

Tipo: ADN

Longitud: 744

Nombre de la secuencia: cADN completo CCoAOMT2
SEQ ID NO: 19

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

MAPTQAEQQTQASRHQEVGHKSLLQSDKLYQYILETSVYPREPEAMKE
LRELTAKHPWNLMTTSADEGQFLNMLLKLINAKNTMEIGVYTGYSLLA
TALALPEDGKILAMDINRENYELGLPVIQKAGVAHKIDFKEGPALPVLD
QMIEAGTYHGTFDFIFVDADKDNYINYHKRLIELVKVGGVIGYDNTLW

NGSVVAPPDAPLRKYVLYYRDFVLELNKALAADPRIEICQLPVGDGITL
CRRIK
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Tipo: PRT

Longitud: 247

Nombre de la secuencia: péptido CCoAOMT2
SEQ ID NO: 20

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

ATGGGTTCAACTGGTGAAACCCAATTCACTCCAACTCAAGTCTCCGATGAGGAAGCAAACTTGTTC
GCCATGCAATTGGCTAGTGCCTCAGTTCTTCCCATGGTCCTCAAATCTGCCATAGAACTTGACCTAC
TTGAAGTCATGGCCAAGGCTGGACCTGGTGCTTTCTTGTCCCCAACAGAAGTAGCTTCCCAATTGC
CCACCAAGAACCCTGATGCACCCGTCATGCTCGACCGTATCTTGCGGCTCCTTGCTAGTTACTCCAT
TTTAACTTGCTCCTTAAGGAATCTTCCTGATGGCAAAGTTGAGAGGCTCTATGGCCTTGGCCCTGTC
TGTAAATACCTGGTCAAGAATGAAGATGGTGTCGCTCTTTCCGCCCTTAATCTCATGAATCAAGAC
AAGGTCCTAATGGAGAGCTGGTACTACTTGAAAGATGCAGTGTTGGAAGGTGGAATTCCATTCAA
CAAGGCCTATGGCATGACCGCGTTCGAGTACCATGGCACTGACCCTAGATTCAACAAGGTTTTCAA
CAGGGGAATGTCTGATCACTCAACTATCACCATGAAGAAGATTCTCGAGACCTACGATGGATTCG
AGGGGCTCAAAACATTGGTTGACGTTGGTGGTGGTGTTGGTGCCACGCTTAACATGATCGTCTCC
AAGCACCCTTCCATTAAGGGCATTAACTTTGATTTGCCTCATGTCATTGAGGATGCTCCAGCTCTTC
CTGGTGTTGAGCATGTTGGTGGAGATATGTTTGTAAGTGTTCCAAAAGGAGATGCCATTTTCATGA
AGTGGATATGTCATGATTGGAGCGATGAACACTGCGTAAAATTCTTGAAGAAGTGCTATGAAGCT
TTGCCAGACAATGGGAAAGTCATCGTTGCCGAATGCATTCTTCCTGATTACCCAGATGCTAGCCTT
GCCACAAAGCTAGTTGTTCATATCGATTGTATCATGTTGGCTCACAACCCTGGTGGGAAAGAAAG
GACAGAGAAGGAATTTGAAGCCTTGGCAAAGGGGGCAGGTTTTCAAGGTTTCCAAGTAAAGTGTT
GTGCTTTTGGCACTTACATCATGGAGTTCCTCAAAACTGTTTAA

Tipo: ADN

Longitud: 1098

Nombre de la secuencia: cADN completo CCoAOMT3
SEQ ID NO: 21

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

MGSTGETQFTPTQVSDEEANLFAMQLASASVLPMVLKSAIELDLLEVM
AKAGPGAFLSPTEVASQLPTKNPDAPVMLDRILRLLASYSILTCSLRNLP
DGKVERLYGLGPVCKYLVKNEDGVALSALNLMNQDKVLMESWYYLKD
AVLEGGIPFNKAYGMTAFEYHGTDPRFNKVFNRGMSDHSTITMKKILE
TYDGFEGLKTLVDVGGGVGATLNMIVSKHPSIKGINFDLPHVIEDAPAL

PGVEHVGGDMFVSVPKGDAIFMKWICHDWSDEHCVKFLKKCYEALPD

NGKVIVAECILPDYPDASLATKLVVHIDCIMLAHNPGGKERTEKEFEAL
AKGAGFQGFQVKCCAFGTYIMEFLKTV

Tipo: PRT

Longitud: 365

Nombre de la secuencia: péptido CCoAOMT3
SEQ ID NO: 22

Nombre del organismo: Corchorus olitorius
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ATGGCACCCCAAGCACCAGAATTGCCACAAGAAGATATCATTTTTCGATCAAAACTTCCTGATATCT
ATATTCCTAAGCATCTTCCTTTACATTCATATTGCTTCGAGAACATTTCGAAGGTTGCTTCTAAGCCT
TGTTTGATCAATGGGACGACGGGTCAGATTTATACTTACGAAGAAGTTGAACTCACAGCTCGCCG
AGTCGCCGCTGGGCTTCACAAACTCGGCGTTCAACAACGTCAAGTTATAATGCTTTTATTACCCAAT
ACTCCCGAGTTTGTCCTGTCTTTCCTCGGCGCTTCATTCCTCGGCGCCGTTTGCACGGCGGCGAACC
CGTTTTTCACCGCCCCGGAGGTTGCCAAGCAAGCCAAAGCTTCCAACGCCAGGATCATAATCACTC
AAGCTTCGTACGTCGACAAAGTGAAGGAATTCGCCCAGGAAAATGATGTCAAGGTCATGTGCATT
GACTCAGCTCCGGAAGGATGTTTACATTTCTCCGAGTTAACTCAAGCTGACGAGAACGATCTCCCG
GAAGTCGAAATCAATCCCGACGATGTCGTGGCACTTCCTTATTCGTCGGGAACCACCGGGCTCCCA
AAAGGTGTGATGTTAACTCACAAAGGTTTGGTTACCAGCGTGGCTCAACAGGTCGACGGTGAAAA
CCCAAATTTGTACTTCCACAGCGATGACGTCATCTTATGTACTCTGCCCATGTTCCATATCTATGCCC

TGAACTCGATCATGCTTTGCGGGCTTCGGGCCGGAGCTGCGATTTTGATCATGCAGAAGTTTGACA
TCGGATTATTGTTGGATTTGATTCAGAAATACAAAATTACGATTGCTCCGATGGTGCCACCCATAG
TTTTGGCTATTGCCAAGTCATCGGAAACTGAAAAATACGACTTGTCTTCGATAAGGATGGTGAAAT
CCGGCGLCGLGLCGTTGGGTAAAGAGCTGGAAGATGCTGTGAGAGCCAAGTTTCCTGGTGCCAA
ACTCGGTCAGGGATATGGGATGACAGAAGCAGGACCAGTTCTAGCAATGTGCTTGGGATTTGCCA
AGGAACCATTTGAAATCAAATCCGGTGCCTGTGGGACGGTGGTTAGAAATGCAGAGATGAAAATC
GTTGACCCAGACACCGGTGCCTCACTTCCAAGAAACCAGGCTGGAGAGATTTGCATTAGAGGGGA
TCAGATCATGAAAGGTTACCTAAATGACCCAGAGGCCACAGCTAGGACCATTGACAAAGATGGCT
GGTTACATACCGGTGATATCGGTTACATTGATGACGACGATGAACTCTTCATCGTTGATCGTTTGA

AGGAATTGATCAAATATAAGGGTTTCCAGGTTGCTCCTGCTGAGCTTGAAGCTATGCTTATTGCCC
ACCCTGAGATTATTGATGCTGCTGTCGTCGCAATGAAGGATGAGGTAGCTGGAGAAGTTCCTGTT
GCATTTGTTGTGAAATCAGAGAAATCAGGAATCACTGAGGATGAAATCAAGCAATATATTTCAAA

GCAGGTTGTGTTCTACAAGAGAATAAGCCGTGTGTTCTTCATGGAATCAATTCCAAAGGCACCATC
AGGCAAGA GAGAAAGGAATTGAGAGCTAAATTGGCTTCTGGAAACTACTGA

Tipo: ADN

Longitud: 1635

Nombre de la secuencia: cADN completo 4CL1
SEQ ID NO: 23

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

MAPQAPELPQEDIIFRSKLPDIYIPKHLPLHSYCFENISKVASKPCLINGT
TGQIYTYEEVELTARRVAAGLHKLGVQQRQVIMLLLPNTPEFVLSFLGA
SFLGAVCTAANPFFTAPEVAKQAKASNARIIITQASYVDKVKEFAQEND
VKVMCIDSAPEGCLHFSELTQADENDLPEVEINPDDVVALPYSSGTTGL
PKGVMLTHKGLVTSVAQQVDGENPNLYFHSDDVILCTLPMFHIYALNS
IMLCGLRAGAAILIMQKFDIGLLLDLIQKYKITIAPMVPPIVLAIAKSSET
EKYDLSSIRMVKSGAAPLGKELEDAVRAKFPGAKLGQGYGMTEAGPVL
AMCLGFAKEPFEIKSGACGTVVRNAEMKIVDPDTGASLPRNQAGEICI
RGDQIMKGYLNDPEATARTIDKDGWLHTGDIGYIDDDDELFIVDRLKE
LIKYKGFQVAPAELEAMLIAHPEIIDAAVVAMKDEVAGEVPVAFVVKSE
KSGITEDEIKQYISKQVVFYKRISRVFFMESIPKAPSGKILRKELRAKLAS
GNY

Tipo: PRT

Longitud: 544

Nombre de la secuencia: péptido 4CL1
SEQ ID NO: 24

Nombre del organismo: Corchorus olitorius
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TGTGTTAGGGATATGGGCTGACTGAGACTGGAGGAGGAGCGACTAGGGTGATAGGGCCTGAGG
AGTCAGCACGGTATGGGACGGTCGGTCGCCTTGCAGAAAATATGGAAGCCAAGATAGTTGACCCT
GAAACTGGAGAGGCCCTGCCTCCTGGGCA AATTATGGTTGCGA CAACAGTAA

TGAAGGGTTATATAGGAGATGAGAAGGCAACTGCTGAAACCTTGGATTCAGAAGGCTGGTTAAA
AACTGGTGATATATGTTATTTTGACTCTGAGGGGTTTCTCTATATTGTAGATAGATTGAAGGAATT
GATCAAATACAAGGCATATCAGGTTCCTCCCGCTGAATTGGAACAGTTACTTCATTCCCATCCTAAA
ATTGCCGATGCAGCTGTGATTCCGTACCCTGATGAAGAAGCAGGGCAGATTCCCATGGCCTATGTT

GTAAGAAATGCCGGAAGTAGCATCACCGAGGCAGAAGTCATGGATTTCGTTGCAAAACAGGTTGC
ACCATACAAGAAGATCCGACGTGTTGCTTTTATCGATTCTATTCCAAAATCTCCGGCAGGAAAGAT
CTTAAGGAGGGAGCTGATTAAACATTCTCTTTCCAGTGGTTTATCAAAGTTATAACAATCTGGAAC
ATACAACAGTCAACAGAGGAGTTTGCCGACTGCTGAGAAAGACCTCTTAGTGAACATGAAAACCT
ACTTGGCCATCTGCTGAAGGCTTTGATTCCACTGTTGGTTATTGTTACAGTTCAAAAACTTCAGATT
GAAAGTAAATTCTTTTTAGATTTTAGACAGCTTGGGATTCTAAATGAGTTCCCTTACTGGCGGCATT
GATCACCATAGCAACAGAACAATAACTAAATTGTATACTATTTGTGTTTCAAGTTTTCAGGGGAAA
AAAGAAATTAGTTGAGTGTTGTTGAACATGACATGAGATGAGGGACA

Tipo: ADN

Longitud: 964

Nombre de la secuencia: cADN parcial 4CL2
SEQ ID NO: 25

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

TCTCGGACTTAAAATGTTCTTCCACCCTTACAGGTTTGAGTTTAAACCCCAAGTCAAGAATGGTTTC
AGCCTTCAATATTCCCTCTTATTTCAAGAATACAACAGAACAATTTTCATGACAAGCAAAGGACCAA
GGGGAGGAATAGTAAGAAAGGACATAATTTTAAGCATAAGGACTACCAATAAGTAATAACATGGT
GATTTTTAGTAGTAACATTTTTGACTCACTACATTAATTAATTAGCAAACTACAATATCATCATGATT
ATAAATCCAAATAAAAATCTACAAATACTAGAAGGAAGAAATGAAAATTTCAAGGCAGGGTAGCA
GATTGAGCAGCCAGCTTAGCTCTGAGATCTTTTCTCAATATCTTTCCTGAAGGAGACTTGGGAATT
GCATGAACAAAGTAAATCTTATGCAATCTCTTGTAGAAAACCACCTGTTTTGCAATGAATTCTTTGA
CAGCTTCTTCAGTAAGTTCAAAACCATTTGATCTAACCACAAATGCAACAGGAACTTCCCCAGCAA
CTTCATCTTTTITGCGGAACTACAGCTGCATCTGCAATTGATGGATGGCTTACAAGGAGAGATTCAA
GCTCAGCTGGTGGCACTTGGAAGCCTTTGAATTTGATGATTTCCTTTACCCTATCAACAATGAAAAT
CTCATCATCTTCATCAACATAACCAATGTCACCTGTATGAAGCCAACCCTCCACATCTATGGTGGCT
GCTGTGGCCGCGACATCATTCAAATAACCTAAAATTTGTTCATTAGAAATGTTGAACAAATCAGGA
TTGACAGAATTTCTTTTATCAGATCAAACAGTTTTAAAGATGTATAATTAGTTAACCTTTCATGATTT
GGGATCCGCGAATGCAAATTTCGCCAGGTTGATTGTAGCCGAGGGAGCAGCCGGTTTCAGGGTCA
ATGACCTTAAGCTCAGCATTTCTAACCACAGTGCCACATGAACCAGACTTGGTTGGAAAGGGTTGEC
TTAGCAAATCCTAGGCACATTGATAGAACTGGTCCAGCTTCTGTCATCCCATATCCCTATATTTGTG
TGGAAATGACATAGTTAATGCATTGTAAAAGGTAGAGTGTGTAACACTACATGGTATGATTCTATA
TAAATGTAATATGGACAGACATAAC

Tipo: ADN

Longitud: 1154

Nombre de la secuencia: cADN parcial 4CL3
SEQ ID NO: 26

Nombre del organismo: Corchorus olitorius
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ATGGAGAAATCTGGGTATGGAAGAGATGGGATTTACAGGTCTCTAAGGCCACCTGTAATTCTTCC
CAAGGATCCAAATCTTTCCATGATTTCATTTCTGTTTAGAAACATTTCTTCTTACCCTCACCATCCAG
CCCTCATTGATGCTGATTCCAATGAAATTCTAACTTTTTCTCAGTTCAAATCCACTGTCATCAAGCTT
TCCCATGCTTTTCTCAATCTGGGTATCAACAAAAAAGACCGTGTCTTGATTTTTGCACCAAATTCGA
TCCAATTCCCTCTCTGTTTCTTCGCTGTAACCGCCATTGGCGCTATTGCTACAACCGCCAACCCCATT
TACACTGTCAATGAACTCTCGAAACAAATCAAAGATTCGACTCCCAAGCTTCTTGTTACTGTTCCTG

AATTGTTCGACAAAGTTAAGGATTTCAAGCTTCCTGTTATATTGCTTGGTCCTAAACAGAACAAACC
CCCATCTCCATCTGATGTAAAAAATGTCCCAAAAATCTTATCTTTTCATGACCTTCTCGATTTAGCGG
GGAGCGTGACAGAGCTTCCCGCGGTTTCTGTTAAGCAAACTGATACGGCGTCACTTTTATACTCCT
CCGGCACGACAGGGGTAAGTAAAGGTGTTGTTTTGACGCATAGGAATTTCATTGCAGCGGCTTTG
ATGATAACCAAGGACCAAGAACTTGCCGGCGATAAGCACCGGGTTTTCTTGTGTGTTITGCCCTTG
TTCCATGTCTTTGGATTGGCGGTTATTGCGTTTTCACAGCTGCAGATAGGAAACACTTTGGTTTCTA
TGGCAAAGTTCGATTTTGGGTTGTTTTTGAAGAATGCAGAGAAGTATAAAGCCACCCATTTGTGG
GTTGTGCCGCCAATTGTGCTTGCCATGGCTAAGCAGAGTGTGGTTAAGAAGTTTGATCTTTCCTCA
GTGAGGCAAATTGGCTCTGGCGCTGCTCCTCTTGGGAAGGATTTGATGGAGGAATGTGCAAAAAA
TTTTCCTCAGGCTGTGGTTATGCAGGGGTTTGGAATGACTGAAACTTGTGGCATTGTCTCAGTGGA
GAATCCTACAGTTGGTGTCCGACATACTGGTTCAGCTGGAATGCTTGTTTCAAGCATTGAAGCTCA
AATAATCAGTACTGAGAGTCTAAAGCCTCTTCCTCCCAATCAATTAGGGGAAATATGGGTTCGAGG
GCCTAATATGATGCAAGGTTACTACAACAATCCAGAGGCAACAAAACTAACAATAGATAAAAAGG

GTTGGGTACATACAGGAGATCTTGGATACTTTGATGAAGATGGGAATCTTTATGTTGTTGACCGAA
TTAAAGAGTTGATCAAATATAAAGGATTCCAGATTGCACCAGCCGAACTTGAAGGACTACTTGTAT
CTCATCCTGAAATATTGGATGCTGTTGTCATCCCGTATCCTGACGCTGAAGCTGGTGAGGTTCCGG
TTGCATATGTTGTTCGCTCCCCTAACAGCTCACTGACTGAGGAGGATGTCCAAAATTTTATAGCTAA
ACAGGTGGCACCGTTCAAAAGACTAAGGAGAGTTACATTCATAACGAGTGTCCCAAAGTCGGCTT
CAGGAAAAATCCTGAGGAGAGAGCTTATAGCGGAAGTAAGATCCAAGATGTGA

Tipo: ADN

Longitud: 1644

Nombre de la secuencia: cADN completo 4CL4
SEQ ID NO: 27

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

MEKSGYGRDGIYRSLRPPVILPKDPNLSMISFLFRNISSYPHHPALIDAD
SNEILTFSQFKSTVIKLSHAFLNLGINKKDRVLIFAPNSIQFPLCFFAVTA
IGAIATTANPIYTVNELSKQIKDSTPKLLVTVPELFDKVKDFKLPVILLGP
KQNKPPSPSDVKNVPKILSFHDLLDLAGSVTELPAVSVKQTDTASLLYS
SGTTGVSKGVVLTHRNFIAAALMITKDQELAGDKHRVFLCVLPLFHVF
GLAVIAFSQLQIGNTLVSMAKFDFGLFLKNAEKYKATHLWVVPPIVLA
MAKQSVVKKFDLSSVRQIGSGAAPLGKDLMEECAKNFPQAVVMQGFG
MTETCGIVSVENPTVGVRHTGSAGMLVSSIEAQIISTESLKPLPPNQLG
EIWVRGPNMMQGYYNNPEATKLTIDKKGWVHTGDLGYFDEDGNLYV
VDRIKELIKYKGFQIAPAELEGLLVSHPEILDAVVIPYPDAEAGEVPVAY
VVRSPNSSLTEEDVQNFIAKQVAPFKRLRRVTFITSVPKSASGKILRREL
IAEVRSKM

Tipo: PRT

Longitud: 547

Nombre de la secuencia: péptido 4CL4
SEQ ID NO: 28

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

TCCAACACCAACGGCGGCACCACCGCCGCCACGGACACCTTATGCCTCTGTATCAATTCCAACAAC
GCCCCTATCTCAAATTTCTGCATCAGCAAAACCGCAGCCCCTGCTCTCAAGGAACACAAAAGCACG
CTGTTGAGTGAGTAAATGTGAAACAATGGCAAAACGCATAACACAACGTCGTCGTTTTTCAGGTA
AAGATTGGGGTTCTCTCCATCTACTTGCTGCGCTACGCTCGTGATCAAGCTTTTGTGGGTCAAAAC
GACTCCTTTGGGTAACCCTGTTGTTCCTGAAGAGAATGGTAAAGCAACAGGGTCATCAGGGTCAA
TGGAAACTTCGGGGATATCGTTTTCATTTCCCTCTGATAACACCGTGAAATGCAAGCAGTTTTCTG
GGGGATCATCGATGGTTACAACTTTGAAATCTTGGCCAATTTTAGGGAAGTTTTGGTTTTGGGTCG
TCTCATCCTTAAGCTTGTCGACATATTGGGATTGCGTGATAATAATCTTAGCCCGAGCAGCTTTGAA
TTGTTTGAAGATTTCGTTTGATGTGTAAAAAGGGTTGGCAGTTGTGGAAACTGCTCCAATCATGGA
AGCTCCCATGAAAGAGAAGACGAATTCAGCACAGTTTGGGAGGAGAATCATGATGACATCGCCCT
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TCTCGATGCCTAAATTTGACAAACCAGCGGCTGTCTTTCGAGAAATCAAGTGAGTTTCAGAGAAAG
TGTAGGTTTTGGCAGAGGATATTCCAGAGATCAAACATGGCTTGTCAGGGAAAGAGGAGAGTTTT
TCAAAGCAGTAAGTATGGAGAGGGAGGTGATTGGAGATGGGAATGTCAGGCAATTTGGACCTGA
AAATGTGATGATTAGTTTGAGGGGAAGGTTTTGGTGTTGTCGAAAGCTCTGCTGCAGGCTTTTGT
GGTTCAACAGGATGATCAGCTATGGAGATCATGGTGGTAATTTGGTTTGATGAGTACTTGTTGGG
ATTTTTGGGTTAGAGGGAAAGTGAATGAAAGGAAAGAAAAGAGAAATAAATATAAGGTAATAAG
AAGTGGCAAGCAAGGGCCAAGGAGAGGTAGGTGGAAGAGGAA

Tipo: ADN

Longitud: 1089

Nombre de la secuencia: cADN parcial 4CL5
SEQ ID NO: 29

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

ATGGCAACGAGCTTGAACTCCCATTTCAGCTTCCCAACCTCCGAATCCAAAACAACTCGTTTTCCTG
ACTGGTATTCACCGGAAACAGGAATCTATACCAGCAAGCATGCCTCCGTATCCATCCCCACTAATC
CATATCTTGATGTTGTTTCCTTCATTTTCTCTCACCAACATCAAGGGGTCACTGCTTTCATTGATTCC
TCATCTGGGTTTTCAATATCTTACTCAAAGCTCTTACCTTTGGTCCAATCTATGGCTTCTGGTCTCCA
CCACCTGGGTGTTTCCAAAGGTGACGTGGTCTTGCTTTTGTTGCCAAATTCTCTTCACTATCCTATTA
TTTTCTTCAGTGTTTTATATTTAGGCGCAATCGTTACCCCTATGAATCCACTGAGTAGCATTTCCGA

GATCAAGAAACAGATTGCTGATTCTAATGTGCGTTTCGCTTTCACTCTTCTTGAAACGGTTGACAAA
CTGGAGAAGTTGGGTGTTCATGCAATTGGGGTACCGGAAAACATGAACTTGGATTCAGAAAAGGT
TGATTTTTTACCTTTTTATAAGCTTATGGCGGGGCAATCTGGTAATAAGGCCCCAAGGCCAGTGAT
TAAGCAGCAAGACACTGCGGCGATAATGTATTCATCGGGAACTACAGGAACGAGTAAGGGAGTT
GTATTAACACATGGGAATTTCATAGCAATGATTGAGCTTTTTGTAAAATTTGAAGCTTCACAGTATG
AATATCCAGGTTCAGAGATTGTATATTTAGCTGCTCTACCAATGTTCCATATATATGGGCTATCACT

GTTTGTGGTTGGATTGTTATCGTTGGGGTCTACAGTTGTTGTCATGAGGAAATTTAATGCTGGTGA
ATTGGTAAAAGTAATTGATAAGTTTGGGATCACCCACTTTCCAGTTGTTCCACCTATACTCACAGCA
TTGACAATAAGCGCCAAGGGTGTTTGTGAAAATAACTTCAAGAGCTTGAAACAGGTTTCTTGCGGT
GCTGCTCCTATAAGCAGGAAATCCATAGAGGATTTTGTTCAGGCTTTCCCTCATGTTGATTTCATTC
AGGGCTATGGGATGACAGAATCAACTGCAGTAGGAACTCGGGGCTTCAACACCGGAAAACATCA
TAAATATTCTTCAATAGGACTTCTAGCACCAAACATGCAAGCTAAAGTGGTGGATCTGAATTCTGG
TTCTTCTATGCCTCCTGGTGATTACGGCGAGCTTTGGTTAAGAGGACCTGCAATTATGCAACGATA

CTTGAATAATGTTGAAGCCACCCTGATGTCAATCCACAGAGATGGTTGGCTACGTACTGGTGACAT
TGCTTG GATGAAGATGGCTATATGTATTTATCTGACCGCTTAAAAGAGATTATAAAGTACAA
AGGCTATCAGATAGCTCCTGCCGATTTAGAGGCCATATTAATTACCCATCCTGAGATACTTGACGC

TGCTGTAACTGGAGCCAGTGATGAAGCATGTGGTGAGATTCCTGTGGCATTTGTGGTGAGGAGGC
ATGGTTGCACACTGACCCATGGCGCTGTCATGGACTTCGTGGCTAAGCAGGTTGCACCTTATAAGA
AAGTAAGAAAGGTGGTGTTTTCAAATTCAATACCGAGGTCTGCTGCAGGAAAGATCCTCCGAAGA
GAACTCAAGAAGTTCTTATGTTCAAGGCTTTAA

Tipo: ADN

Longitud: 1689

Nombre de la secuencia: cADN completo 4CL6
SEQ ID NO: 30

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

MATSLNSHFSFPTSESKTTRFPDWYSPETGIYTSKHASVSIPTNPYLDV
VSFIFSHQHQGVTAFIDSSSGFSISYSKLLPLVQSMASGLHHLGVSKGD
VVLLLLPNSLHYPIIFFSVLYLGAIVTPMNPLSSISEIKKQIADSNVRFAF
TLLETVDKLEKLGVHAIGVPENMNLDSEKVDFLPFYKLMAGQSGNKAP
RPVIKQQODTAAIMYSSGTTGTSKGVVLTHGNFIAMIELFVKFEASQYEY
PGSEIVYLAALPMFHIYGLSLFVVGLLSLGSTVVVMRKFNAGELVKVID
KFGITHFPVVPPILTALTISAKGVCENNFKSLKQVSCGAAPISRKSIEDF
VQAFPHVDFIQGYGMTESTAVGTRGFNTGKHHKYSSIGLLAPNMQAK
VVDLNSGSSMPPGDYGELWLRGPAIMQRYLNNVEATLMSIHRDGWLR
TGDIACFDEDGYMYLSDRLKEIIKYKGYQIAPADLEAILITHPEILDAAVT
GASDEACGEIPVAFVVRRHGCTLTHGAVMDFVAKQVAPYKKVRKVVF
SNSIPRSAAGKILRRELKKFLCSRL

Tipo: PRT
Longitud: 562
Nombre de la secuencia: péptido 4CL6
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SEQ ID NO: 31
Nombre del organismo: Corchorus olitorius

ATGATTGTGAACGTGAAAGAATCAACAATGGTACCTCCGGCGGAGGAGACTCCACGGGTTTGLTT
ATGGAACTCCAATGTGGACTTGGTGGTGCCCAGGTTCCATACCCCGAGCGTCTACTTCTATAGGCC

ATCGGGTGCATCCAACTTCTTTGACCCAAAGGTCATGAAGGAGGCTCTGGGCAAGGCCTTGGTGC
CGTTTTACCCCATGGCGGGGCGGTTGAAGAGGGATGAAGATGGAAGGATTGAGATTGATTGCAA
TGGTGCAGGGGTGCTCTTTGTTGAGGCTGAGACTAATGCTGTCATTGATGATTTTGGTGATTTTGC
TCCCACTTTGGAGCTCAGGCAGCTCATTCCAACTGTTGATTATTCTGGTGGCATCGAGACTTACCCG
CTCTTGGTTTTGCAGGTCACTTATTTCAAATGTGGTGGAGCATCACTTGGTGTTGGCATGCAACATC

ATGCGGCAGATGGCTTTTCTGGTCTCCATTTTATCAATACATGGTCCGATATGGCTCGTGGTCTTGA
CCTCACAATTCCACCATTCATCGATCGTACCCTGCTCCGTGCCCGGGATCCACCGCAACCTGCATTC
GAGCACATTGAATACCAACCACCTCCTGCATTGAAATCTGCACCTGAATCCACAGGTTCTGAAGGT
GCAGCAGTCTCCATTTTCAAATTGACCCGAGAACAGCTAAATGCACTTAAAGCTAAGTCCAAGGAA
GATGGGAACACTATTGCTTATAGCTCATATGAGATGTTGTCAGGTCATGTATGGAGATCAGTCTGC
AAAGCACGTGGACTTCCTGATGATCAAGAGTCAAAATTGTACATTGCCACTGATGGAAGGGCTAG
GTTGCGCCCCCCACTTCCACCTGGTTACTTTGGAAATGTTATTTTCACCGCTACCCCAATTGCAGTG
GCCGGTGAGCTAATGTCAAAGCCAACATGGTATGCTGCTGGGAAAATTCATGATGCCTTGGTTCG
CATGGACAATGATTATCTAAAGTCAGCCCTCGATTACCTAGAACTTCAGCCTGATTTATCTGCCCTT
GTTCGTGGAGCACATACATTTAAGTGTCCGAATCTTGGGATTACTAGTTGGTCAAGGCTGCCAATC
CACGATGCAGATTTTGGATGGGGCCGACCCATATTTATGGGTCCTGGTGGAATCCCTTATGAGGG
GTTATCTTTTGTGTTACCAAGTCCAACCAATGATGGGAGCTTATCAGTTGCCATCGCTCTGCAAACC
GAACACATGAAACTGTTTGAGAAGATCTTTTATGATGACATATAA

Tipo: ADN

Longitud: 1299

Nombre de la secuencia: cADN completo 6HCT1
SEQ ID NO: 32

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

MIVNVKESTMVPPAEETPRVCLWNSNVDLVVPRFHTPSVYFYRPSGAS
NFFDPKVMKEALGKALVPFYPMAGRLKRDEDGRIEIDCNGAGVLFVEA
ETNAVIDDFGDFAPTLELRQLIPTVDYSGGIETYPLLVLQVTYFKCGGAS
LGVGMQHHAADGFSGLHFINTWSDMARGLDLTIPPFIDRTLLRARDPP
QPAFEHIEYQPPPALKSAPESTGSEGAAVSIFKLTREQLNALKAKSKED
GNTIAYSSYEMLSGHVWRSVCKARGLPDDQESKLYIATDGRARLRPPL
PPGYFGNVIFTATPIAVAGELMSKPTWYAAGKIHDALVRMDNDYLKSA

LDYLELQPDLSALVRGAHTFKCPNLGITSWSRLPIHDADFGWGRPIFM
GPGGIPYEGLSFVLPSPTNDGSLSVAIALQTEHMKLFEKIFYDDI

Tipo: PRT

Longitud: 432

Nombre de la secuencia: péptido 6HCT1
SEQ ID NO: 33

Nombre del organismo: Corchorus olitorius
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ATGCCAATTTCGGATGCAGAAAGCAAGAATAAAACTTTGCAAGTAAGGGATTACTTGGGAGCAGT
GGCATTCAACAACATAACAAGGCTAGTATTTGGGAAGCGTTTTATGAACTCTGAGGGCATAATTG
ACGAGCAAGGCAAAGAATTCAAGGGCATTGTGTCAAATGGAACTAAGATTGGTGCATCCCTTGCC
ATGGCAGAGCACATTCCATGGCTTCGTTGGATGTTTCCCTTGGAAGAGGAAGCATTTGCCAAGCAT
GCAGCAAGGAGGGACAATCTTACCAGAACCATCATGGAGGAGCACACCGCTGCTCGCAAGAAGA
GCGGTGGTGCTAAGCAGCATTTTGTTGATGCCTTGCTCACATTGCAAGAAAAGTATGACCTCAGCG
ACGACACAGTTATTGGACTACTTTGGGACATGATTACAGCAGGCATGGATACAACAGCAATTGCA
GCAGAGTGGGCAATGGCAGAGTTAATCAAGAACCCAAGAGTGCAGCAAAAGGCACAAGAGGAG
CTAGATCGTGTGGTAGGATTCGAAAGGGTGATGTCCGAAACTGATTTCTCAAGCCTGCCTTACCTT
CAAAGTGTAACCAAGGAGGCATTCAGAATGCACCCCCCAACTCCTCTAATGCTACCCCACAAAGCC
AACGCCAATGTCAAAATCGGAGGTTATGACATCCCCAAGGGATCAAATGTGCATGTCAACGTCTG
GGCAGTGGCCAATGATCCGGCTGTATGGAAGGACCCTGAAGTGTTCCGGCCAGAGCGATTCCTGG
AGGAGGATGTGGACATGAAGGGTCATGATTATCGCTTGCTTCCTTTTGGTGCGGGGAGGAGGGT
ATGCCCTGGAGCACAACTTGGGATCAACCTGGTCACATCCATGTTGGGTCACTTACTGCACCATTT
TGTTTGGACACCACCAGAGGGAGTAAAGGCCGAGGAAATCGACATGGCTGAAAATCCCGGACTT
GTTGCCTACATGAAGACTCCTGTGCAGGCTGTGGCCACTCCTAGGCTGCCTTCCGATCTCTACAAA
CGTGTAGCTGTTGACATATAA

Tipo: ADN

Longitud: 1062

Nombre de la secuencia: cADN completo C3H
SEQ ID NO: 34

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

MPISDAESKNKTLQVRDYLGAVAFNNITRLVFGKRFMNSEGIIDEQGK
EFKGIVSNGTKIGASLAMAEHIPWLRWMFPLEEEAFAKHAARRDNLTR

TIMEEHTAARKKSGGAKQHFVDALLTLQEKYDLSDDTVIGLLWDMITA
GMDTTAIAAEWAMAELIKNPRVQQKAQEELDRVVGFERVMSETDFSS
LPYLQSVTKEAFRMHPPTPLMLPHKANANVKIGGYDIPKGSNVHVNV
WAVANDPAVWKDPEVFRPERFLEEDVDMKGHDYRLLPFGAGRRVCP
GAQLGINLVTSMLGHLLHHFVWTPPEGVKAEEIDMAENPGLVAYMKT
PVQAVATPRLPSDLYKRVAVDI

Tipo: PRT

Longitud: 353

Nombre de la secuencia: péptido C3H
SEQ ID NO: 35

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

ATGGATCTTCTCTTCCTGGAGAAGGCCCTTATTGGTCTTTTCGTGGCTGTCATCTTAGCCATCGCCA
TCTCTAAACTCCGGGGAAAGCGTTACAAGCTCCCTCCTGGTCCTTTACCCGTTCCCGTCTTCGGCAA
CTGGCTCCAAGTGGGCGACGACTTGAACCACCGTAACCTAACTGACTTGGCCAAGAAATATGGCG
ACATATTCCTCCTCCGAATGGGGCAGCGCAACCTGGTGGTGGTGTCGTCTCCGGAACTAGCCAAA
GAGGTGCTCCACACCCAGGGAGTGGAATTCGGGTCAAGAACCCGGAATGTGGTGTTTGACATATT

CACCGGCAAGGGTCAAGACATGGTGTTCACGGTGTACGTTGTCCAGCAGTACCGGTTTGGATGGG
AGGAGGAAGCCGCTCGCGTTGTGGAGGATGTCAAGAAAAATCCCGAGGCTGCCACCAATGGCAT
CGTTCTGAGGAGGAGGTTGCAGCTCATGATGTACAACAATATGTACAGAATCATGTTCGACCGGA
GGTTCGAGAGCGAGGAGGATCCTCTGTTTGTTAAACTCAAGGCTTTGAACGGGGAGAGGAGTCG
ATTGGCTCAGAGTTTTGAGTACAATTATGGAGATTTTATTCCTATTTTGAGGCCTTTCTTGAGAGGT
TACTTGAAGATCTGCAAGGAGGTTAAAGAGAGGAGGTTGCAACTCTTCAAGGACTACTTTGTCGA
AGAGAGAAAGAAACTTGCAAGCACGAAGAGCATGAGCAACGAAGGATTGAAATGTGCCATAGAT
CATATTTTGGATGCTCAGCAGAAAGGGGAGATCAACGAGGACAATGTTCTGTATATCGTCGAGAA
CATCAATGTTGCCGCAATTGAGACAACATTATGGTCGATCGAGTGGGGCATTGCAGAGCTGGTGA
ACCACCCTGAAATCCAGAAGAAGCTGCGAGATGAACTTGACACTCTTCTTGGACCCGGCCACCAG
ATCACCGAACCCGACACCTACAAACTCCCTTACCTTCAGGCTGTCATCAAGGAGACTTTGAGGCTT
CGTATGGCCATTCCTCTGCTCGTCCCCCACATGAACCTCCACGATGCTAAGCTTGCCGGCTATGATA
TCCCCGCTGAGAGCAAAATCTTGGTCAATGCATGGTGGCTCGCCAACAACCCTGCCCAGTGGAAA
AACCCCCAGGAGTTTAGGCCCGAGAGGTTCTTTGAAGAGGAATCTAAGGTTGAGGCCAATGGCAA
TGACTTCAGGTACCTTCCATTTGGGGTTGGAAGAAGAAGTTGCCCTGGAATTATTCTCGCTTTGCC

24



10

15

20

25

ES 2 645742 T3

CATCCTTGGTATCACTTTGGGCCGCTTAGTACAGAATTTCGAGCTCTTGCCTCCACCAGGACAGTCC
AAGATTGATACCTCCGAGAAAGGTGGACAGTTCAGTTTGCACA GAAGCATTCCACCATTGTT
TTGTAA

Tipo: ADN

Longitud: 1446

Nombre de la secuencia: cADN completo C4H1
SEQ ID NO: 36

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

MDLLFLEKALIGLFVAVILAIAISKLRGKRYKLPPGPLPVPVFGNWLQVG
DDLNHRNLTDLAKKYGDIFLLRMGQRNLVVVSSPELAKEVLHTQGVEF
GSRTRNVVFDIFTGKGAQDMVFTVYVVQQYRFGWEEEAARVVEDVKKN
PEAATNGIVLRRRLOALMMYNNMYRIMFDRRFESEEDPLFVKLKALNGE
RSRLAQSFEYNYGDFIPILRPFLRGYLKICKEVKERRLQLFKDYFVEERKK
LASTKSMSNEGLKCAIDHILDAQQKGEINEDNVLYIVENINVAAIETTL
WSIEWGIAELVNHPEIQKKLRDELDTLLGPGHQITEPDTYKLPYLQAVI
KETLRLRMAIPLLVPHMNLHDAKLAGYDIPAESKILVNAWWLANNPA
QWKNPQEFRPERFFEEESKVEANGNDFRYLPFGVGRRSCPGIILALPIL
GITLGRLVAONFELLPPPGQSKIDTSEKGGQFSLHILKHSTIVL

Tipo: PRT

Longitud: 481

Nombre de la secuencia: péptido C4H1
SEQ ID NO: 37

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

ATGGACCTCCTCTTCCTCGAAAAAGCTCTCATTTCCC CGTCACCATAATTGTAGCCATTGTAGT

CTCCAAGCTCCGCGGCAAGCGTTACAAACTTCCCCCTGGCCCAATCCCAGTCCCTGTTTTCGGCAAC
TGGCTCCAAGTCGGCGATGACTTGAACCACCGCAACCTCACCGACTTGGCCAAGAAGTTCGGAGA
CATTTTCTTGCTCCGTATGGGACAGCGCAACCTCGTCGTTGTGTCTTCCCCGGAGCTGGCCAAAGA
AGTCCTCCATACCCAGGGAGTTGAGTTTGGTTCAAGAACTAGAAATGTGGTGTTTGATATTTTCAC
AGGGAAAGGTCAGGACATGGTTTTCACTGTCTATGGTGAACATTGGCGCAAAATGAGGAGAATCA
TGACCGTCCCTTTCTTCACCAACAAGGTTGTTCAACAGTATAGACATGGGTGGGAAGCGGAGGTT
GCCGCCGTCGTTGAGGATGTGAAGAAGAACCCAGAGTCGGCCACCACTGGGATTGTTCTGAGGA

AGAGATTGCAGCTTATGATGTACAACAATATGTACCGGATCATGTTTGATAGAAGGTTTGAGAGT

GAAGATGATCCTTTGTTTGTTAAGCTCAAGGCTTTGAATGGTGAGAGGAGTAGATTGGCACAGAG
CTTTGATTACAACTATGGTGATTTCATCCCAATTTTGAGGCCTTTCTTGAGAGGGTATTTGAAGTTA
TGCAAGGAAGTCAAAGAAATGAGATTGCAACTCTTTAGGGACCATTTCCTTGAGGAGAGGAAGAA

GCTTTCAAGCACAAAAAGGCCTGACAACAATGCTCTGAAGTGTGCCATTGATCACATTCTTGATGC
TCAGCAGAAAGGAGAAATCAATGAAGATAATGTTCTCTACATTGTTGAGAATATCAATGTTGCTGC
CATTGAAACAACTTTGTGGTCAATTGAATGGGGAATTGCTGAGCTTGTGAACCATCCTGAGATCCA
GCAGAAGCTCCGCAATGAAATCGACACTGTACTCGGACCAGGAGTGCAAGTTACCGAACCCGACA
CCCACAAGCTTCCATATCTCCAGGCAGTGATCAAGGAGACCCTCCGGCTCCGGATGGCCATCCCTC
TATTAGTGCCACACATGAACCTCCATGATGCTAAGCTTGGTGGCTATGACATCCCAGCTGAAAGCA
AGATCCTTGTTAACGCATGGTGGTTAGCCAACAACCCGGCTCAATGGAAGAACCCGGAAGAGTTC
AGGCCCGAAAGGTTTTTCGAGGAGGAAGCTAAGGTTGAAGCCAATGGAAATGACTTCAGGTACCT

TCCATTTGGTGTTGGAAGGAGGAGTTGCCCAGGAATTATTCTTGCCTTGCCAATCTTAGGAATCAC
ATTGGGACGTTTGGTGCAAAACTTTGAGCTATTGCCTCCTCCTGGACAGTCAAAGCTTGATACCTC
AGAGAAAGGAGGACAATTCAGCTTGCACATTCTCAAGCATTCAACTATTGTTGCAAAGCCACGAG
TCTTTTAA

Tipo: ADN

Longitud: 1518

Nombre de la secuencia: cADN completo C4H2
SEQ ID NO: 38

Nombre del organismo: Corchorus olitorius
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MDLLFLEKALISLFVTIIVAIVVSKLRGKRYKLPPGPIPVPVFGNWLQVG
DDLNHRNLTDLAKKFGDIFLLRMGQRNLVVVSSPELAKEVLHTQGVEF
GSRTRNVVFDIFTGKGQDMVFTVYGEHWRKMRRIMTVPFFTNKVVQ
QYRHGWEAEVAAVVEDVKKNPESATTGIVLRKRLQLMMYNNMYRIM
FDRRFESEDDPLFVKLKALNGERSRLAQSFDYNYGDFIPILRPFLRGYLK
LCKEVKEMRLQLFRDHFLEERKKLSSTKRPDNNALKCAIDHILDAQQKG
EINEDNVLYIVENINVAAIETTLWSIEWGIAELVNHPEIQQKLRNEIDTV
LGPGVQVTEPDTHKLPYLQAVIKETLRLRMAIPLLVPHMNLHDAKLGG
YDIPAESKILVNAWWLANNPAQWKNPEEFRPERFFEEEAKVEANGND

FRYLPFGVGRRSCPGIILALPILGITLGRLVQNFELLPPPGQSKLDTSEKG
GQFSLHILKHSTIVAKPRVF

Tipo: PRT

Longitud: 505

Nombre de la secuencia: péptido C4H2
SEQ ID NO: 39

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

GGATTGTTATCTCTCTCAGGTCATAATTTTAAAACATGGCTCATCCTTCTAAGAAAGCAATTCTTGC
CATTATAACACTATCCTTGATCTTTGTTCTTGCTACCACCAAAAACTTGTCCCTCACCCTTTTGCCACT
CTTTCTTGTCACCTACTTTTTATTGCAGAAACGTTCTAATTCTTCCAATGCCCTCCCTCCAGGTCCTCT
CTCTGTTCCCATATTTGGAAACTGGCTCCAGGTTGGAAATGACCTAAACCACCGGCTCCTAGCTTCC
TTGGCTGAAACCTATGGCCCAGTCTTCCTCCTAAAACTTGGCTCCAAGAATCTAGCAGTGGTTTCA
GACCCAGAGCTAGCCTCCCAGGTTCTTCACACCCAAGGGGTCGAATTCGGTTCCAGGCCACGCAA
CGTGGTGTTTGACATTTTCACGGGCAATGGGCAGGACATGGTGTTCACAGTTTACGGAGACCATT
GGCGAAAAATGCGCAGAATTATGACTTTGCCATTTTTCACTAACAAAGTTGTGCACAATTACAGTA
ACATGTGGGAGGAAGAGATGGAGCTTGTGGTTAGTGACTTGAAGAGAGATGAGGAATTGGTGAA
GAGCAAAGGGATTGTTATCAGAAAACGTCTGCAGCTTATGCTTTATAACATCATGTATAGGATGAT
GTTTGATGCCAAGTTCGAGTCCATGGAAGACCCTTTATTCGTTGAGGCAACCAGGTTCAATTCCGA
GAGAAGCCGCTTGGCTCAGAGTTTTGAGTACAATTATGGTGATTTCATTCCATTGCTCAGACCCTTT
TTGAGAGGGTACTTGAACAAGTGCAGGGATTTGCAGAGCAGGCGGCTTGCCTTCTTCAACAACTA
TTATGTTAAGAAAAGAAGGGAAATTATGGGTGCTAATGGAGAGAAGCACAAAATCAGCTGTGCA
ATTGATTACATAATAGATGCTGAAATGAAGGGAGAGATTAGTGAAGAAAATGTGCTCTACATTGT
GGAAAACATCAATGTTGCAGCCATTGAAACCACTCTGTGGTCAATGGAGTGGGCAATAGCTGAGG
TGGTGAACCACCCAAATGTGCAGCAAAAGATCCGCCAAGAAATCTCACAAGTCCTCAAAGGAGAG
GCTGTCACAGAATCAAACCTCCTTGAATTGCCTTACTTGCAAGCCACTGTCAAGGAGACACTACGG
TTACACACCCCAATTCCTCTGTTGGTTCCTCACATGAACCTTGAAGAGGCAAAATTGGGAGGGTTC

ACAATTCCAAAGGAGTCCAAGGTTGTAGTCAATGCCTGGTGGCTGGCCAACAATCCAAAATGGTG
GGAAAATCCAGAGGAATTCAGGCCAGAGCGGTTTTTGGAAGAAGAATCGGCCACACAAGCCGTC
GCCGGAGGGAAAGTTGATTTCAGGTATTTGCCATTTGGAATGGGAAGGCGTAGCTGCCCTGGTAT
CATACTGGCACTGCCAATCCTGGGGCTTATCATTGCCAAATTGGTTACAAATTTTGAAATCAAAGCT

CCCCAAGGAACACACAAGATTGATGTGAGTGAGAAAGGAGGGCAATTCAGTTTACACATAGCAAA
G

Tipo: ADN

Longitud: 1580

Nombre de la secuencia: cADN parcial C4H3
SEQ ID NO: 40

Nombre del organismo: Corchorus olitorius
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ATGCTTGTCAGAATCAACACTTTGTTGCAGGGTTATTCTGGAATCAGATTCGAAATTTTGGAAGCA
ATTACCAAATTTCTGAACCAGAACATAACTCCATGTTTGCCACTTCGTGGAACAATTACAGCTTCAG
GGGATCTGGTTCCACTTTCTTACATTGCAGGACTTCTTACCGGAAGACCAAATTCCAAGGCGGTTG
GACCTAACGGTGAATCGTTAAACGCCGAGGAAGCTTTCAATCGTGCCGGGATCGAATCTGGGTTC
TTTACCTTGCAGCCCAAGGAAGGTCTTGCTCTTGTTAATGGGACAGCAGTTGGGTCTGGAATGGCT
TCTATGGTTCTTTTTGAAGCCAACATTTTAGCTGTATTGTCCGAAGTTTTGTCTGCAATTTTCGCTGA
AGTCATGAATGGTAAACCTGAATTTACCGACCATTTGACACATAAATTGAAGCATCATCCTGGACA
AATCGAAGCTGCTGCAATTATGGAACATATTTTGGATGGAAGTGGGTATGTTAAAGCGGCGAAGA
AATTACATGAAATGGATCCATTGCAGAAACCAAAGCAAGATCGTTATGCTTTAAGAACTTCCCCAC
AATGGCTTGGTCCACAGATTGAAGTGATCAGATTTGCAACAAAGTCAATTGAAAGAGAAATCAAT
TCTGTTAATGACAACCCTTTGATCGATGTTTCTAGAAACAAGGCTCTTCATGGTGGAAACTTCCAAG
GAACTCCTATTGGTGTTTCTATGGATAATGCTCGTTTGGCTATTGCTTCAATTGGGAAACTCATGTT
TGCTCAATTTTCTGAACTTGTTAATGATTTTTACAACAATGGGCTCCCATCAAATCTGTCAGGTGGA
AGGAATCCCAGTTTGGATTATGGATTCAAAGGTGCTGAAATTGCCATGGCTTCTTATTGTTCCGAA
CTTCAATTCCTTGCTAATCCTGTTACCAATCATGTCCAAAGTGCTGAGCAACATAATCAGGATGTTA
ATTCCTTGGGATTGATTTCCGCAAGGAAAACTTCAGAAGCTGTTGATATTTTGAAGCTTATGTCTTC
TACTTACTTAGTTGCTCTGTGCCAAGCTATTGATTTGAGGCATTTGGAAGAAAACTTGAGGAACAC
GGTAAAGAACACTGTGAGCCAGATTGCTAAGAAGGTTTTGACCACTGGTGCCAATGGTGAACTTC
ACCCTTCAAGATTCTGTGAGAAGGACTTGCTCAAAGCCGTTGACCGCGAATACGTTTTCGCTTACA

TTGATGATCCTTGCAGTGCTACTTACCCATTGATGCAGAAATTGAGACAAGTTCTTGTTGAGCATG
CATTGACAAATGGTGAGAGTGAGAAGAATGCAAGCACTTCAATTTTCCAGAAAATTGCAGCATTT
GAAGAGGAATTGAAGACTTTGTTGCCTAAGGAAGTTGAGAGTGCAAGAGTGGCACTTGAGAATG
GGTCAAATGTGGCAGTGCCAAACAGAATCAAGGAATGCAGAAGTTACCCATTGTATAAATTTGTG
AGGGAAGAGCTTGGAACTGGGCTTTTGACTGGTGAAAAAGTTAGGTCACCTGGTGAGGAATTTG
ACAAGGTTTTCACAGCTATGTGCCAGGGGAAACTCATTGATCCAATGCTTGAGTGTCTCAAGGAAT
GGGACGGTGCCCCTCTTCCCATCTGCTAG

Tipo: ADN

Longitud: 1677

Nombre de la secuencia: cADN completo PAL1
SEQ ID NO: 41

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

MLVRINTLLQGYSGIRFEILEAITKFLNQNITPCLPLRGTITASGDLVPLS
YIAGLLTGRPNSKAVGPNGESLNAEEAFNRAGIESGFFTLQPKEGLALYV
NGTAVGSGMASMVLFEANILAVLSEVLSAIFAEVMNGKPEFTDHLTHK
LKHHPGQIEAAAIMEHILDGSGYVKAAKKLHEMDPLQKPKQDRYALRT
SPQWLGPQIEVIRFATKSIEREINSVNDNPLIDVSRNKALHGGNFQGTP
IGVSMDNARLAIASIGKLMFAQFSELVNDFYNNGLPSNLSGGRNPSLD
YGFKGAEIAMASYCSELQFLANPVTNHVQSAEQHNQDVNSLGLISARK
TSEAVDILKLMSSTYLVALCQAIDLRHLEENLRNTVKNTVSQIAKKVLTT
GANGELHPSRFCEKDLLKAVDREYVFAYIDDPCSATYPLMQKLRQVLYV
EHALTNGESEKNASTSIFQKIAAFEEELKTLLPKEVESARVALENGSNVA
VPNRIKECRSYPLYKFVREELGTGLLTGEKVRSPGEEFDKVFTAMCQGK
LIDPMLECLKEWDGAPLPIC

Tipo: PRT

Longitud: 558

Nombre de la secuencia: péptido PAL1
SEQ ID NO: 42

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

ATGCTGGAGTTTTCGGCCAAGGCACTGAGTCGTGCCCATACGTTGCCGCACACGGCGACGAGGGC
GGCTATGCTTGTGAGGATCAACACTCTTTTGCAAGGATATTCTGGCATTAGATTTGAGATCCTAGA
AGCTATAACCAAGTTCCTCAATGTGAACATTACCCCATGTGTGCCACTTAGGGGATCAATTACTGC

ATCTGGTGACTTGGTGCCATTGTCCTACATAGCCGGGCTTTTGACAGGCAGGCCTAATTCCAAGGC
TCTTGGGCCTAACGGTGAGGCCATGAACCCCACAGAAGCTTTTAGCCGGGCCGGAATCCATGGTG
GGTTTTTCGAGTTGCAGCCCAAAGAGGGTCTTGCTTTAGTCAATGGTACAGCCGTTGGGTCAGGCT
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TAGCCTCTTTGGTCCTTTATGAGGCCAATGTTTTAGCAGTCCTCTCAGAAGTTTTATCAGCAATTTTT
GCTGAAGTTATGCAAGGCAAACCTGAATTCACTGACCATTTAACTCACAAGTTGAAGCATCATCCA
GGACAAATTGAAGCTGCTGCCATTATGGAACATATTTTGGATGGTAGCTCTTACATTAAAGCAGCA
CAAAAATTGCATGAAATGGATCCTCTTCAGAAACCAAAACAGGACAGATATGCTCTTAGAACTTCC
CCTCAATGGCTTGGCCCTCAAATTGAAGTAATCAGGTCAGCAACCAAAATGATTGAAAGGGAAAT
CAATTCAGTGAATGATAATCCTTTAATTGATGTTTCAAGAGACAAGGCTTTACATGGAGGGAATTT
CCAAGGTACCCCAATTGGTGTTTCAATGGACAACACTCGTTTAGCCATTGCTGCAATTGGTAAACT
CATGTTTGCTCAATTTTCTGAGCTTGTTAATGATTATTACAACAATGGTTTGCCTTCAAATCTGTCTG
CTAGCCGCAACCCGAGTTTGGATTATGGTTTCAAAGGAGCTGAAATTGCAATGGCTTCTTATTGCT
CAGAGCTTCAATTCCTTGGTAATCCTGTCACTAACCATGTCCAAAGTGCTGAGCAACATAACCAAG
ATGTCAACTCATTAGGGTTGATCTCAGCAAGAAAAACAGCTGAAGCTATTGATATATTGAAGCTGA
TGTCTTCAACTTTCTTGATTGCTTTATGCCAAGCAATTGACTTGAGGCATTTGGAAGAGAATTTGAA
GAACACTGTCAAGAACACAGTTAGTCAAATTGCCAAGAGGGTCTTAACCATGGGATCAAACGGTG
AACTTCATCCATCAAGATTCTGTGAAAAAGATCTTCTCAGAGTTGTCGATCGCGAACATCTCTATGC
CTATATTGATGATCCTTGCAGTGCAAGTTACCCATTAATGCAGAAGTTGAGACAAGTACTGGTAGA
CCATGCCTTGATGAATGGTGACAATGAGAAGAACTCAACCACCTCCATTTTCCAGAAGATTGGTGC
CTTTGAAGAAGAATTGAAAACCCTTTTGCCTAAAGAAGTTGAGAGTGCTAGAATCGAATTCGAGA
ATGGAAATGCAGCAATTCCTAACAGAATCAAAGAATGCAGGTCCTATCCATTGTACAAGTTTGTGA
GGGAAGTTCTTGGGACTAGCTTGTTAACTGGTGAAAAGGTGATCTCTCCAGGGGAAGAATGTGAC
AAGGTTTTCTCAGCAATTTGTGCAGGAAAGTTGATTGATCCATTGTTTCAATGCTTGAAGGAGTGG

AATGGTGCTCCTTTGCCTATATGCTAA

Tipo: ADN

Longitud: 1743

Nombre de la secuencia: cADN complete PAL2
SEQ ID NO: 43

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

MLEFSAKALSRAHTLPHTATRAAMLVRINTLLQGYSGIRFEILEAITKFL
NVNITPCVPLRGSITASGDLVPLSYIAGLLTGRPNSKALGPNGEAMNPT
EAFSRAGIHGGFFELQPKEGLALVNGTAVGSGLASLVLYEANVLAVLSE
VLSAIFAEVMQGKPEFTDHLTHKLKHHPGQIEAAAIMEHILDGSSYIKA
AQKLHEMDPLQKPKQDRYALRTSPQWLGPQIEVIRSATKMIEREINSYV

NDNPLIDVSRDKALHGGNFQGTPIGYVSMDNTRLAIAAIGKLMFAQFSE
LVNDYYNNGLPSNLSASRNPSLDYGFKGAEIAMASYCSELQFLGNPVT
NHVQSAEQHNQDVNSLGLISARKTAEAIDILKLMSSTFLIALCQAIDLR
HLEENLKNTVKNTVSQIAKRVLTMGSNGELHPSRFCEKDLLRVVDREH
LYAYIDDPCSASYPLMQKLRQVLVDHALMNGDNEKNSTTSIFQKIGAF
EEELKTLLPKEVESARIEFENGNAAIPNRIKECRSYPLYKFVREVLGTSLL
TGEKVISPGEECDKVFSAICAGKLIDPLFQCLKEWNGAPLPIC

Tipo: PRT

Longitud: 580

Nombre de la secuencia: péptido PAL2
SEQ ID NO: 44

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

28



10

15

ES 2645742 T3

TGAAATTTCAAAACATCATATTTTACTAGCGAATTAAAATTTAGATATAGAGGAACATTAAATGGT
AGGCTAAATATACCCATTTAATATTGCTTGATCAATTAAAAGATCAAAATATTAATGTCGACGAGA
TTATTTTTCAGTCCAATATTCTATCTATAAAAAAGAAAAGGAAAATAAAAAAACAACTTTTGACATT

AAATCTTTCTTGATATTCATATCTTCTTCAGCAGCTTAACACAAAATATCATGATGAGAGGCAACCT
AAGACTGAATCCGAAGTGATTGTTCCTCTTGTTGTGCTGGCAGAGGAAGATGACCTTTCTCTTGCA
AGCTCTTCACTGTTTCATATAGGCATTGCTTCACTGTGGTGAATTCCAACCCCAAGTCCCTCAGCTT
TTGGTTTGTGAACTTGTAGGGCTTTGCTCTTGGGTTCTTCTCATCCGAGCACCTGCATGGATTTTTA
ATTGTAATTATATATCATAATTAGTTATGAAAAAAGGATTGAGAATTCTTATTTAATACTAATATTTT
CTATTAGCGTTCGAGTCTATTAGAAAATTCATTCTTGATAATTAAAACTACGAGTCCAGTACTCTAC
AATCAGACCTGACCGGTATGTATGAGTTTTAATCATACGTTGTTCACCTAACTTCCATTTCTATCATT
CAAAGACAAAAAGCCTAAAGCTATCTTAGAGAGTGTGGAATTTTCAAAGACAATTCTCAAAGGAG
AAATGGGAGGACCCATTTTGGCCATTGTTGCAGCCCCCCATAGTTCATAGAAAATTCCAAGAAAAG
AGGCCTTTTCTTCACCCATATTTCCCTTAATTGGGAAATCTCCATGATTGAACTACTTTGAGTAGGT
GTGGATAGAATAGAATAGAATATCATTTTCATTTTTATCCTAAGTCTCTTGAAATGTTTGTTTTGAA
AGTGACATTAGGTTAGGTGAAGTTCTCTCTGCACCACTACTATTTATACTAACTCAGTATATAGTAT
ACCATTTACATTTAATTTTCAACTTGAAAAAGAATAGAAAGAAAATTCAGTCCAAAAAACCTACACT
TCTTCTTGTAGTAGGTAAGATTATGTCATTTGTCAAAACTGGTGTACTCACTGCCCTTCCCCTTCCCC
ACTCTGAATTAAGAAAAACAAATGAAAATTTGCTGTCCATGCTTATCCACTTAATTATCTTCCAATA

ATCTTTTCAATGGCTTCTACATCTTATTCTTATCTTGTTTTTATTTTCCTTCCAAATTTTCTTCTTCTCCT

TTTATATAGGAAGTGGTGATGTCATGAGTGATGAGAAAATTCTTTAATAAAATTCAATGTCATAAT
CTTTAATATTATTTTCTTTTTCATAATGGGTTTCACCTTTGGATTTCATTAAGTTTGGTTTGGACCCAT
GATTGCCCTCCACTTTTTCTTCAATAATTATTTATTATATCATTATACTTTTTATTTTCCTTTTCCATTTT
CTCAAGAAATTCTCCTTGTGAACTTTTAACAAACTTTAGAAGAAACCATATATATCTACCAAGATGA
TGAAAGCCAATATTTCTAATTCCAAATCTACCTTTGGAAGTAAAATCATTTTCATATATATATTTCTT
CTACATTTTTATGGACCATATATATTTAATCTTGAAGATGAGAACATCAAAGTTCTTCCTGTCACTAT
CTTCCAACAAACAAAGGTTGACATTATATATTTAACCAAGTTGTGGATAATATCTAAAGCCTTGGTT
TTTTATTTTCGAATATTGTCGCACATTTAAGACTTAGAGCAAGCAAATATATATTGAATACGTGTTG
ATGTTCAAATTATTGACAATTCAAATGACCCAATTAAAACAATGAATAAGATTATCATCTAATCTAA
GTTTTCAATTTCTTTTTTGTTTTTAAGATTTAGGTGTGCCACTCTTACTATAAGAAACGTGTTCATAT
AAATAATTCATTTCAAAGAGAAGTAAAGTTAGGTTAAAGAAAGTGAAATGATCTTTCCCTCTAGAT
ATTTCTAGATGTTAAAATAATGGAATTCGGCTCCAAACTTACCAGAAATTTAGTGCAAGCCCCTCTA
AATTTATTTTTTTGTTCTATTTTTTGTCTATAATAATATTAATAATAACTAGACATTTGGCTTAATCTT
TGGTACATGAACCCTTAAATATTCCCTTATATTCTTCTAATGATATTCCATGCCATGTAAATCTAAAA
GTGGACCCTAATAAATCCTCAGATATGTCTATTTATTATGTTTTTGTTGACTATAATGACAACATATC
GAACCTGTTAATGTTTGTTAGTATGATATTTTTCTCCCCTGTTTGCAAATTGGATAGAAAAAATTGC
AAGAAGCAAGTTTACATTATTCCTCTGCAAACAAGGGGTGTCCCACTTACCTACTACAGCACTAGA
AAATCACTAATAAAATTTGATTACTATACTAAAATTAATTCTTAATTAGCAATTTTTTGTTAATTAAG
TATACTTAAAAAGGAAATTAGAGAAATTACTTACTTGGTAGGGATGGGATACTCAGGGAAGAACT
TGGCAAGAATGTCCACCACCTCTCCACGGTGGAGGACGCTCTCGGCGCAGAGGTAACGGCCGGA
GGCGGAGGGATTCTCGAAGACAAGAATGTGTGCTAATGCAACATCTCTAACATGAACATAGGCTT

GAACTGAATTGGCATAGGTCTTTGCAGAGCCAGTTAAGTACTTAAGAATGTGAATAATGCTAGCAT
TTACAGTTGATTGTAGCAATGGACCAAGCACCAAAACTGGAGTTATTGTGACTAAGTCAACCCCTT
TTTCCTTGGCTGTTTCCCAGGCTGCCTGCTCTGCCACAGTCTTCCCATAACAATACCAATTCTGCAAT
TTTTGTTTTAAACATGAAAATTTGTTAATTAAGGAAAGGAAATGTTTAATTTTGTGCTAATTATAGA
ATGAAAATGGTGGTTAACTTAAATCCCTTTGTTGTTTCTATTTTGGGTAGGGGAGATTATTAAATTG
GTAATACTAACAATAGATTGTAGCCATAAGTTTACACATTCATTGCATTAATTAGCCAAAACATGCA
TGGTGTTGGGATTTTTATTACTAAAACAAAAAAGGGAAAGACCAATTTGGACATTTAAAACAAGC
ATTTGATCAGGTGATAGACCAAGCCAGCAAAACCAGACTTTTTGTCTGGTTCCCTGTCCTTCCTTAA
TTTCCCAGAAACAGAACAGGAAATTTCCTGGTCAAACACAAGGTCAGTTAATTTTGACTTTTCAATA
CTCTCACTAATCATTTATGTTATGACCCACCACTATTTTTAACATTGGCCTGTTTATTACTATGTTTTT

AATTAAATACGCGTGACTTGGATTCTTAATTTCAATTAATTATTTGTGATTAGTGGATTCAATTCCT
GATAATCTCAAGTATTTACTTAATTAAGAAGGTG

Tipo: ADN

Longitud: 3455

Nombre de la secuencia: cADN parcial CCR1
SEQ ID NO: 45

Nombre del organismo: Corchorus olitorius
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ATGTCGAAGCAAGGAGAGGCCGTGTGCGTTACCGGAGCCAGCGGCGCCATTGGCTCTTGGCTCG
TCAAGCTCCTCCTGGCTCGCGGTTACACTGTCCACGGAACCGTCAGAAATATCAAGGATGAGAAA
GAAACGAAGCATCTAGAATCTTTGGAAGGAGCAGAATCTCGTCTCCGTCTCTTCCAGATCGATCTC
CTCGATTATGATGCAATCTCCGCCGCTATCGAAGGCTGCGCTGGCGTCTTCCACCTCGCCTCCCCCT
GCACCGTCGATCAAGTTCACGACCCTCAGAAGGAGCTTTTGGATCCTGCAATTAAAGGAACACTCA
ATGTACTGACAGCTGCCAAGGAGCTCGGTGTTAAGCGCGTGGTTGTCACGTCTTCTGTCTCCTCCA
TAACACCTAGTCCGAACTGGCCTGCAGATAAGATTAAAACAGAGGATTGCTGGACTGATATTGAC
TACTGCAAGCAAAATGAGTTATGGTATCCAATTTCCAAAACACTGGCTGAGAAGGCAGCATGGGA
ATTTTCCAAGGAGAAAGGTTTGGATGTGGTGGTGGTGAACCCTGGCACTGTGATGGGTCCAAATA
TTCCTCCAACCCTTACTGCTAGCATGTGGATGTTGTTGCGCCTATTGCAAGGCTGCACAGAGACAT
ATCAAGACTTTTTCATGGGATCTGTCCATTTCAAAGATGTTGCATTAGCACATATTTTGGTGTATGA
GAACCCATCAGCAAGTGGAAGGCACATGTGTCTTGAGGCCATATCTCATTATGGTGATTTTGTCGC
CAAAGTTGCTGAACTTTACCCTGAATATAATGTGCCCAGTTTGCCGAGGGACACTCAACCTGGACT
ATTAAGGGCTAAGAATGGAGGTCAAAAGCTGATGGATTTGGGGTTGGAATTCATTCCCATGGAAC
AGATAATCAAAGATGCTGTCGAGAGTTTAAAAAGCAAGGGCCTTATTTAA

Tipo: ADN

Longitud: 969

Nombre de la secuencia: cADN completo CCR2
SEQ ID NO: 46

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

MSKQGEAVCVTGASGAIGSWLVKLLLARGYTVHGTVRNIKDEKETKHL
ESLEGAESRLRLFQIDLLDYDAISAAIEGCAGVFHLASPCTVDQVHDPQ
KELLDPAIKGTLNVLTAAKELGVKRVVVTSSVSSITPSPNWPADKIKTED
CWTDIDYCKQNELWYPISKTLAEKAAWEFSKEKGLDVVVVNPGTVMG

PNIPPTLTASMWMLLRLLQGCTETYQDFFMGSVHFKDVALAHILVYEN
PSASGRHMCLEAISHYGDFVAKVAELYPEYNVPSLPRDTQPGLLRAKN
GGQKLMDLGLEFIPMEQIIKDAVESLKSKGLI

Tipo: PRT

Longitud: 322

Nombre de la secuencia: péptido CCR2
SEQ ID NO: 47

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

TGCGATCGTGCCAAACCCAAACTGGAATCCTCAAACCAACGGGGCCTTCGATGAGACATCATGGA
CTGACTTGGAGTACTGTAAGAGTCGACAGAAATGGTATCCAGTTTCGAAGACGATGGCAGAGAAA
ACAGCATGGGAATTTGCAGAGAAGCATGGGATGGATGTTGTGGCTATAAACCCAGCCACGTGTTT
AGGCCCTCTCTTGCAACCCAACTTGAATGCCAGCTGCGCTGTGTTGTTGCAATTGTTGGAAGGATC
CAAAGATACCCAGGAATACCATTGGTTGGGAGCTGTGCATGTTAAAGATGTCGCCAAGGCTCAGA
TITTGTTGTTTGAGTCTCCTTCTGCTTCTGGTAGATATCTTTGCACCAATGGCATTTATCAGTTTGGA
ACTTTCGCTGAAACTGTCTCCCACCTCTTCCCTCAGTATCCTGTCCACAGGTTTACTGGAGATACAC
AACCTGGCTTAGTTTCTTGCAAAGATGCAGCAAAGCGATTAATTGAGCTAGGTCTAATCTTCACCC
CAGTTGAAGAAGCCGTCCGAGAGACCGTGGAGAGTCTGCAAGCCAAAGGCTTCTTGAAGCAGCA
GCAACCATCAGAGTCTTAGAAATTAAGTCTCTTCTTTTTTTATCCTTTCTGTCTCTCAAAACAGTTAG
AAGCTTTATAGTTTATACTAGTTTTTTAGGTTTATTTAGCTGTAGGTAAAGCATGGATTCAATCAGA
AGTTTTGTGCCTAAAGCTTCTATTATTGTTTCATTGTGATAAGTTATAACAAGTATAAATA

Tipo: ADN

Longitud: 787

Nombre de la secuencia: cADN parcial CCR3
SEQ ID NO: 48

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

AIVPNPNWNPQTNGAFDETSWTDLEYCKSRQKWYPVSKTMAEKTAW
EFAEKHGMDVVAINPATCLGPLLQPNLNASCAVLLQLLEGSKDTQEYH
WLGAVHVKDVAKAQILLFESPSASGRYLCTNGIYQFGTFAETVSHLFPQ
YPVHRFTGDTQPGLVSCKDAAKRLIELGLIFTPVEEAVRETVESLQAKG
FLKQQQPSES
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Tipo: PRT

Longitud: 202

Nombre de la secuencia: péptido CCR3
SEQ ID NO: 49

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

ATGGCTCTTCTTTTCATCGTCCCTTTCTTACTCCTCCTTGGCCTGGTCTCTCGACTTCGGCGAAAACC
ATTCCCTCCGGGGCCCAAAGGGTTACCAATCATCGGAAACATGATGATGATGGACCAATTAACCC
ACCGTGGTCTGGCCAAGCTGGCCAACAAATACGGCGGCATATTCCATATGAAGATGGGGTATTTA
CATATGGTCGCCGTTTCAAATCCCGACATGGCTCGCCAAGTTTTGCAAGTTCAAGACAACATTTTCT
CAAACAGACCAGCCACCATAGCCATAAGTTATTTAACTTATGACAGAGCTGATATGGCTTTTGCCC
ATTACGGACCGTTTTGGAGACAGATGCGTAAGCTTTGTGTAATGAAGCTTTTCAGTCGGAAAAGA
GCCGAATCATGGGAGTCTGTAAGAGATGAAGTTGATTCCATGGTTCGAACCGTGTCGGCCAACAC
TGGGAAATCCATTAATGTTGGTGAGTTGATTTTTAACCTTACGAAAAACATTATTTACAGGGCGGC
TTTTGGTTCCAGTTCACAAGAAGGACAAGACGAGTTCATCGGAATCTTACAAGAGTTTTCGAAACT
GTTCGGTGCTTTTAATATTGCCGATTTTATCCCCTGGCTGACGTGGGTTGATCCTCAAGGACTTAAC
AACAGGCTTAAGAACGCTCGTCAAGCTTTAGACAAGTTCATCGATACCATTATTGATGAACATATT
CAGAAGAGGAACAACAAGAACAATGTTTCTGATGATGTTGATACCGATATGGTCGATGATTTGCTT
GCTTTTTACAGTGAAGAAGCTAAAGTAAATGAATCGGAGGATCTTCAAAACGCCATCAGACTCACT
AGAGAAAATATCAAAGCCATTATCATGGACGTTATGTTTGGAGGGACAGAGACGGTGGCATCAGC
AATAGAATGGGCCTTATCTGAGCTGATGAGAAGCCCAGAAGATATGAAGAGAGTCCAACAAGAG
TTGGCTGACGTGGTGGGTCTTGACCGGAAAGTCGAAGAATCCGATTTCGACAAACTAACCTTCCTT
AAATGCACTTTGAAAGAAACCCTCCGCCTCCACCCACCAATCCCACTTCTCCTCCATGAGACCGLCG
AGGACGCCGAGGTCGGCGGATACAGAATCCCCGCCAAGTCG

Tipo: ADN

Longitud: 1161

Nombre de la secuencia: cADN parcial F5H
SEQ ID NO: 50

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

MALLFIVPFLLLLGLVSRLRRKPFPPGPKGLPIIGNMMMMDQLTHRGL
AKLANKYGGIFHMKMGYLHMVAVSNPDMARQVLQVQDNIFSNRPAT
IAISYLTYDRADMAFAHYGPFWRQMRKLCVMKLFSRKRAESWESVRD
EVDSMVRTVSANTGKSINVGELIFNLTKNIIYRAAFGSSSQEGQDEFIGI

LQEFSKLFGAFNIADFIPWLTWVDPQGLNNRLKNARQALDKFIDTIIDE
HIQKRNNKNNVSDDVDTDMVDDLLAFYSEEAKVNESEDLQNAIRLTRE
NIKAIIMDVMFGGTETVASAIEWALSELMRSPEDMKRVQQELADVVG
LDRKVEESDFDKLTFLKCTLKETLRLHPPIPLLLHETAEDAEVGGYRIPA
KS

Tipo: PRT

Longitud: 387

Nombre de la secuencia: péptido F5H
SEQ ID NO: 51

Nombre del organismo: Corchorus olitorius
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ATGGGTTCAACTGGTGAAACCCAATTCACTCCAACTCAAGTCTCCGATGAGGAAGCAAACTTGTTC
GCCATGCAATTGGCTAGTGCCTCAGTTCTTCCCATGGTCCTCAAATCTGCCATAGAACTTGACCTAC
TTGAAGTCATGGCCAAGGCTGGACCTGGTGCTTTCTTGTCCCCAACAGAAGTAGCTTCCCAATTGC
CCACCAAGAACCCTGATGCACCCGTCATGCTCGACCGTATCTTGCGGCTCCTTGCTAGTTACTCCAT
TTTAACTTGCTCCTTAAGGAATCTTCCTGATGGCAAAGTTGAGAGGCTCTATGGCCTTGGCCCTGTC
TGTAAATACCTGGTCAAGAATGAAGATGGTGTCGCTCTTTCCGCCCTTAATCTCATGAATCAAGAC
AAGGTCCTAATGGAGAGCTGGTACTACTTGAAAGATGCAGTGTTGGAAGGTGGAATTCCATTCAA
CAAGGCCTATGGCATGACCGCGTTCGAGTACCATGGCACTGACCCTAGATTCAACAAGGTTTTCAA
CAGGGGAATGTCTGATCACTCAACTATCACCATGAAGAAGATTCTCGAGACCTACGATGGATTCG
AGGGGCTCAAAACATTGGTTGACGTTGGTGGTGGTGTTGGTGCCACGCTTAACATGATCGTCTCC
AAGCACCCTTCCATTAAGGGCATTAACTTTGATTTGCCTCATGTCATTGAGGATGCTCCAGCTCTTC
CTGGTGTTGAGCATGTTGGTGGAGATATGTTTGTAAGTGTTCCAAAAGGAGATGCCATTTTCATGA
AGTGGATATGTCATGATTGGAGCGATGAACACTGCGTAAAATTCTTGAAGAAGTGCTATGAAGCT
TTGCCAGACAATGGGAAAGTCATCGTTGCCGAATGCATTCTTCCTGATTACCCAGATGCTAGCCTT
GCCACAAAGCTAGTTGTTCATATCGATTGTATCATGTTGGCTCACAACCCTGGTGGGAAAGAAAG
GACAGAGAAGGAATTTGAAGCCTTGGCAAAGGGGGCAGGTTTTCAAGGTTTCCAAGTAAAGTGTT
GTGCTTTTGGCACTTACATCATGGAGTTCCTCAAAACTGTTTAA

Tipo: ADN
Longitud: 1098

Nombre de la secuencia: CaffeateO -metiltransferasa (COMT), cADN completo

SEQ ID NO: 52
Nombre del organismo: Corchorus olitorius

MGSTGETQFTPTQVSDEEANLFAMQLASASVLPMVLKSAIELDLLEVM
AKAGPGAFLSPTEVASQLPTKNPDAPVMLDRILRLLASYSILTCSLRNLP
DGKVERLYGLGPVCKYLVKNEDGVALSALNLMNQDKVLMESWYYLKD
AVLEGGIPFNKAYGMTAFEYHGTDPRFNKVFNRGMSDHSTITMKKILE
TYDGFEGLKTLVDVGGGVGATLNMIVSKHPSIKGINFDLPHVIEDAPAL
PGVEHVGGDMFVSVPKGDAIFMKWICHDWSDEHCVKFLKKCYEALPD
NGKVIVAECILPDYPDASLATKLVVHIDCIMLAHNPGGKERTEKEFEAL
AKGAGFQGFQVKCCAFGTYIMEFLKTV

Tipo: PRT

Longitud: 365

Nombre de la secuencia: péptido COMT
SEQ ID NO: 53

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

GAATGGGGCGTTTCCATCTA

Tipo: ADN

Longitud: 20

Nombre de la secuencia: cebador delantero CAD2
SEQ ID NO: 54

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

TTGGCAACACATTGAAACCA

Tipo: ADN
Longitud: 20
Nombre de la secuencia: cebador inverso CAD2

SEQ ID NO: 55
Nombre del organismo: Corchorus olitorius

AAGAGCTCAGGGAGCTTACT

Tipo: ADN

Longitud: 20

Nombre de la secuencia: cebador delantero CCoAOMT1
SEQ ID NO: 56

Nombre del organismo: Corchorus olitorius
TCTGCCGTCGGATTAAGTGA
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Tipo: ADN

Longitud: 20

Nombre de la secuencia: cebador inverso CCoAOMT 1
SEQ ID NO: 57

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

CTTCCAACGCCAGGATCATA

Tipo: ADN

Longitud: 20

Nombre de la secuencia: cebador delantero 4CL1
SEQ ID NO: 58

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

CTATGCTTATTGCCCACCCT

Tipo: ADN

Longitud: 20

Nombre de la secuencia: cebador inverso 4CL1
SEQ ID NO: 59

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

AATACCATTGGTTGGGAGCTG

Tipo: ADN

Longitud: 20

Nombre de la secuencia: cebador delantero CCR3
SEQ ID NO: 60

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

GGATTCAATCAGAAGTTTTGTGCCT

Tipo: ADN

Longitud: 20

Nombre de la secuencia: cebador inverso CCR3
SEQ ID NO: 61

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

CCAGCCACCATAGCCATAAG

Tipo: ADN

Longitud: 20

Nombre de la secuencia: cebador delantero F5H
SEQ ID NO: 62

Nombre del organismo: Corchorus olitorius

ACAGAATCCCCGCCAAGT
Tipo: ADN

Longitud: 20
Nombre de la secuencia: cebador inverso F5H
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REIVINDICACIONES
1. Una molécula de acido nucleico aislada que tiene:

(a) Al menos 90% de identidad de secuencia con una secuencia de acido nucleico seleccionada del grupo
que consiste de: SEQID NO: 1, 3,5,7,9,y 15; 0

(b) Al menos 95% de identidad de secuencia con la secuencia de acido nucleico seleccionada del grupo que
consiste de: SEQ ID NO: 11y 13.

2. La molécula de acido nucleico aislada de la reivindicacion 1, en donde dicha molécula tiene:

(a) al menos un 95% de identidad de secuencia con dicha secuencia de acido nucleico seleccionada del grupo que
consiste de SEQ ID NO: 1, 3,5,7,9y 15;

(b) al menos 98% de identidad de secuencia con dicha secuencia de acido nucleico seleccionada del grupo que
consiste de: SEQID NO: 1, 3,5,7,9, 11,13 y 15;

(c) al menos 99% de identidad de secuencia con dicha secuencia de acido nucleico seleccionada del grupo que
consiste de: SEQID NO: 1, 3,5,7,9,11,13y 15,0

(d) 100% de identidad de secuencia con la secuencia de acido nucleico seleccionada del grupo que consiste de SEQ
IDNO:1,3,5,7,9,11,13,y 15.

3. La molécula de acido nucleico aislada de la reivindicacion 1 o 2 donde dicha molécula se selecciona del grupo
que consiste de la SEQ ID NO: 1, 3,5,7,9,11,13 y 15.

4. Una molécula de polipéptido aislada que tiene:

(a) al menos 90% de identidad de secuencia con una secuencia de aminoacido seleccionada del grupo que consiste
delaSEQIDNO: 2,4,6,8,y 10;0

(b) al menos 95% de identidad con una secuencia de aminoacido seleccionada del grupo que consiste de la SEQ ID
NO: 12y 14.

5. La molécula de polipéptido aislada de la reivindicacién 4, en donde dicha molécula tiene:

(a) al menos 95% de identidad de secuencia con dicha secuencia de aminoacido seleccionada del grupo que
consiste de la SEQ ID NO: 2, 4, 6, 8, y 10;

(b) al menos 98% de identidad de secuencia con dicha secuencia de aminoacido seleccionado del grupo que
consiste de la SEQ ID NO: 2, 4, 6, 8, 10,12,y 14

(c) al menos 99% de identidad de secuencia con dicha secuencia de aminoacido seleccionada del grupo que
consiste de la SEQ ID NO: 2, 4, 6, 8, 10,12,y 14; o

(d) 100% de identidad de secuencia con dicha secuencia de aminoacido seleccionado del grupo que consiste de la
SEQIDNO. 2,4, 6, 8, 10,12y 14.

6. Un par de cebadores delantero e inverso util para la amplificacion de un cADN seleccionado del grupo que
consiste de la SEQ ID NO. 53 y la SEQ ID NO: 54

7. Un vector de expresion que comprende una molécula de acido nucleico aislada de la reivindicacion 1.

8. Un anticuerpo aislado o un fragmento de unién de antigeno del mismo que se une especificamente a una
molécula de polipéptido de la reivindicacion 4.

9. Una planta transfectada que comprende el vector de expresion de la reivindicacion 7.

10. Un material derivado de la planta transfectada de la reivindicaciéon 9, en donde dicho material comprende el
vector de expresion de la reivindicacion 7.

11. Una semilla de la planta transfectada en la reivindicacion 9 en donde dicha semilla comprende el vector de
expresion de la reivindicacion 7.
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12. Un método para elaborar una planta transgénica, que comprende las etapas de:

transfectar al menos una célula vegetal con un vector de la reivindicacion 7; y

hacer crecer dicha al menos una célula vegetal en una planta.

13. Un método para mejorar el crecimiento, el rendimiento de fibra, la resistencia de la fibra. La resistencia a la

enfermedad, o la utilizacion de agua en una planta de yute, que comprende incorporar en una planta de yute una
secuencia de acido nucleico no nativa de la reivindicacion 1.
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