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DESCRIPCION
Promotor recombinante con expresion incrementada especifica de fibras

Campo de la invencién

La invencion se refiere a biologia molecular vegetal y agronomia. Los materiales y métodos se describen para
expresar un gen de interés, preferente o selectivamente en fibras de plantas, tales como plantas de algodén. En
particular, la invencién proporciona nuevos promotores recombinantes o quiméricos, regiones promotoras y casetes
de expresion con selectividad de fibras potenciada, que pueden utilizarse para lograr la expresion preferente de
fibras o selectiva de fibras en plantas de algodon.

Antecedentes

La fibra de algoddn es el textil mas importante en todo el mundo. Aproximadamente 80 millones de acres de algodon
se cosechan anualmente en todo el mundo. El algodén es la quinta cosecha mas grande en los Estados Unidos en
términos de produccion de superficie cultivada, con un promedio de 10,3 millones de acres sembrados en los afios
2006 a 2008. Alrededor del 90% del algodon cultivado en todo el mundo es Gossypium hirsutum L, mientras que
Gossypium batbadense representa aproximadamente el 8%. Por consiguiente, la modificacion de las caracteristicas
de la fibra de algodén para adaptarse mejor a los requisitos de la industria y del consumidor es un esfuerzo
importante en la reproduccion mediante métodos clasicos o mediante la alteracion genética del genoma de las
plantas de algoddn. Los objetivos que deben alcanzarse incluyen una longitud incrementada de la fibra de pelusa,
resistencia, capacidad de tincion, relacion de madurez de la fibra, uniformidad de la fibra, menor produccion de fibra
vellosa, contenido de fibra inmadura y micronaire.

El desarrollo de las fibras de algodén es un proceso multi-etapa bajo la regulacion de un amplio numero de genes,
muchos de los cuales estan regulados al alza o altamente expresados en células de fibras en desarrollo (Li, C.H. et
al. 2002, Plant Sci 163: 1113-1120; Ruan et al. 2003, Plant Cell 15:952-964; Wang et al. 2004, Plant Cell 16:2323-
2334; Li et al. 2005, Plant Cell 17:859-875; Luo et al. 2007, Plant Journal 51:419-430).

Cada una de las fibras de algodén es una célula epidérmica individual diferenciada que se inicia desde la epidermis
del integumento externo del évulo. Aproximadamente medio millon de fibras se producen por capsula de algodoén,
algunas forman vellosidades y otras forman pelusa. La diferenciacion de una célula epidérmica en una fibra requiere
un cambio en el destino de la célula, que es un proceso bioldgico fundamental que implica "interruptores" genéticos,
fisiologicos y de desarrollo. Sin embargo, solo ~25-30% de las células epidérmicas se diferencian en las fibras de
pelusa comercialmente importantes. La mayoria de las células no se diferencian en fibras ni se convierten en fibras
cortas o vellosidades. Las mutaciones genéticas, la poliploidia, la polinizacion/fertilizacion y la regulacion hormonal
pueden afectar al nUmero de células que se convierten en fibras o pueden alterar las propiedades de las células de
la fibra (vellosidad frente a pelusa).

El desarrollo de las fibras de algodon comienza el dia de la antesis (floracion) y se divide en cuatro fases distintas,
pero solapantes: iniciacion de la célula de la fibra que comienza inmediatamente después de la antesis y dura hasta
3 dias post-antesis (DPA), alargamiento (3 hasta 20 DPA), biosintesis de la pared secundaria (15-35 DPA) y
maduracion (45-60 DPA) (Basra y Malik 1984, Int Rev of Cytology 89: 65-113; Graves y Stewart, 1988, J. Exp. Bot
39 (1): 59-69; Ramsey y Berlin, 1976, American Journal of Botany 63(6): 868-876; Ruan y Chourey, 1998, Plant
Physiology 118:399-406; Ruan et al. 2000, Aust J. Plant Physiol. 27:795-800; Stewart, 1975, Am. J. Bot. 62, 723-
730). Las primeras tres etapas se producen mientras la célula de la fibra esta viva y crece activamente, mientras que
la maduracion se produce después de abrir la capsula que contiene las fibras esponjosas blancas y describe el
secado de las fibras maduras.

Estas fases de desarrollo estan reguladas por la expresion ordenada de una multiplicidad de genes en la célula de la
fibra, una proporcion de la cual es especifica para la fibra y, por lo tanto, se piensa que juega un papel principal
durante el desarrollo de la fibra. Los promotores de genes especificos para la fibra pueden regular la funcién génica
al restringir la transcripcion a la célula de fibra (Delaney et al. 2007, Plant Cell Physiol. 48(10): 1426-1437).

Se han descrito diversos promotores que controlan o regulan la expresion de tales genes preferentes de fibras o
especificos para fibras y también se han explotado para modificar genéticamente las caracteristicas de la fibra.

E6 fue el primer gen de fibra de algoddn identificado, y el promotor E6 se ha utilizado para mejorar la calidad de la
fibra de algoddn (John y Keller 1996, PNAS 93: 12678-12773). GhRDL1, un gen altamente expresado en células de
fibras de algoddn en la etapa de alargamiento, codifica una proteina que contiene el dominio BURP (Li, C.H. et al.
2002, ibid.), y el promotor GaRDL1 exhibié una actividad especifica de tricomas en plantas de Arabidopsis
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transgénicas (Wang et al. 2004, ibid.). Los transcritos de GhTUB1 se acumulan preferentemente a altos niveles en la
fibra, por consiguiente, el gen de fusion pGhTUB1::GUS se expresd en un alto nivel en fibra, pero a niveles mucho
mas bajos en otros tejidos (Li, X.B. et al. 2002, Plant Physiol. 130(2): 666-74). Promotores de tres genes de la
proteina de transferencia de lipidos de algodon, LTP3, LTP6 y FSltp4, eran capaces de dirigir la expresion del gen
GUS en tricromas secretores glandulares (GSTs) de la hoja y el tallo en plantas de tabaco transgénicas (Hsu et al.
1999, Plant Science 7143: 63-70; Liu et al. 2000, ibid.; Delaney et al. 2007, Plant and Cell Physiol. 48: 1426-1437).

Se ha demostrado que el factor de transcripciéon R2R3 MYB del algodén GaMYB2 es un homologo funcional de
GLABRA1 (GL1) de Arabidopsis, un regulador clave de la formacion del tricoma de Arabidopsis. GaMYB2 se
expresa en células de fibras de algoddn en las primeras fases de desarrollo (Wang, S. et al., 2004, ibid.). Su
promotor impulsa la expresion especifica para tricomas también en Arabidopsis y la expresién especifica de cabeza
GST en tabaco (Shangguan et al. 2008, J Exp Botany 59(13): 3533-3542).

La patente de EE.UU. 7.626.081 describe un promotor especifico para semillas de algodén encontrado en el gen de
la globulina alfa. El promotor Gh-sp se deriva de un gen de proteina de semilla y solo esta activo en la maduracion
de semillas de algoddn (Song et al. 2000, Journal Cotton Science 4: 217-223).

La solicitud de patente de EE.UU. 2003/0106089 describe un gen expresado de una manera especifica para la fibra
y su promotor que es activo particularmente en el desarrollo muy temprano de la fibra.

La patente de EE.UU. 6.211.430, la solicitud de patente de EE.UU. 2013/0081154, la solicitud de patente EP N°
13189991 y los documentos US 6.096.950 y WO 96/40924 describen promotores derivados de miembros de una
familia multigénica en el algoddn, todos los cuales dirigen la expresion durante el desarrollo de la fibra.

A pesar del hecho de que muchos promotores conocidos por impulsar la expresion preferente de la semilla o
preferente de la fibra en plantas de algodén estan disponibles en la técnica, estos promotores pueden impulsar la
expresion de genes asociados de interés en tejidos de algodon que no sean las células de las fibras (iniciacion),
resultando en potencia en la citotoxicidad y baja eficiencia de transformacion. Por lo tanto, sigue existiendo la
necesidad de promotores preferentes de fibras o selectivos de fibras con la capacidad de controlar la transcripcion
en células de fibra en desarrollo, preferiblemente de una manera mas selectiva. Estos y otros problemas se
resuelven como se describe a continuaciéon en el sumario, realizaciones detalladas, ejemplos, dibujos y
reivindicaciones.

Sumario de la invenciéon

En una primera realizacién, se proporciona una molécula de ADN recombinante, que comprende en orden:

a. una molécula de ADN que comprende una region de especificidad de fibra de un promotor del gen
de proteina de transferencia de lipidos de algodén, tal como una region de especificidad de fibra
que comprende una secuencia de nucledtidos que tiene al menos 90% de identidad de secuencia
con la secuencia de nucledtidos de SEQ ID N° 4, operativamente enlazada a

b. una molécula de ADN que comprende una secuencia de nucleétidos que tiene al menos 90% de
identidad de secuencia con una secuencia de nucleétidos de aproximadamente 500 nucleétidos
consecutivos del extremo 3' del promotor FB8-like2 de SEQ ID N° 2, en donde esa secuencia de
nucledtidos puede seleccionarse del siguiente grupo: la secuencia de nucleétidos de SEQ ID N° 2
desde el nucledtido en la posicion 427 hasta el nucleétido en la posicidén 922, la secuencia de
nucleétidos de SEQ ID N° 5 desde el nucleétido en la posicion 911 hasta el nucleétido en la
posicion 1405, la secuencia de nucledtidos de SEQ ID N° 6 desde el nucledtido en la posicion 3638
hasta el nucleotide en la posicién 4132, la secuencia de nucleétidos de SEQ ID N° 7 desde el
nucleétido en la posicién 1781 hasta el nucleétido en la posicién 2276.

En una realizacion adicional, la molécula de ADN recombinante comprende una molécula de ADN que comprende
una secuencia de nucleétidos que tiene al menos 90% de identidad de secuencia con una secuencia de nucleotidos
de aproximadamente 400 nucleétidos consecutivos del extremo 5 del promotor FB8-like2 de SEQ ID N° 2 que
precede a la molécula de ADN que comprende la region de especificidad de fibra, en donde la molécula de ADN que
comprende una secuencia de nucleétidos que tiene al menos 90% de identidad de secuencia con una secuencia de
nucleétidos de aproximadamente 400 nucleétidos consecutivos del extremo 5 del promotor FB8-like2 de SEQ ID N°
2 se puede seleccionar de la secuencia de nucledtidos de SEQ ID N° 5 desde el nucleétido en la posicion 61 hasta el
nucledtido en la posicion 475, la secuencia de nucleotidos de SEQ ID N° 6 desde el nucledtido en la posicion 2787
hasta el nucleétido en la posicién 3202, la secuencia de nucleétidos de SEQ ID N° 7 desde el nucleétido en la
posicion 1047 hasta el nucleétido en la posicion 1464.
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En aun otra realizacién, la molécula de ADN recombinante comprende una secuencia de nucledtidos que tiene
aproximadamente 90% de identidad de secuencia con la secuencia de nucledtidos de SEQ ID N° 1 desde el
nucleétido en la posicion 1 hasta el nucleétido en la posicion 1053.

Las moléculas de ADN recombinante aqui descritas anteriormente son promotoras o regiones promotoras que
fomentan la expresion selectiva de la fibra de una region codificante operativamente enlazada a la misma, en donde
la expresion selectiva de la fibra puede incrementarse en comparaciéon con un promotor FB8-like2.

También es un objeto de la invencion proporcionar genes quiméricos o moléculas de ADN recombinante que
comprenden las siguientes regiones de ADN enlazadas operativamente:

a. un promotor o una regién promotora que comprende una molécula de ADN recombinante tal como
se describe anteriormente en esta memoria;

b. un ADN que codifica una molécula de ARN biolégicamente activa; y, opcionalmente,

C. una region de terminacion de la transcripcion o una region de terminacion de la transcripcion y

de poliadenilacion.

La invencion también proporciona células vegetales de algodoén, plantas de algodén o fibras de algodén que
comprenden una molécula de ADN recombinante que tiene actividad promotora selectiva de fibra o un gen quimérico
como se describe en esta memoria.

En aun otra realizacién, se proporciona un método para producir una célula de planta de algodén o planta
transgénica, que comprende la etapa de proporcionar una célula de una planta de algodén con una molécula de
ADN recombinante tal como se describe en esta memoria y opcionalmente regenerar una planta de algodén a partir
de dicha célula de planta de algodén.

La invencidon proporciona, ademas, un método para aumentar la selectividad de la expresion de un ARN
bioldgicamente activo en células de fibra de una planta de algodon, que comprende proporcionar células de dicha
planta de algodén con un gen quimérico que comprende un promotor selectivo de fibra recombinante tal como se
describe en esta memoria.

Aun otro objeto de la invencion es proporcionar el uso de un promotor especifico para fibras recombinante tal como
se describe en esta memoria para expresar un ARN biolégicamente activo selectivamente en células de fibras de
una planta de algodon.

Breve descripcion de los dibujos

Figura 1: Secuencia de nucledtidos de la region promotora recombinante FB8-like2_FSR. La secuencia de
nucledtidos en fuente normal corresponde a la secuencia de nucleétidos de la region promotora selectiva para fibras
FB8-like2. Los nucledtidos indicados en negrita corresponden a una porciéon del promotor especifico para fibras de
un gen de proteina de transferencia de lipidos de algodon (FDSItp4; Delaney et al. 2007, Plant and Cell Physiol. 48:
1426-1437) que comprende una region de especificidad para fibras de 84 pb rica en AT (FSR), indicada en negrita,
fuente cursiva que esta subrayada. La secuencia de nucleétidos corresponde a SEQ ID N° 1.

Figura 2: Comparacion de las secuencias de nucledtidos de la regién promotora FB8-like2 (SEQ ID N° 2) y la region
promotora recombinante FB8like2_FSR (SEQ ID N° 1).

Figura 3: Comparacion de las secuencias de nucledtidos de la regiéon promotora especifica para fibras de Fblate (4-
4) descrita en la solicitud de patente WO96/40924 y representada en el listado de secuencias como SEQ ID N° 6; la
region promotora especifica para fibra de Fblate2, descrita en la patente US 6 211 430 y representada en el listado
de secuencias como SEQ ID N° 7: la regidon promotora especifica para fibras FB8-like1, descrita en la solicitud de
patente 2013/0081154 y representada en la listado de secuencias como SEQ ID N° 5; y la regidon promotora
especifica para fibras FB8-like2, descrita en la solicitud de patente EP13189991 y representada en el listado de
secuencias como SEQ ID N° 2.

Descripcion detallada

El listado de secuencias comprende las secuencias 1 a 8 y se creo el 26 de septiembre de 2014.

Tal como se utiliza en esta memoria, la expresion "que comprende" se debe interpretar como que especifica la

presencia de las caracteristicas, numeros enteros, etapas o componentes establecidos, pero no excluye la presencia

o adicion de una o mas caracteristicas, nimeros enteros, etapas o componentes, o grupos de los mismos. Asi, p. €j.,
4
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un acido nucleico que comprende una secuencia de nucleétidos puede comprender mas nucleétidos que los citados
realmente, es decir, puede estar incrustado en un acido nucleico mas grande. Un gen quimérico, tal como se
describira mas adelante, que comprende un acido nucleico que se define funcional o estructuralmente puede
comprender acidos nucleicos adicionales, etc. Sin embargo, en el contexto de la presente divulgacion, la expresion
"que comprende” también incluye "que consiste en”. En otras palabras, la terminologia relativa a un acido nucleico
"que comprende" una determinada secuencia de nucledtidos, tal como se utiliza a lo largo del texto, se refiere a un
acido nucleico o proteina que incluye o contiene al menos la secuencia descrita, de modo que otras secuencias de
nucleétidos o de aminoacidos pueden incluirse en el extremo 5 (o N-terminal) y/o 3’ (o C-terminal), p. €j., (la
secuencia de nucledtidos de) una proteina marcadora seleccionable, (la secuencia de nucleétidos de) un péptido de
transito y/o una secuencia conductora 5’ 0 una secuencia remolque 3’.

La presente invencion se basa en el descubrimiento inesperado de que la inclusién de una regién de especificidad
para la fibra derivada del promotor del gen de algodén que codifica la proteina de transferencia de lipidos de algoddn
Fsltp4, en el promotor del gen FB8like2 (SEQ ID N° 2), que impulsa la expresion de una manera selectiva para la
fibra, aumenta la expresioén selectiva para la fibra del promotor recombinante. Esto se puede observar, en particular,
comparando las frecuencias de transformacion obtenidas con un vector que comprende un gen de quitina-sintasa y
una glutamina:fructosa-6-fosfato amidotransferasa bajo el control de dicho promotor recombinante, con las
frecuencias de transformacion obtenidas con un vector que comprende el mismo gen, pero bajo el control del
promotor del gen FB8 like2.

En un aspecto, la presente solicitud describe una molécula de ADN recombinante que comprende, en orden, una
molécula de ADN que comprende una region de especificidad para la fibra de un promotor del gen de la proteina de
transferencia de lipidos de algodon, operativamente enlazada a una molécula de ADN que comprende una
secuencia de nucledtidos que tiene al menos 90% de identidad de secuencia con una secuencia de nucleétidos de
aproximadamente 500 nucleétidos consecutivos del extremo 3' del promotor FB8-like2 de SEQ ID N° 2.

En otro aspecto, la molécula de ADN recombinante puede comprender, ademas, una region de ADN que comprende
una secuencia de nucledétidos que tiene al menos 90% de identidad de secuencia con una secuencia de nucleotidos
de aproximadamente 400 nucledtidos consecutivos del extremo 5' del promotor FB8-like2 de SEQ ID N° 2, que
precede a la molécula de ADN que comprende la region de especificidad de la fibra.

Tal como se demuestra en la Figura 3, las secuencias de nucledtidos de las regiones promotoras selectivas para
fibras del gen FB8-like2, el gen FB8-like1, el gen Fblate (4-4) y el gen Fblate2 comparten un alto grado de identidad
de secuencia de nucledtidos (90 % o mas) en la region justo aguas arriba del coddn de iniciacion ATG, entre las
posiciones de nucleétidos 427-959 de la region promotora FB8-like2 (SEQ ID 1; correspondiente a las posiciones de
nucledtidos 558-1090 en la regién promotora recombinante FB8-like2_FSR de SEQ ID N° 2), entre las posiciones de
nucleotidos 913-1437 de la region promotora FB8-like1 (SEQ ID N° 5), entre las posiciones de nucledtidos 3640-
4164 de la region promotora Fblate (SEQ ID N° 6) o entre las posiciones de nucleétidos 1783-2314 de la region
promotora Fblate2 (SEQ ID N° 7), y se espera que estas regiones se puedan intercambiar entre si.

Por consiguiente, en aun otro aspecto, la regiéon de ADN de la molécula de ADN recombinante que comprende una
secuencia de nucledtidos que tiene al menos 90% de identidad de secuencia con una secuencia de nucleétidos de
aproximadamente 500 nucledtidos consecutivos del extremo 3' de la region promotora FB8-like2 de SEQ ID N° 2
puede seleccionarse de la secuencia de nucleétidos de SEQ ID N° 1 desde el nucleétido en aproximadamente la
posicion 558 hasta el nucledtido en la posicién 1090, la secuencia de nucleétidos de SEQ ID N° 2 desde el
nucledtido en la posicion 427 hasta el nucleétido en aproximadamente la posicién 922, la secuencia de nucleétidos
de SEQ ID N° 5 desde el nucledtido en aproximadamente la posicion 911 hasta el nucledtido en la posicion 1405, la
secuencia de nucledtidos de SEQ ID N° 6 desde el nucleoétido en la posiciéon 3638 hasta el nucledtido en la posicion
4132, o la secuencia de nucleotidos de SEQ ID N° 7 desde el nucleétido en la posicion 1781 hasta la posicion del
nucledtido 2276.

Tal como se demuestra en la Figura 3, las secuencias de nucledtidos de las regiones promotoras selectivas para
fibras del gen FB8-like2, el gen FB8-like1, el gen Fblate (4-4) y el gen Fblate2 comparten un alto grado de identidad
de secuencia de nucleétidos (90% o mas) en la secuencia de nucleétidos correspondiente a la region 5’ del promotor
o region promotora FB8-like2 entre las posiciones de nucledtidos 1-428 de la region promotora FB8-like2 (SEQ ID 1;
correspondiente a las posiciones de nucledtidos 1-426 en la regidon promotora recombinante FB8-like2_FSR de SEQ
ID N° 2), entre las posiciones de nucledtidos 61-475 de la region promotora FB8-like1 (SEQ ID N° 5), entre las
posiciones de nucleétidos 2787-3202 de la regidon promotora Fblate (SEQ ID N° 6) o entre las posiciones de
nucleotidos 1047-1464 de la region promotora Fblate2 (SEQ ID N° 7), y se espera que también estas regiones se
puedan intercambiar entre si.
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La regiéon de especificidad de la fibra del promotor del gen FTLSp4 de algoddén es una region rica en AT que
interactua con el factor de transcripcion GhAT1 de AT-Hook. Las regiones de especificidad para fibras adecuadas
comprenden una secuencia de nucledtidos que tiene al menos 90% o 95% de identidad de secuencia o son
idénticas a la secuencia de nucledtidos de SEQ ID N° 4, tal como la secuencia de nucleétidos de SEQ ID N° 3.

Una realizacion particular de la invencién es la molécula de ADN recombinante que comprende la secuencia de
nucleétidos de SEQ ID No. 1 desde el nucledtido en la posicion 1 hasta el nucledtido en la posicion 1053.

También se proporciona un ADN promotor selectivo de fibras que comprende una secuencia de nucleétidos que
tiene al menos 95%, al menos 96%, al menos 97%, al menos 98%, al menos 99% de identidad de secuencia con o
que es idéntico a la secuencia de nucleétidos de SEQ ID N° 1 entre la posicion de nucledtido 1 y 1053.

Los acidos nucleicos aislados de este aspecto se denominan en lo sucesivo "promotor" o "regién promotora".

Métodos para evaluar si una secuencia de acido nucleico como la descrita anteriormente, que en la presente
solicitud representa una secuencia promotora, es capaz de inducir la expresion de un gen quimérico en el que esta
comprendida o, en particular, una secuencia de acido nucleico enlazada operativamente a esto, de una manera
preferente de fibras son conocidos por la persona experta.

Por ejemplo, se pueden realizar estudios de genes informadores con el fin de evaluar la funcién que induce la
expresion de una secuencia de acido nucleico. Esto incluye enlazar operativamente la secuencia de acido nucleico
de la invencién a un gen informador tal como GUS, introducir la construccion de acido nucleico resultante en una
planta o célula vegetal, tal como en una planta de algodon, y evaluar la induccion de la expresion de dicho gen
informador en diferentes tejidos de dicha planta, como también se describira con mayor detalle mas adelante.

Tal como se utiliza en esta memoria, el término "promotor" designa cualquier secuencia de acido nucleico, tal como
una secuencia de ADN, que se reconoce y se une (directa o indirectamente) por una ARN polimerasa dependiente
de ADN durante el inicio de la transcripcion, lo que resulta en la generacion de una molécula de ARN que es
complementaria al ADN franscrito. A esta region también se la pueda aludir como "region reguladora 5’ ". Los
promotores suelen ubicarse aguas arriba de la region 5' no traducida (UTR) que precede a la secuencia codificante
de la proteina que se ha de transcribir y tienen regiones que actian como sitios de unién para la ARN polimerasa Il y
otras proteinas, tales como los factores de transcripcién, para iniciar la transcripcion de una secuencia enlazada
operativamente. Los promotores pueden contener sub-elementos (es decir, motivos promotores) tales como cis-
elementos o dominios potenciadores que regulan la transcripcion de genes enlazados operativamente. El promotor y
una UTR 5' conectada también se conocen como "regién promotora".

Los expertos en la técnica pueden determinar la confirmacién de una actividad del promotor para una secuencia
promotora o un fragmento promotor funcional o regién promotora, por ejemplo, utilizando una construccion de
promotor-informador que comprende la secuencia promotora enlazada de manera operativa a un marcador
facilmente puntuable tal como se explica adicionalmente en esta memoria. La capacidad de expresion preferente de
fibra de los fragmentos o variantes identificados o generados del promotor descrito en esta memoria puede testarse
convenientemente mediante el enlace operativo de dichas secuencias de acido nucleico a una secuencia de
nucledtidos que codifica un marcador facilmente puntuable, p. €j., un gen beta-glucuronidasa, introduciendo un gen
quimérico de este tipo en una planta y analizando el patrén de expresion del marcador en las células de fibra en
comparacion con el patrén de expresion del marcador en otras partes de la planta. Otros candidatos para un
marcador (o un gen informador) son cloranfenicol acetil transferasa (CAT), beta-galactosidasa (beta-GAL) y
proteinas con propiedades fluorescentes o fosforescentes, tales como la proteina verde fluorescente (GFP) de
Aequora victoria o luciferasa. Para confirmar la funcidon del promotor, una secuencia de acido nucleico que
representa el promotor estd enlazada operativamente a la secuencia codificante de un gen marcador (informador)
mediante técnicas de ADN recombinante bien conocidas en la técnica. El gen informador esta enlazado de manera
operativa aguas abajo del promotor, de modo que las transcripciones que se inician en el promotor proceden a
través del gen informador. El casete de expresion que contiene el gen informador bajo el control del promotor puede
introducirse en un tipo de célula apropiado mediante técnicas de transformacion bien conocidas en la técnica y
descritas en otra parte en esta solicitud. Para analizar la proteina informadora, se preparan lisados celulares y se
realizan los ensayos apropiados, que son bien conocidos en la técnica, para la proteina informadora. Por ejemplo, si
la CAT fuera el gen informador de eleccion, los lisados de células transfectadas con construcciones que contienen
CAT bajo el control de un promotor en estudio se mezclan con cloranfenicol isotdpicamente marcado y acetil-
coenzima A (acetil-CoA). La enzima CAT transfiere el grupo acetilo de acetil-CoA a la posicion 2 o 3 del
cloranfenicol. La reaccion se monitoriza mediante cromatografia en capa fina, que separa el cloranfenicol acetilado
del material que no ha reaccionado. Los productos de reaccion se visualizan entonces mediante autorradiografia. El
nivel de actividad de la enzima corresponde a la cantidad de enzima que se hizo, la cual, a su vez, revela el nivel de
expresion y la funcionalidad preferencial de la fibra del promotor o fragmento o variante del mismo. Este nivel de
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expresion también puede compararse con otros promotores para determinar la fuerza relativa del promotor en
estudio. Una vez que se confirma la actividad y la funcionalidad, se pueden emplear analisis de mutacién y/o
delecion adicionales para determinar, p. €j., una regién promotora minima y/o secuencias requeridas para iniciar la
transcripcion. Por lo tanto, las secuencias pueden eliminarse en el extremo 5' de la region promotora y/o en el
extremo 3' de la regién promotora, o dentro de la secuencia promotora y/o pueden introducirse sustituciones de
nucledtidos. Estas construcciones se introducen nuevamente en las células y se determina su actividad y/o
funcionalidad.

En lugar de medir la actividad de una enzima informadora, la actividad (y funcionalidad) del promotor de la
transcripcién también se puede determinar midiendo el nivel de ARN que se produce. Este nivel de ARN, tal como
ARNm, se puede medir en un solo tiempo o en multiples tiempos y, como tal, el aumento mdltiplo puede ser un
aumento multiplo promedio o un valor extrapolado derivado de valores medidos experimentalmente. Como es una
comparacion de niveles, se puede utilizar cualquier método que mida los niveles de ARNm. En un ejemplo, el tejido
u organos comparados son una semilla o tejido de semilla tal como fibras con una hoja o tejido de hoja. En otro
ejemplo, se comparan multiples tejidos u 6rganos. Un ejemplo de comparaciones multiples son las células de fibra
en comparacion con 2, 3, 4 o mas tejidos u érganos seleccionados del grupo que consiste en tejido floral, apice
floral, polen, hoja, embrion, brote, primordios de la hoja, apice del brote, raiz, punta de la raiz, tejido vascular y
cotiledon. Tal como se utiliza en esta memoria, ejemplos de 6rganos de plantas son semilla, hoja, raiz, etc., y
ejemplos de tejidos son primordios de la hoja, vértice del brote, tejido vascular, etc. La actividad o fuerza de un
promotor puede medirse en términos de la cantidad de ARNm o la acumulaciéon de proteinas que produce
especificamente, con relacién a la cantidad total de ARNm o proteina. El promotor expresa una secuencia de acido
nucleico enlazada operativamente, por ejemplo, a un nivel superior a aproximadamente 0,1%, aproximadamente
0,2%, superior a aproximadamente 0,5, 0,6, 0,7, 0,8 o aproximadamente 0,9%, superior a aproximadamente 1%,
2%, 3%, 4%, 5%, 6%, 7%, 8% o aproximadamente 9%, superior a aproximadamente 10% del ARNm total de la
célula en la que esta contenido. Alternativamente, la actividad o fuerza de un promotor se puede expresar con
relaciéon a un promotor bien caracterizado para el cual se evalué previamente la actividad transcripcional.

Tal como se utiliza en esta memoria, la expresion "porcentaje de identidad de la secuencia” se refiere al porcentaje
de nucledtidos idénticos entre dos segmentos de una ventana de ADN optimamente alineada. El alineamiento
optimo de secuencias para alinear una ventana de comparacién es bien conocido por los expertos en la técnica y
puede realizarse mediante herramientas tales como el algoritmo de homologia local de Smith y Waterman
(Waterman, M. S., Chapman & Hall. Londres, 1995), El algoritmo de alineamiento de homologia de Needleman y
Wunsch (1970), el método de busqueda de similitud de Pearson y Lipman (1988), y preferiblemente mediante
implementaciones computarizadas de estos algoritmos, tales como GAP, BESTFIT, FASTA y TFASTA disponibles
como parte del GCG (Marca Registrada), Wisconsin Package (Marca Registrada de Accelrys Inc., San Diego, Calif.).
Una "fraccion de identidad" para secuencias alineadas de una secuencia de ensayo y una secuencia de referencia
es el numero de componentes idénticos que son compartidos por las dos secuencias alineadas, dividido por el
numero total de componentes en el segmento de la secuencia de referencia, es decir, la secuencia de referencia
completa o una parte mas pequefia definida de la secuencia de referencia. El porcentaje de identidad de secuencia
se representa como la fracciéon de identidad por 100. La comparacién de una o mas secuencias de ADN puede ser
una secuencia de ADN de longitud completa o una parte de la misma, o una secuencia de ADN mas larga.

Los promotores o regiones promotoras, selectivos de fibras, tal como se describen en esta memoria, pueden
utilizarse para expresar regiones codificantes de interés en una planta de algodén de una manera selectiva de fibra.
Para este fin, la célula vegetal de algodon puede proporcionarse con un transgén que comprende las siguientes
regiones de ADN enlazadas operativamente: (a) un promotor o regiéon promotora tal como se describe en esta
memoria; (b) un ADN que codifica una molécula de ARN biolégicamente activa; y opcionalmente una region de
terminacion de la transcripcion o una region de terminacion de la transcripcion y poliadenilacion, preferiblemente
funcional en una célula vegetal tal como una célula vegetal de algodon.

Tal como se utiliza en esta memoria, “un ARN biolégicamente activo” puede traducirse adicionalmente en un
polipéptido o el ARN puede ejercer una actividad biolégica propia, como lo ejemplifican las moléculas de ARN
inhibidoras que disminuyen los niveles de ARNm de sus proteinas diana disponibles para su traduccion a dicha
proteina diana. Esto se puede lograr a través de técnicas bien establecidas que incluyen co-supresion (supresion de
ARN sentido), ARN anti-sentido, ARN de doble cadena (ARNds), ARNsi o microARN (miARN). Otras moléculas de
ARN biolégicamente activas a modo de ejemplo pueden ser ribozimas que catalizan su propia escision o la escision
de otros ARN. Al ADN que codifica un ARN biolégicamente activo también se le puede aludir como "region
codificante”.

El término "heterdlogo” se refiere a la relacion entre dos o mas secuencias de acidos nucleicos o proteinas que se
derivan de diferentes fuentes. Por ejemplo, un promotor es heterélogo con respecto a una secuencia de acido
nucleico enlazada operativamente, tal como una secuencia codificante, si tal combinacion normalmente no se
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encuentra en la naturaleza. Ademas, una secuencia particular puede ser "heterdloga" con respecto a una célula u
organismo en el que se inserta (es decir, no se produce de forma natural en esa célula u organismo particular). Por
ejemplo, el gen quimérico descrito en esta memoria es un acido nucleico heterdlogo.

La presente invencion también esta dirigida a células de plantas de algodén transgénicas y a plantas de algodon
transgénicas que comprenden una secuencia de acido nucleico tal como se describe arriba, es decir, un promotor,
una region promotora o gen recombinante como se describe en esta memoria, enlazado operativamente a la
secuencia de acido nucleico, que incluye una secuencia heteréloga de acido nucleico, tal como una region de ADN
que codifica un producto de expresion de interés.

Se puede producir una célula vegetal o planta transgénica introduciendo la secuencia o secuencias de acidos
nucleicos tal como se describe arriba en plantas o células vegetales. La "introduccién” en relacion con la presente
solicitud se refiere a la colocacion de informacion genética en una célula vegetal o planta por medios artificiales. Esto
puede efectuarse mediante cualquier método conocido en la técnica para introducir ARN o ADN en células
vegetales, protoplastos, callos, raices, tubérculos, semillas, tallos, hojas, plantulas, embriones, polen y
microesporas, otros tejidos vegetales o plantas enteras. Mas particularmente, la "introduccion" incluye una
integracion estable en el genoma de la planta.

Hay un cierto numero de métodos disponibles para introducir ADN en células de plantas de algodén o en plantas, ya
sea por transformacioén o por introgresion. La transformacion de algodén mediada por Agrobacterium se ha descrito,
p. €j., en la patente de EE.UU. 5.004.863, en la patente de EE.UU. 6.483.013 y el documento WO 2000/71733.

Las plantas también pueden transformarse por bombardeo de particulas: particulas de oro o wolframio se recubren
con ADN y luego se disparan en células de plantas jovenes o embriones de plantas. Este método también permite la
transformacion de plastidos vegetales. La transformacion del algodén por bombardeo de particulas se resefia, p. €.,
en el documento WO 92/15675.

Otros protocolos de transformacion e introgresion también se pueden encontrar en la patente de EE.UU. 7.172.881.

"Introgresion” significa la integracion de un gen en el genoma de una planta por medios naturales, es decir, cruzando
una planta que comprende el gen quimérico descrito en esta memoria con una planta que no comprende dicho gen
quimérico. La descendencia puede seleccionarse para aquellas plantas que comprenden el gen quimérico.

Las plantas que contienen al menos una secuencia de acido nucleico transformada se denominan "plantas
transgénicas". Transgénico y recombinante se refieren a un organismo huésped tal como una planta en la que se ha
introducido una molécula de acido nucleico heterdloga (p. €j., la secuencia de acido nucleico, el gen quimérico o el
vector tal como se describe en esta molécula). El acido nucleico puede integrarse de manera estable en el genoma
de la planta. Métodos especificos para la introduccién se describen en relacién con los métodos descritos en esta
memoria.

La célula vegetal puede ser una célula vegetal de algodén.

"Algodon" o "planta de algodon”, tal como se utiliza en esta memoria, puede ser cualquier especie del género
Gossypium util para cultivar fibras de algodén de cosecha. Las especies de algodon mas utilizadas son Gossypium
barbadense, G. hirsutum, G. arboreum'y G. herbaceum. Especies adicionales incluyen G. africanum'y G. raimondii.
También se incluye la progenie de cruces de cualquiera de las especies anteriores con otras especies o cruces entre
dichas especies.

Plantas de algodén incluyen, pero no se limitan a las siguientes variedades: Coker 312, Coker 310, GSC25110,
FIBERMAX 819, Siokra 1-3, T25, GSA75, Acala SJ2, Acala SJ4, Acala SJ5, Acala SJ-C1, Acala B1644 , Acala
B1654-26, Acala B1654-43, Acala B3991, Acala GC356, Acala GC510, Acala GAM1, Acala C1, Acala Royale, Acala
Maxxa, Acala Prema, Acala B638, Acala B1810, Acala B2724, Acala B4894, Acala B5002, "picker" Siokra no Acala,
"stripper" variedad FC2017, Coker 315, STONEVILLE 506, STONEVILLE 825, DP50, DP61, DP90, DP77, DES119,
McN235, HBX87, HBX191, HBX107, FC 3027, CHEMBRED A1, CHEMBRED A2, CHEMBRED A3 , CHEMBRED
A4, CHEMBRED B1, CHEMBRED B2, CHEMBRED B3, CHEMBRED C1, CHEMBRED C2, CHEMBRED C3,
CHEMBRED C4, PAYMASTER 145, HS26, HS46, SICALA, PIMA S6 ORO BLANCO PIMA, FIBERMAX FM5013,
FIBERMAX FM5015, FIBERMAX FM5017, FIBERMAX FM989, FIBERMAX FM958, FIBERMAX FM832, FIBERMAX
FM991, FIBERMAX FM819, FIBERMAX FM800, FIBERMAX FM960, FIBERMAX FM966, FIBERMAX FM981,
FIBERMAX FM5035, FIBERMAX FM5044, FIBERMAX FM5045, FIBERMAX FM5013, FIBERMAX FM5015,
FIBERMAX FM5017 o FIBERMAX FM5024 y plantas con genotipos derivados de los mismos.
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Una célula de una planta de algodén puede ser cualquier célula que comprenda esencialmente la informacion
genética necesaria para definir una planta de algodén, que puede, ademas del gen quimérico descrito en esta
memoria, complementarse con uno o mas transgenes adicionales. Las células pueden derivarse de los diversos
organos y/o tejidos que forman una planta de algoddn, incluidos, pero no limitados a frutos, semillas, embriones,
tejido reproductor, regiones meristematicas, tejido calloso, hojas, raices, brotes, flores, tejido vascular, gametofitos,
esporofitos, polen y microesporas.

La presente solicitud también describe una planta transgénica que consiste en células de plantas de algodon
transgénicas descritas anteriormente en esta memoria, o que comprenden el gen quimérico o el vector descrito en
esta memoria, integrado de manera estable en el genoma de la planta. Esto puede efectuarse mediante protocolos
de transformacién descritos en otras partes de esta solicitud.

Ademas, se describen en esta memoria fibras de algodon y aceite de semilla de algodon que se pueden obtener o
se obtienen a partir de las plantas descritas en esta memoria. Fibras de algodén descritas en esta memoria pueden
distinguirse de otras fibras aplicando el método de deteccion descrito en el documento W02010/015423 y
comprobando la presencia del promotor recombinante o los genes quiméricos tal como se describe en esta memoria
en las fibras. Por consiguiente, el acido nucleico de al menos parte de las regiones promotoras descritas en esta
memoria también se puede utilizar para rastrear las paredes celulares, en particular las fibras de algodén de acuerdo
con la invencién.

Las plantas o semillas de algodén que comprenden el gen quimérico descrito en esta memoria u obtenidas mediante
los métodos descritos en esta memoria pueden tratarse adicionalmente con herbicidas del algodén, tales como
Diuron, Fluometuron, MSMA, Oxifluorfen, Prometrina, Trifluralina, Carfentrazona, Cletodim, Fluazifop-butil, Glifosato,
Norflurazon, Pendimetalina, Pritiobac-sodio, Trifloxisulfurona, Tepraloxidima, Glufosinato, Flumioxazin, Tidiazuron;
insecticidas del algoddn, tales como Acefato, Aldicarb, Clorpirifos, Cipermetrina, Deltametrina, Abamectina,
Acetamiprid, Emamectina Benzoato. Imidacloprid, Indoxacarb, Lambda-Cihalotrina, Spinosad, Tiodicarb, Gamma-
Cihalotrina, Spiromesifen, Poridalol, Flonicamid, Flubendiamida, Triflumuron, Rinaxipir, Beta-Ciflutrina, Spirotetramat,
Clotianidina, Tiametoxam, Tiacloprid, Dinetofuran, Flubendiamida, Ciazipir, Spinosad, Spinotoram, gamma
Cihalotrin, 4-[[(6-cloropiridin-3-il)metil](2,2-difluoretil)amino]furan-2(5H)-ona, Tiodicarb, Avermectina, Flonicamida,
Piridalil, Spiromesifen, Sulfoxaflor; y fungicidas del algoddn, tales como Azoxistrobina, Bixafen, Boscalid,
Carbendazim, Clorotalonil, Cobre, Ciproconazol, Difenoconazol, Dimoxistrobina, Epoxiconazol, Fenamidona,
Fluazinam, Fluopiram, Fluoxastrobina, Fluxapiroxad, Iprodiona, Isopirazam, Isotianilo, Mancozeb, Maneb,
Metominostrobina, Pentiopirad, Picoxistrobina, Propineb Protioconazol, Piraclostrobina, Quintozeno, Tebuconazol,
Tetraconazol, Tiofanato-metilo, Trifloxistrobina. Para un tratamiento con herbicidas de algodon, dichas plantas o
semillas de algoddn comprenden preferiblemente, ademas, un rasgo que confiere una tolerancia respectiva a los
herbicidas o son naturalmente tolerantes a un herbicida.

Los siguientes Ejemplos no limitantes describen la construccion de un promotor recombinante selectivo de fibras y la
construccion de genes quiméricos para la expresion selectiva en células de fibra en desarrollo. A menos que se
indique lo contrario en los Ejemplos, todas las técnicas de ADN recombinante se llevan a cabo de acuerdo con los
protocolos estandares descritos en Sambrook et al. (1989) Molecular Cloning: A Laboratory Manual, Segunda
edicién, Cold Spring Harbor Laboratory Press, NY y en los volimenes 1 y 2 de Ausubel et al. (1994) Current
Protocols in Molecular Biology, Current Protocols, EE.UU. Los materiales y métodos estandares para el trabajo
molecular de plantas se describen en Plant Molecular Biology Labfax (1993) por R.D.D. Croy, publicado
conjuntamente por BIOS Scientific Publications Ltd (Reino Unido) y Blackwell Scientific Publications, Reino Unido.

A lo largo de la descripcién y los Ejemplos, se hace referencia a las siguientes secuencias representadas en el
listado de secuencias:

SEQ ID N° 1: secuencia de nucleotidos de la region promotora recombinante FB8-like2_FSR.

SEQ ID N° 2: secuencia de nucleotidos de la regién promotora selectiva de fibras de un gen FB8-like2 de
Gossypium hirsutum (también descrito en el documento EP13189991).

SEQID N° 3: secuencia de nucleotidos de la regién FSR del promotor del gen de algodén que codifica la
proteina de transferencia de lipidos de algodon Fsltp4.

SEQID No4:  secuencia de nucledtidos de la region FSR del nicleo del promotor del gen de algodén que
codifica la proteina de transferencia de lipidos de algodoén Fsltp4.

SEQ ID N° 5: secuencia de nucleodtidos de la regién promotora selectiva de fibras de un gen FB8-like1 de
Gossypium hirsutum (también descrito en el documento US2013/0081154).
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SEQ ID N° 6: secuencia de nucleotidos de la regién promotora del gen Fblate de Gossypium hirsutum (region
promotora 4-4; también descrita en el documento US 6.211.430).

SEQID N° 7: secuencia de nucledtidos de la region promotora del gen Fblate2 de Gossypium hirsutum (también
descrita en el documento W096/40924).

SEQ ID N° 8: secuencia de nucleotidos del T-ADN del vector pTDBI263.

Ejemplos

Ejemplo 1: Construccién de una region promotora de FB8like2_FSR recombinante

La region promotora recombinante FB8like2_FSR se construy6 insertando la region de especificidad para la fibra
(FSR) y algunas secuencias flanqueantes del promotor FSltp4 de algodon (Delaney et al. 2007, Plant Cell Physiol.
48(10): 1426-1437) en el promotor Fb8-like-2 entre las posiciones 426 y 427. Esta FSR suprime la actividad del
promotor fuera de las células de fibra de algodon.

La secuencia del promotor quimérico que figura mas adelante se proporciona en la Figura 1 (la secuencia en la
fuente normal procede de Fb8-like-2, la secuencia de nucledtidos en negrita se origina en el promotor Fsltp4,
incluida la FSR, indicada en negrita, cursiva, subrayada fuente).

El sitio de insercion de la FSR se eligid de tal manera que la distancia entre la FSR y el sitio de inicio de la
transcripcion era similar dentro del promotor recombinante a la del promotor Fsltp4 y en un punto en donde el
promotor Fb8-like-1 relacionado (y los promotores 4-4 y Fblate2) también tenian una insercion (véase el
alineamiento en la Figura 3). De esta manera, se maximizé la posibilidad de que tanto la FSR como el promotor
sigan siendo funcionales.

La region promotora recombinante comprende asi:

a. posicion 1 a posicion 426: secuencia de nucleétidos de la region promotora FB8like2 (SEQ ID N° 2)
de la posicion 1 a 426

b. posicion 427 a posicion 557: secuencia de nucleétidos de la SEQ ID N° 3 (incluida la regién FSR)

C. posicion 558 a posicion 1090: secuencia de nucleétidos de la region promotora de FB8like2 (SEQ

ID N° 2) desde la posicion 427 a 959.

Ejemplo 2: Expresion de quitina sintasa y gfa bajo el control de la region promotora FB8like2_FSR en
algodon

La quitina sintasa se puede expresar en plantas de algodon para aumentar las cargas positivas en la fibra de
algoddén mediante la introduccién de polimeros de quitina en la pared celular de la fibra. Para ello, es importante la
expresion preferente de fibras o especifica de fibras, ya que las plantas transformadas con un gen de quitina sintasa
en su mayoria no muestran un fenotipo apreciable si el promotor que controla la expresion de la quitina sintasa esta
impulsando la expresion en muchos otros tejidos o tipos de células distintos de las células de fibra.

Se genero el siguiente vector de T-ADN que comprende genes quiméricos de acuerdo con la invencion: Vector de T-
ADN (pTDBI263) que comprende una secuencia de acido nucleico que codifica el gen de la quitina sintasa 2 de
Neurospora crassa que comprende una sefial que fija como objetivo el Golgi de Arabidopsis thaliana bajo el control
de la region promotora recombinante FB8like2_FSR y que, ademas, comprende un gen epsps recombinante como
gen marcador seleccionable, asi como un gen recombinante que comprende la regién codificante de gfa (glutamina:
fructosa-6-fosfato amidotransferasa) de E. coli (Frohberg y Essigmann, 2006) bajo el control de la region promotora
FB8like2_FSR. La secuencia de nucledtidos del T-ADN de este vector se representa en SEQ ID N° 8. Los elementos
genéticos del vector se indican en las caracteristicas de la SEQ ID N° 8.

Este vector se transfiri6 a una cepa de Agrobacterium apropiada que se utilizd para transformar la variedad de
algoddén Coker312-17. Las frecuencias de transformacion se determinaron y compararon con experimentos de
transformacion con vectores similares, pero en los que la quitina sintasa y gfa estan bajo el control de otros
promotores selectivos de fibras. También se incluyé un vector de T-ADN control que no comprendia las regiones
codificantes "deletéreas”. Los resultados se resumen en la Tabla 1.

Tabla 1: Eficiencia de transformacion y porcentaje de plantas fértiles obtenidas.
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Experimento |Construccion Promotor(es) Eficiencia de_’ % Fertilidad
(chs/gfa) Transformacion (%
pTIB358 | Fb8-like-1/Fb8-like-1 | 7,0 38
- pTIB359 | Fb8-like-2/Fb8-ike-2 | 7,8 28
= pTIB360 | FS18/SCW-PRP 9,7 95
£ [omsi fsowrwrss e Tu
= e .
i pTDBIZ63 | oo FSR 23,8 35
n pTIF78 - 234 35
pTIB344 | FS18/FS18 7,4 20
pTIB345 | SCW-PRP/SCW-PRP | 9.2 14
5 pTIB348 | Fb-B6-1/Fb-B6-1 0,2 0
= pTIB349 | Fb-B6-2/Fb-B6-2 0,5 40
= pTIB362 | FS18/Fb-B6-1 5,4 13
o pTIB363 | SCW-PRP/Fb-B6-1 | 65 23
o Fo8like2 FSRIFDS-
n PTDBIZOS | e FoR 20,0 35

Como se puede deducir de los resultados resumidos en la Tabla 4, vectores de T-ADN que comprenden las regiones
promotoras recombinantes de la invencién para impulsar la expresiéon de quitina sintasa y la region codificante de gfa
dieron como resultado eficiencias de transformacion significativamente mas altas que cuando se utilizan vectores de
T-ADN con otras regiones promotoras selectivas de fibras, similares a los experimentos de transformacion que
utilizan un vector de T-ADN "neutro". Ademas, el porcentaje de plantas fértiles obtenidas fue similar al obtenido
cuando se utiliza un vector de T-ADN neutro. Se piensa que estas frecuencias incrementadas son provocadas por la
menor expresion de gfa y quitina sintasa fuera de las fibras, ya que dicha expresion fuera de las fibras provoca
fenotipos no deseados, y puede ser perjudicial para las células vegetales distintas de las células de la fibra

(iniciacion).
LISTADO DE SECUENCIAS

<110> Bayer CropScience NV

<120> Promotor recombinante con expresion incrementada especifica de fibras

<130> BCS14-2010
<160> 8

<170>PatentIn version 3.5
<210>1

<211> 1090

<212> AND

<213> Secuencia Artificial

<220>

<223> Promotor FB8-like2::FSR recombinante
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<220>

<221> caracteristica miscelanea
<222> (1)..(426)
<223> extremo 3' de promotor FB8-like2

5 <220>

<221> caracteristica miscelanea
<222> (427)..(557)
<223> region FSR de promotor FSltp4

<220>
10

<222> (558)..(1090)
<223> extremo 5' de promotor FB8-like2

<400> 1

15

<210> 2

aagcttaaaa
aatggcttct
accatatctt
tttggtgaat
agttggctgg
gcctataatg
aaattaaaac
tagtcgattt
atatatttat
aaaagagtaa
gagaataaat
actcttaace
gaacatcecca
actcgaatca
aacatttttt
catagattga
tggtacaaac
gcttgctaca

ttggttaace

<211> 959

20

<212> ADN

<221> caracteristica miscelanea

tecacttateca
tttgtttctt
tttttattat
gtgacagtgg
tetacccaag
gataaaggca
aaggtggget
tatattagtt
aaaaatttat
aatttataat
tctataacaa
aaaataaaaa
cttataatet
aatgctctca
ttcatatatt
geaccttttt
aacgtggagc

catagacaac

<213> Gossypium hirsutum

<400> 2

ES 2700377 T3

atttcaaaaa
tttcttgcaa
gttttaacat
ggatatacgt
agtgatcaaa
ctttgtctag
ggtcacacca
ccatggcata
attaaaacta
ttatcataat
agacaattta
attcaaatca
tacateccecg
caaactatta
tgaaagatta
aacataattc
caaatcccac

aatccacaca

cagaggttag
acggtggaga
ataatattaa
aaagtatata
ttttgagetg
ttcaactget
aaaaaataaa
cogocctggaa
aatgaaattt
tttatagaaa
gtaaaaatgt
aattaaccaa
taatcttatt
tctaaataaa
tattttgtat
caccataagt
caaaccatct

aaaatacact

12

ccgaatgeta
gaagagggaa
taatttaatc
acattatact
ccetbcaatga
cacagaataa
atattaatgt
aaggaaaatt
tagttgaaat
ttgagactaa
ccttttaggt
ataagataat
atgaaaagta
gaaaaacact
ttttacgtaa
caattatgta
ctcatcectct

taaaattectt

agagcttaaa
atgaagattg
ataattatac
ttttgeaage
gcecaattttt
tgttaaaatg
ggtgtttggt
catgtaaata
agttaagtta
aaaacattaa
aattttaagt
ataacatacg
atcttatatt
taatttttat
aaatatttga
gatgagaaat
cctataaaag

ttctttctat

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

$00

960

1020

1080

1020
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<210>3

aagcttaaaa
aatggcttcet
accatatctt
tttggtgaat
agttggctygg
goectataatg
aaattaaaac
tagtecgaatt
ctataacaaa
aaataaaaaa
ttataatctt
atgectetecac
tcatatattt
caccttttta
acgtggagee

atagacaaca

<211> 131
<212> ADN
<213> Gossypium hirsutum

<220>

tcacttatea
tttgtttett
tttttattat
gtgacagtgg
tctacccaag
gataaaggca
aaggtgggct
tatcataatt
gacaatttag
ttcaaatcaa
acatcccecgt
aaactattat
gaaagattat
acataattcecc
aaatcccace

atccacacaa

<221> caracteristica miscelanea
<222> (11)..(94)
<223> region de nucleo de FSR del promotor FSlip4

<400> 3

<210> 4

ES 2700377 T3

atttcaaaaa
tttettgeaa
gttttaacat
ggatatacgt
agtgatcaaa
ctttgtectag
ggtcacacca
ttatagaaat
taaaaatgtc
attaaccaaa
aatcttatta
ctaaataaag
attttgtatt
accataagte
aaaccatcte

aaatacactt

cagaggttag
acggtggaga
ataatattaa
aaagtatata
ttttgagetg
ttcaactget
aaaaaataaa
tgagactaaa
cttttaggta
taagataata
tgaaaagtaa
aaaaacactt
tttacgtaaa
aattatgtag
teatcctete

aaaattcttt

ccgaatgcta
gaagagggaa
taatttaatc
acattatact
ccttecaatga
cacagaataa
atattaatgt
aaacattaag
attttaagta
taacatacgg
tcttatatta
aatttttata
aatatttgac
atgagaaatt
ctataaaagg

tetttetatt

agagcttaaa
atgaagattg
ataattatac
ttttgeaage
gccaattttt
tgttaaaatg
ggtgtttggt
agaataaatt
ctcttaacca
aacatcccac
ctcgaatcaa
acattttttt
atagattgag
ggtacaaaca
cttgctacac

tggttaacc

attttatatt agttccatgg cataccgcct ggaazaaggaa aattcatgta aataatatat

ttataaaaat ttatattaaa actaaatgaa attttagttg aaatagttaa gttaaaaaga

gtaaaattta

<211> 84
<212> ADN
<213> Gossypium hirsutum

<400> 4

t

agttccatgg cataccgect ggaaaaggaa aattcatgta aataatatat ttataaaaat

ttatattaaa actaaatgaa attt

13

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
200

959

60
120

131

60

84
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<210>5

<211> 1437
<212> ADN
<213> Gossypium hirsutum

<400> 5

<210>6

catgattagt
aaacttaaaa
aatggcttct
accatatttt
tggtgaatgt
ttggctggte
ccataatgga
attaaaataa
ttatattacg
attttgagca
tgtaattaace
tattatttta
atttttectt
cottgatgat
ctttccacta
attaatacat
aattctataa
aaccaaacac
cttacttgta
actaaatgtt
ttttcatata
gagcacctte
acaacgtggyg

cacatagaca

<211> 4167
<212> ADN
<213> Gossypium hirsutum

<400> 6

tagatcaagc
tcatttatca
tttgtttett
tttattatgt
gacagtgggg
tacccaagag
taaaggcaat
ggtggcctgg
gaatgtaata
ttccatacta
tttaaattac
attaatttag
aatgttgaaa
ttatttatta
aatattttaa
aatttatcat
caaagacaat
aaaaattcaa
atcttacatt
gtcacaaatt
tttgaaagat
ttaacataat
gocaaatceoce

acaatccaca

ES 2700377 T3

ttttgagtct
atttgaacaa
tttgttgcaa
tttaacatat
agatacgtaa
tgatcaaagt
ttgtttagtt
tcacacacac
ttatatttta
taatttcgta
aagcataata
tectatttttt
caactcatgt
gtatattaat
ctatgattta
aattttatgg
ttagaaaaaa
atcaaatgaa
cccataattt
attatctaaa
tatattttgt
cocaccataa
accaaaccat

cacaaataca

tcaaaaacat
caaagcttgg
acggtggaga
aatattaata
agtatataac
ttgagctgee
caactgctea
aaasaaaaaac
aaataaaatt
tacataatat
ttaaattttg
caaaataaaa
tatacttcaa
tctgattata
taaatttatt
aaattgagac
atgtactttt
ctaaataaga
tattatgaaa
taaagaaaaa
atatttacgt
gtcaagtatg
cteteattet

cgttetttte

14

aaaaattaca
ccgaatgeta
gaagagggaa
atttaatecat
attatacttt
ttcaatgagce
cagaataatg
taatgttggt
atgttattta
taaaatatag
aatcaattaa
tttaaatcta
aattataagt
attatggtgg
tcaacatcgt
caagaaacat
aggtaatttt
taatataaca
aataatctta
cacttaattt
aaaaatattt
tagatgagaa
ctoctataaa

tttetatttg

aaaaaaaaac
agagcttaaa
atgaagattyg
aattatactt
ttgeaageag
caatttttge
ttaaaatgaa
tggttgaatt
gattcttaat
taatataaag
tttttattte
aataaaaata
attatattta
gatacaatcg
atatttactt
taagagaaca
aagtactctt
tacggaacat
tattactega
ttataacatt
gacatagatt
attggtacaa
aggcottgeta

attaacc

60

120

180

240

300

360

420

480

540

€00

660

720

780

840

800

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1437



actaaaggga
cacecgtgga
caataacact
ttttttecact
ataggataac
ttaacaactt
geccactaace
agttttttge
tgtaagctca
cgtacgagag
attatggact
tttttggatt
tcacagtttt
agtgtttttt
aaattgattt
gtctaggcaa
gagtaagtat
cttcgatgaa
tgttttatet
attgtggcta
aaagcatgga
cttactattt

ggtaaggagg

acaaaagctg
ctaaacaaaa
ttgtgaattg
gatttacate
ctaatageaa
tattgaaact
gatttggtgg
attattttac
ctcaaatttt
ctoeggattga
ttttggacta
tagtaattat
caaaattceca
ctgtaataaa
accaaaatta
ataacatecta
agttagggece
tgatatgtat
cgtgtgataa
ttctaattaa
atctcatgece
tgattttgte

aagttttgac

ES 2700377 T3

gagctccace
catgggaaga
tatacaaaag
ctttatatag
aatcacaate
aatttgaata
tgaactttaa
tatatgaact
tctaatttet
ttttetagtt
tgtaactgtt
tatttttaaa
taacttagaa
ataaataaat
gtatgtcaaa
ggeggggttt
gagttttaga
gattgteccga
gtatatagta
attgatttgt
tactgecttte
cttgcatget

agtttaatga

geggtggegy
tttgctgtaa
actcaatgaa
gcetgaaacta
agatattaaa
tttecatctge
catgtcatge
gtttgattag
aaggtgatca
aataaataag
tgggacttta
ctgcaaaatt
tttttegetg
aattttaacg
acacatgttt
ggagtgttac
ttgcatatte
ttaacgaaat
tgttttatte
tattattgaa
tgttaaagat
atgtcacatt

tttgcactat

15

ccgetcoctaga
aaaaataaaa
aaacaataac
caacaacttt
ccatgatttt
tgatatgcce
atttgtaact
gttgagttac
gcaaacttag
acgatttatg
tttttgtttt
atatgttttt
caaaataaag
agtattttce
atatgttaca
agggcgagtg
aaggtcaaag
atgttttttt
caattcttat
atctgatgca
acgattgcaa
acatggggtt

ctggtggttt

actagtggat
gaagcttact
tcaatacact
agctaaaaaa
agctaaccat
aagattttag
gtttgaaaca
acactgaget
gaccgggcgyg
tttttaaact
ttatttgett
acaaactaag
taatcattta
taaaaattgg
gggcgatate
ggctcatttt
attttgtaaa
cttttgtgtyg
ggcatgtgac
tctgttctac
gtttaacatg
gggatgatat

aaccacatat

60

120

180

240

300

360

420

430

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380



ttgttatgge
ttatctgtga
gtcgtgggga
tgecattgtgt
aattgaacgt
atgcttgagt
gcaatctgca
tattttatta
cagaatttta
tgcataattt
taagaatttt
aagttagtat
attatttgac
aaaattacta
tcagtgtaac
taagtctata
tectttttet
atttatcaat
ttttcgaaag
ttatatcttt
ctctetatta
ccctaagttc
tcaaatttaa
aaacataaaa
gcttggccga
tggagagaag
ttaataattt
ttttaacatt
agctgccttc
ctgctcoacag
aaaaaactaa

taaaattatg

atcttgactg
ctetggtgge
actctatttg
ttttetgaaa
tataaaattc
taagtcaaac
gacttaggat
aataattatt
ttttggtttt
ttetgttatt
tactactgea
tacgattttt
aataattaag
atgcaagaac
tctcaaaatc
gaaacttacc
tcaattaaca
ttcaattacc
ttcccaaaaa
caaatttaag
tctataatta
aaaactataa
ccaaatgaca
attacaaaaa
atgctaagag
agggaaatga
aatcataatt
atactttttg
aatgagccaa
aataatgtta
tgttggttgg

ttatttagat
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cggttatggt
attgtctaca
gtgtgttgeg
aatattgeat
tctatgatat
attgagattc
tggatggogt
aattaaaatt
gggttttgtt
tgaaaaggat
aattcagaat
agtttgattt
ttttctaggg
aaacaacgtt
tggtcataac
tgacaaaacg
tatggttgat
ttatatcatc
ttttgaattt
tttecattttt
cataaatttc
attttcactt
caaatttcat
aaaaacaaac
cttaaaaatg
agattgacca
atactttggt
caagcagttg
tttttgececa
aaatgaaatt
ttgaatttta

tecttaatatt

ggctegaccg
attatttgtt
gagttgggta
taacataate
cctgatctgt
atagctcacce
tcaggagctt
tatggacttt
gaatttttta
gttcgaattt
aagtgaattt
ggtggaaagt
aataaacgga
ttggggagca
ttctaggctg
acatgacgte
tcaagttceg
ctattataaa
tattaaattt
caatcegatt
aaattaattt
tagaaattaa
gattagttag
ttaaaatcat
gcttcttttg
tattttttta
gaatgtgaca
goctggtctac
taatggataa
aaaataaggt
tattacggaa

ttggagcatt

16

ccecatatetg
ggtgtgtttt
ggaaattttc
atgecattcte
ttattacatt
caattattta
ggattggttt
tggactgtet
gataattatt
tttttcaaaa
gttttttaga
aatgtatgtt
aatatcttct
aataatctag
agtttgetgt
agggtcgaat
atctataata
tataagtcag
attccctaaa
tcaattteat
tgaaatattt
tcattttteca
atcaagcttt
ttatcaattt
tttctttttg
ttatgtttta
gtggggagat
ccaagagtga
aggcaatttg
ggcctggteoa
tgtaatatta

ccatactata

ttetggaaat
ggatggacga
gaaaaaaatt
aattttggte
atatgtgttt
atcatttcag
tctcacatca
gactaatttt
ttaaatattc
ttgaaacgtt
aagattaaat
tttgaacata
tcttttttgt
ctttaagtag
gctacagtag
ctacaacttt
atttattacg
ttcaattcag
accgaaatag
ccottttataa
acactttagt
catctaagca
tgagtcttca
gaacaacaaa
ttgcaaacgg
acatataata
acgtaaagta
tcaaagtttg
tttagttcaa
cacacacaaa
tattttaaaa

atttcgtaac

1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1220
1580
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760
2820
2880
2940
3000
3060
3120
3180
3240

3300



ataatattaa
aattttgaat
aataaaattt
acttcaaaat
gattataatt
atttatttca
ttgagaccaa
tacttttagg
aataagataa
tatgaaaaat
agaaaaacac
tttacgtaaa
aagtatgtag
tcattecteote

tcttttettt

aatatagtaa
caattaattt
aaatctaaat
tataagtatt
atggtgggat
acatcgtata
gaaacattaa
taattttaag
tataacatac
aatcttatat
ttaattttta
aatatttgac
atgagaaatt
ctataaaagg

ctatttgatt

<210>7

<211> 2317

<212> ADN

<213> Gossypium hirsutum

<400> 7

ctgcagactt
tattaaataa
ttttattttg
aatttttctg
atttttacta
agtattacga
ttgacaataa
ttactaatge
tgtaactcte
tctatagaaa
ttttcttcaa
atcaatttca

cgaaagttce

aggattggat
ttattaatta
gttttgggtt
ttatttgaaa
ctgcaaatte
tttttagttt
ttaagttttc
aagaacaaac
aaaatctggt
cttacctgac
ttaacatatg
attaccttat

ctaaaatttt
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tataaagtgt
ttatttctat
aaaaataatt
atatttacct
acaatcgctt
tttacttatt
gagaacaaat
tactcttaac
ggaacatctt
tactcgaact
taacattttt
atagattgag
ggtacaaaca
cttgctacac

aaccatg

ggcgttcagg
aaatttatgg
ttgttgagtt
aggatgtteg
agaataagtyg
gatttggtgg
taggaaataa
aacgttttgg
cataacttet
aaaacgacat
gttgattcaa
atcatcctat

gaattttatt

aattaacttt
tattttaatt
tttccttaat
tgatgattta
tccactaaat
aatacataat
tctataacaa
caaacacaaa
acttgtaatc
aaatgttgtc
tcatatattt
caccttetta

acgtggggcc

atagacaaca

agettggatt
acttttggac
ttttagataa
aatttttttt
aatttgtttt
aaagtaatgt
acggaaatat
gaagcaaata
aggctgagtt
gacgtcaggg
gttccgatct
tataaatata

aaatttattc

17

aaattacaag
aatttagtct
gttgaaacaa
tttattagta
attttaacta
ttatcataat
agacaattta
aattcaaatc
ttacattccc
acaaattatt
gaaagattat
acataatccce
aaatcccacc

atccacacac

ggttttetca
tgtctgacta
ttattttaaa
caaaattgaa
ttagaaagat
atgtttttga
cttetttttt
atctagettt
tgcetgtgeta
tcgaatctac
ataataattt
agtcagttca

cctaaaaccyg

cataatatta
attttttcaa
ctcatgttat
tattaattct
tgatttataa
tttatggaaa
gaaaaaaatg
aaatgaacta
ataattttat
atctaaataa
attttgtata
accataagtce
aaaccatctc

aaatacacgt

catcatattt
attttcagaa
tattctgcat
acgtttaaga
taaataagtt
acataattat
ttttgtaaaa
aagtagtcag
cagtagtaag
aacttttcet
attacgattt
attcagtttt

aaatagtgat

3360

3420

3480

3540

3600

3660

3720

3780

3840

3200

3960

4020

4080

4140

4167

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780
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<210> 8

atctttcaaa
ctatgatcta
aagttcaaaa
atttaaccaa
cataaaaatt
gcttggecga
tggagagaaqg
ttaataattt
tataacatta
gctgeettea
tgctcacaga
aaaaaaaact
aataaaatta
acataatatt
taaattttga
aaaataaaat
tcaacatcat
aaattgagac
tgtactttta
caaataagat
attatgaaaa
aadaaatgtt
tatatttacg
agtcaagtat
tcteteatee

actcaaaatt

<211> 11990
<212> ADN
<213> Secuencia Artificial

<220>

tttaagtttc
taattacata
ctataaattt
atgacacaaa
acaaaaaaaa
atgctaagag
agggaaatga
aatcataatt
tactttttge
atgagccaat
ataatgttaa
aatgttggtt
tgttatttag
aaaatatagt
atcaattaat
ttaaatctaa
atatttactt
caagaaacat
ggtaatttta
aatataacat
gtaatattat
gaatataatt
taaaaatatt
gtagatgaga
tetecctataa

ctttgetttg

<223> T-ADN de vector pTDBI1623

<220>

<221> caracteristica miscelanea
<222> (1)..(25)
<223> Repeticion del limite derecho desde el T-ADN de Agrobacterium tumefaciens

ES 2700377 T3

atttttcaat
aatttcaaac
tcactttaga
tttcatgatt
aaaaacaaac
cttaaaaatg
agattgacca
atactttggt
aagcagttgg
ttttgececat
aatgaaatta
ggttgaattt
attcttaata
aatataaagt
ttttatttcet
ataaaaataa
attaatacat
taagagaaca
agtactectta
acagaatatc
attacctgag
tttataacat
tgacatagat
aattggtaca
aaggctagtt

tattteggtt

ccgatttcaa
taattttgaa
aattaatcat
agttagatca
ttaaaatcat
gettettttg
tattttttta
gaatgtgaca
ctggtctate
aatggataaa
aaataaggtg
tatattacgg
ttttgagcat
gtaattaact
attattttaa
tttttcctta
aaattataat
aattctataa
accaaacaca
ctacttgtat
ccaaatgctc
tttttcatat
tgaacaccett
aacaacgtgg
acacatacac

aaccatg

18

tttcatcctt
atatatacac
ttttcacatc
agettttgag
ttatcaattt
tttetttttg
ttatgtttta
gtggggagat
caagagtgat
ggcaatttgt
gectggteac
aatgtaatgt
tccatactat
ttaaattaca
ttaatttagt
atattattaa
aatttatcat
caaagacaat
aaaattcaaa
tcttacatte
tcacaaacta
atttgcaaga
cttaacataa
ggccaaatce

aacaatccac

ttataactct
tttagtccet
taagcatcaa
tcttcaaaaa
gaacaacaaa
ttgcaaacgg
acatataata
acgtaaagta
caaagtttga
ttagttcaac
acacacacaa
tatattttaa
aatctcgtat
agcataatat
ctatttttte
taaatttatt
aattttatgg
ttagtaaaaa
tcaaatgaac
ccgtaatcat
ttatccaaaa
ttatattttg
tcoacaccata
caccaaacca

acacaaatac

840

800

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2317
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<220>
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<221> caracteristica miscellanea
<222> (61)..(1150)
<223> Region del promotor quimérico FB8-like2-FSR

<220>

<221> caracteristica miscelanea
<222> (1151)..(1255)

<223> secuencia codificante del péptido de retencion de Golgi del gen beta-1,2-xilosiltransferasa de Arabidopisis

thaliana

<220>

<221> caracteristica miscelanea
<222> (1256)..(4087)
<223> secuencia codificante del gen quitina sintasa 2 de Neurospora crassa

<220>

<221> caracteristica miscelanea
<222> (4099)..(4323)
<223> secuencia que incluye la regidon 3' no traducida del transcrito 35S de CaMV

<220>

<221> caracteristica miscelanea
<222> (4800)..(4930)
<223> promotor quimérico FB8-like2 FSR

<220>

<221> caracteristica miscelanea
<222> (5464)..(7293)

<223> region codificante del gen glutamina:fructosa-6-fosfato amidotransferasa de E. coli adaptada al uso del coddn

de la planta

<220>

<221> caracteristica miscelanea
<222> (7311)..(7971)
<223> secuencia 3' no traducida del gen histona H4 de Arabidopsis thaliana

<220>

<221> caracteristica miscelanea
<222> (8021)..(8937)
<223> gen epsps mutante expresable en plantas

<220>

<221> caracteristica miscelanea
<222> (11962)..(11986)
<223> LB: repeticion del borde izquierdo del T-ADN de Agrobacterium tumefaciens

<400> 8

aattacaacg gtatatatcc tgccagtact gggccccctc gagggocgatc gocgecggecgo
aagcttaaaa tcacttatca atttcaaaaa cagaggttag ccgaatgecta agagettaaa
aatggcttet tttgtttott tttettgcaa acggtggaga gaagagggaa atgaagattg

accatatctt tttttattat gttttaacat ataatattaa taatttaatc ataattatac
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240



tttggtgaat
agttggctgg
gcctataatg
aaattaaaac
tagtcgattt
atatatttat
aaaagagtaa
gagaataaat
actcttaacc
gaacatccca
actcgaatca
aacatttttt
catagattga
tggtacaaac
gcttgctaca
ttggttaacc
tctcaactct
cagaatcagc
atgtcatgec
cteggeoacca
gtaccatgga
agatatcttt
gtttcggtca
gtacgacgac
aggtgtcgac
cggcgtgcga
tetegagtge
gtttacgeac
ttacaagttyg
gaccatgtac
catttegeat

gattgtggtc

gtgacagtgg
tectacccaag
gataaaggca
aaggtgggct
tatattagtt
aaaaatttat
aatttataat
tcectataacaa
aaaataaaaa
cttataatet
aatgctctea
ttcatatatt
gcaccttttt
aacgtggagce
catagacaac
atgagtaaac
ctctttctea
aaccggttat
aggccaggga
gegectttac
ggttatgcgg
ggccccgaaa
tcccagatca
gaagacgatg
aagttcgage
ccaccacaga
aagattcega
atgeggtaca
cgccagaata
aacgaggacyg
ttttgttece

tgtgtggttt
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ggatatacgt
agtgatcaaa
ctttgtctag
ggtcacacea
ccatggcata
attaaaacta
ttatcataat
agacaattta
attcaaatca
tacatcceceg
caaactatta
tgaaagatta
aacataattc
caaatcccac
aatccacaca
ggaatccgaa
tecatctactt
cgagttocge
caccgggatc
actacaatag
acgacgtgac
cegatctcag
ccctcagcga
tgagcaccac
attacggtcc
tgtcgaggaa
ctatattgta
cagecgtcac
tecggtegtac
agttoggatt

gaaacaagag

cggatggacy

aaagtatata
ttttgagctyg
ttcaactgect
aaaaaataaa
ccgectggaa
aatgaaattt
tttatagaaa
gtaaaaatgt
aattaaccaa
taatecttatt
totaaataaa
tattttgtat
caccataagt
caaaccatct
aaaatacact
gattctgaag
cgtttttcac
cacaaggacyg
gagttacgga
cccaagtege
agttagcatg
cgaaacgecge
agatccccac
ttattectec
cattccggag
ggaagtccag
ttegtttttg
ttgtgaccct
cgccagggag
cacacggact
taggaegtgg

agagatcatt
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acattatact
ccttecaatga
cacagaataa
atattaatgt
aaggaaaatt
tagttgaaat
ttgagactaa
ccttttaggt
ataagataat
atgaaaagta
gaaaaacact
ttttacgtaa
caattatgta
ctcatccoctet
taaaattctt
atttttctgt
tcategtegt
gtacgagcet
aatgcgagge
gcagegagte
ggaccggacg
cacctcaacg
ggcacccacg
aacacgggeca
gaaggcaagc
ctcatcaacg
cccaggagag
gatgactttg
acggagetgt
atgecacgeag
ggageggatg

cacccecgga

ttttgecaage
gccaattttt
tgttaaaatg
ggtgtttggt
catgtaaata
agttaagtta
aaaacattaa
aattttaagt
ataacatacg
atcttatatt
taatttttat
aaatatttga
gatgagaaat
cctataaaag
ttctttetat
atatgttact
tttcagagte
tcagaaateg
gaccgettec
attatccacg
acgatcgtac
acgcatacgg
cgegtteccg
ccagcgette
acgagcggcg
gcgaactcgt
acgaagtgga
ttgecagggg
tecatctgegt
tgatgaagaa
ggtggcagaa

ccttggacge

300
360
420
480

540

720

780

840

%00

260
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1820
1880
2040
2100

2160



cctegeagec
ggtgcaggcc
caagggcgec
ccaaaagaaa
gaatgtgtgt
ctggaaagec
gaaggggcgyg
caagatgagce
gccgggegee
gccgttgagt
ggcgaacatg
tgagaggtgg
cgtccecggaa
ctactecete
ccttctccac
ggccaactte
ccattttaac
cgtcctgcetg
aagaatgtat
caceatctte
cctaogaacte
gctctacttc
ccagtacttt
cacccacgac
cgecattgge
ctcgggatac
cgtgteegayg
gtcegtggatg
ggaaattggyg
gtttagageg

gggcagggte

atgggecgttt
cacgtttacg
gagaagyggca
ctecaactege
atcctectag
ttcgacacgg
tttggeggga
aatattcotgg
ttgteggegt
cagtatttca
tacttggccg
gtgttgaagt
ttecgtctege
gtecacttte
gtcgaattcc
tacctecgecet
teggacggeoco
atctgcacac
ctcgcatcca
atcgtegtge
ggcaacaacg
gtcatgtcct
gteoctgctge
gtcacatggg
aagggaagca
gacgaatgtc
gaccagctge
gtggccaacg
gataattttt
ttggggtega

aggctgaggt
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accagcacgg
agtacacgac
togtgooctyg
atagatggtt
acgteggeac
attccaacgt
atttgctcaa
acaaaccgtt
atcggtacca
agggcgagac
aggaccgaat
atgtgaaggg
aacgtcgtcg
gacaaatctg
tctaccacct
totactttat
acagtegegeg
aattcatctt
tgatcatcta
gacaaatcca
tettcaceaa
ttctctatct
cttectacat
gcaccaaagg
ccgtegaact
tacgaaatct
agcaggatta
cgacgetgge
acttgeggtt
cgacgtttge

tgaatatgaa

tategeccaag
acaagtgtct
ccagatgatt
cttecaacgee
cegeocogge
ggcgggggace
cecctetggtg
ggagteggtg
tgocgetgeag
gctccatggg
tctgtgttgg
gtgtacgggt
ttggctcaac
gaaaaccgac
cctgecaactc
cgceggegga
catcatette
gtccctegge
cgcegtcatc
accoctctcaa
cctgategte
cgaccecctgg
ctgecacgete
cgacaacgtg
ggaaatgect
ccgggatcgce
ctacaagteg
catggcggtg
tatcctgtgg
ggcgattaat

agggtttagg
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aactttgtca
ctggacagcg
ttttgettga
tttggcaaag
ggcacaagtco
tgcggggaaa
gctagtcaga
tttgggtaca
aacgatgaga
cagcacgcgg
gagttggtgg
gagacggatg
ggtgccttet
cacaccttta
ctcttcacct
ctegeegate
aacatectee
aaccgtccgc
atggtgtaca
aaatccgacg
tecegtggeta
cacatgttca
cagatctacg
atgcgecaceg
teggaccaac
gtcatggtcc
gtgogcacgt
tcggaagegt
geggtggegg
ctggtgagtg

tggattaagg

accagaaggc
acctcaagtt
aggagaagaa
ccttgaacce
tctaccatcet
tcaaagoegat
actttgagta
tcacggtgtt
cgggccatgy
atgtgtttac
ccaagaggygyg
tgcctgacac
tcgoecgeegt
tgegeaaage
acttctcect
cccacgtega
gotacgtetg
agggtgccaa
ccaccttege
acaagecccga
gtaccctegg
cctecggecat
ccttttgeaa
atctcggagg
tegacatcga
ctgccgttec
acatggtggt
atggecgattce
ccctggeget
ctetegtgga

agaagtgggg

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2589

2640

2700

2760

2820

2880

29490

3000

3060

3120

3180

3240

3300

3360

3420

3480

3540

3600

3660

3720

3780

3840

33900

3960

4020



ggatgcggat
gcggtgaget
ctetctattt
atagggttte
aaatacttct
atcatgcatg
aaatcactta
teottttgttt
ctttttttat
aatgtgacag
tggtetacece
atggataaag
aacaaggtgg
ttttatatta
tataaaaatt
taaaatttat
aattctataa
accaaaataa
ccacttataa
tecaaatgete
tttttcatat
tgagcacctt
aacaacgtgg
acacatagac
accatgtgcg
ggtctgcgaa
gagggtcata
gaggaacatc
gagccatcag
gggataattg
gtgagtgaga

ggcacattge

gtgaagggca
agcaagcttg
totccataat
getcatgtgt
atcaataaaa
gtacagcacg
tcaatttcaa
ctttttcttg
tatgttttaa
tggggatata
aagagtgatec
gecactttgtce
gctggtcaca
gtteccatgge
tatattaaaa
aatttatcat
caaagacaat
aaaattcaaa
tettacatce
tcacaaacta
atttgaaaga
tttaacataa
agccaaatcc
aacaatccac
gaattgttagg
ggctagagta
tgacaaggct
cattgocatgg
aagttaatgce
aaaaccacga

ctgacactga

gtgaggctgt
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agtttgaggg
gacacgctga
aatgtgtgag
tgagcatata
tttctaattc
cgtcctgeag
aaacagaggt

caaacggtgg

catataatat
cgtaaagtat
aaattttgag
tagttcaact
ccaaaaaaat
ataccgectg
ctaaatgaaa
aattttatag
ttagtaaaaa
tcaaattaac
ccgtaatctt
ttatectaaat
ttatattttg
ttccaccata
caccaaacca
acaaaaatac
tgctatcgec
tagaggatat
aagaaggtta
aggtactggt
tcatccacat
accattgagg
ggttattgea

gttaagagect

gttgggggat
aatcaccagt
tagttcccag
agaaaccett
ctaaaaccaa
gceegggtta
tagccgaatg
agagaagagg
taataattta
ataacattat
ctgeetteaa
gctcacagaa
azaatattaa
gaaaaggaaa
ttttagttga
aaattgagac
tgtectttta
caaataagat
attatgaaaa
aaagaaaaac
tatttttacg
agtcaattat
tctctecatece
acttaaaatt
caaagagacyg
gactccgetg
ggaaaggtte
attgcacata
gtgagtgage
gaagagttaa
catttagtga

attcectcaac
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cgggcgaggyg
ctctetetac
ataagggaat
agtatgtatt
aatccagtac
attaagcgge
ctaagagctt
gaaatgaaga
atcataatta
actttttgeca
tgagccaatt
taatgttaaa
tgtggtgttt
attcatgtaa
aatagttaag
taaaaaacat
ggtaatttta
aatataacat
gtaatcttat
acttaatttt
taaaaatatt
gtagatgaga
tctcctataa
cttttetttce
ttgctgagat
gtctggetgt
agatgettge
ccaggtggge
atatcgttgt
aggcaagagyg
actgggaact

ttagaggtge

ggttggegag
aaatctatct
tagggttcct
tgtatttgta
taaaatccag
cgcaagctta
aaaaatggct
ttgacecatat
tactttggtg
agcagttggce
tttgectata
atgaaattaa
ggttagtcga
ataatatatt
ttaaaaagag
taagagaata
agtactctta
acggaacatc
attactcgaa
tataacattt
tgacatagat
aattggtaca
aaggcttgct
tatttggtta
tttgttagag
cgttgatgct
tecaggeaget
tactcatggg
agttcacaat
atatactttt
caaacagggg

atacggtact

4080
4140
4200
4260
4320
4380
4440
4500
4560
4620
4680
4740
4800
4860
4820
4880
5040
5100
5160
5220
5280
5340
5400
5460
5520
5580
5640
5700
5760
5820
5880

5840



gttattatgg
gtcataggac
gttacaagac
gtgaacatct
caatacgatg
caaccaaatg
agcgagettg
gcatgeggaa
ggtatacectt
agaaattcat
ttgaggcttt
tcoctecattgg
gtggcaagta
cteagtegat
gctctcectt
gaagattttt
gcattggaag
gctggagaac
gtggctccta
agaggaggtc
atgcatataa
ccattgcaac
agaaacctag
tgtgttttet
ttagtagttt
agtttcggtt
ggcattaaat
ttegactttt
aacgaaaggyg
tgaaacgegg

attaagacat

attcaagaca
ttggaatggg
gatttatttt
ttgataagac
ctggtgataa
ctatcaaaaa
gtcctaatge
ctagttataa
gtgatgtaga
taatgattac
ctaaggaact
ttcecgtgaate
ccaaggcttt
taaaggggct
caagaattga
ccgacaaaca
gagcetttgaa
tcaagcatgg
ataacgaact
agctttacgt
ttgaaatgee
ttctagectta
caaaatctgt
gggtttcteca
gceggtagegt
gaaatataaa
tggtgaaaat
gacctcaaat
cggttcctat
acacgacgte

aaaccgattt
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cccagatact
tgaaaatttt
ccttgaagag
tggegetgag
aggaatttac
cacacttact
agacgaactg
ttecaggaatg
gategettet
attatctcaa
cggatatctg
agatctagca
cacaacccaa
agatgcatct
acaaatgctt
tcacgeattg
gttgaaagaa
tcctttggea
gctcgaaaag
tttegetgaa
tcacgttgaa
ccatgttgca
aacagtcgaa
cttaagcegte
tettgttatg
tcgaatcaag
tgcttecaatt
cttcgaacat
gtccgggaaa
gcattggtac

tggttaaagt

ctcettgeag
atcgctagceg
ggcgatattg
gttaaacgte
aggcattata
ggcegtattt
ctatcaaaag
gtgtctagat
gagtttaggt
tccggagaaa
ggttcacttg
cttatgacaa
ctgaccgtac
atcgaacatg
tcacaagata
tttcttggac
ataagttaca
ctcatcgacg
cttaaatcaa
caagatgctg
gaagtgattg
cttattaaag
taaacgcgtg
tgcgttttac
tgtaattacg
tttcacttta
ttgtatctaa
ttatttcctg
gttecegtag
ggatatgagt

gtaacagtga
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ctagatcagg
accaattggc
ctgagattac
aggatatcga
tgeaaaagga
ctoatggaca
ttgagcacat
actggttega
atagaaagtc
cagcagatac
ctatttgtaa
atgcaggaac
ttttaatgtt
atattgttca
agagaataga
gtggcgatea
ttcacgcaga
ctgacatgcc
atatcgaaga
gattegtgte
cacctatatt
gaactgatgt
gcgogeecea
ttttgtattg
ctttttette
tcagcgttgt
atagaagaga
atttcacgat
aagacaatga
taaaccgact

gctgatataa

tagteccettg
cttattgcca
tagaaggtct
gtetaacett
aatttatgaa
ggtcgattta
acagatactg
aagecttggea
tgctgtgegt
actggctgga
tgtaccaggt
tgaaataggt
ggtagcaaaa
cgggettcaa
ggcattggcet
atateccaatt
agcatatgea
cgtgatcgta
ggttcgagct
aagcgataat
ttatacagte
tgatcagcct
gatccgegtt
ggtttggcegt
ttgetteage
tttaaatttt
caacatgaaa
ggatgaggat
gcaaagctac
caattecttt

aaccgaaaca

6000

6060

6120

6180

6240

6300

6360

6420

6480

6540

6600

6660

6720

6780

6840

6900

6960

7020

7080

71490

7200

7260

7320

7380

7440

7500

7560

7620

7680

77140

7800



aaccggtaca
gaaaatcata
ctatattctg
gatatcatta
gaggcatgga
ccagagcaag
atttacttgt
attatttttg
gtgtgttctt
aattgataac
gcaataccca
atgattgtca
tcactatatt
gcatgtgaaa
tgccgettea
ctatcactgc
tatacatcat
ctgattgctc
cacccaaatc
agaggatcca
taattagatc
ccgecgatetg
aaggtccgtc
tattggatga
tgtctgtgtg
tttgccectt
gtgacgttta
gactgttecaa
cgaccgttag
agtccaacge
acggtggaag

cgctgtegta

agtttgattg
gtctaategt
gttccaattt
coctgttate
tacactaagt
atagtttgtg
ggctttgaca
ttaatgtgat
gtggtctata
ttggtataca
ttgtatgtte
ttgtttttec
ataaatcttt
attttcaaat
ttaccctaat
catcacgecgg
tttattgtac
daaaaataga
tactcttaac
agettatega
aggggtttag
attttacgac
ttttaagttt
tecattctte
cgattgtcat
ttggttatat
gtattccaat
tttettgtta
coggacegec
cgectteocee
agttcaatgt

cctgocgecy
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agcaacttga
aaaaaatgta
atcatcgctt
cctaaagett
tcccctgaag
ctgcaagtga
tgtcgtgtge
tttaaaacct
gtttctcaaa
caaactttgt
caatatcaat
agtatcaata
ttcggttgta
aatgtgatgg
ttgtggcgec
atcactaata
acacggatcg
ctectecgtet
cgttettott
tttegaacec
gtctttcocat
aatagagttt
gctggatcga
ategtttttt
tacctagccg
ctggttcgat
ttettecaaaa
aatgecgcocaga
cectgctcagg
accaccaaga
atgcaggtgt

ctgtctatgg

tgacaaactt
cagaagaaaa
taacgtcecct
attaatgttt
tgagcatgat
cacaattgta
tctgtttgta
cttatgtaaa
gggaaattaa
aaatttggtg
atcaatacga
tacattaage
acttgtaatt
cgcaatttta
acatgtaaaa
tgaaccgtcg
atatctcage
ttgecctataa
cttctacaga
ctcaggegaa
tactttttaa
cgggttttgt
taaacctgtg
tottgetteg
tgtatcgaga
aacgattcat
tttagttatg
tcacaatgge
ccaacatggt
aggctaacga
ggcocggecta

cgeccaccegt
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cagaattttg
gctagagecag
cagatttgat
gtcgaggaga
ctttgatgect
atgaaaccac
tttgtgagtg
tagttacttt
aatgttgaca
atatttatgg
taacttgata
tactacaaaa
cgtgggtttt
ttttececgagt
caaaagacga
attaaaacag
cgttagattt
aaacaatttc
catcaatttc
gaacaggtat
tgttttttoet
cccattccag
aagattgagt
aagttctgta
actagggttt
ctggattagg
gataatgaaa
ttogatcotee
ggetecegtte
cttetecace
cggcaacaag

gatgatggece

gttattgaat
aacaaagatt
cggggaattc
aatatgagte
gagatgattc
cactcaacga
ccggttggta
atctattgaa
tccecatttac
tcgaaagaag
atactaacat
ttagtataaa
taaaataaaa
tccaaaatat
ttcttagtgg
atcgacggtt
aatatgcegat
acatctttct
tctecgactet
gatttgtttg
gttactgtect
tttgaaaata
ctagtcgatt
taaccagatt
tcgagtcaat
gttttaagtg
atcecccaatt
tecctecagteg
accggectta
cttoccagea
aagttcgaga

tegteggeca

7860
7820
7%80
8040
8100
8160
8220
8280
8340
8400
8460
8520
8580
8640
8700
8760
8820
8880
8%40
9000
9060
9120
9180
9240
9300
9360
9420
9480
9540
9600
9660

9720



ccgeoegtege
cctccagaag
aggagatcgt
agtegettte
ataacctget
tetetgtoga
tecccagttga
tgaggtactt
gagtaccaag
gtgcagatgt
gagggctacc
ccttgetgat
taatctcocat
cagagcatte
ctaaaaatgc
caattactgg
tgaagtttge
taactgttac
tcaacatgaa
atggeccegac
ttgegateceg
gcatcatcac
ggatggegat
ctgggtgeac
attaagetet
taagcgtctg
ttgttatgtyg
gaatcaagtt
cttecaatttt
tegaacattt

ccgggaaagt

tececgttecag
cctcggcaac
getgecageec
caaccggate
gqaacagtgag
agcggacaaa
ggatgctaaa
gacagcagct
aatgagggag
tgattgtttc
tggtggcaag
ggctgctcet
tcecgtacgtce
tgatagetgyg
ctatgttgaa
agggactgtg
tgaggtactg
tggcccaccg
caagatgcct
agccatcaga
gacggageta
gccgecggag
ggctttctec
ccggaagace
agaactagtg
cgttttactt
taattacget
tcactttate
gtatctaaat
atttecctgat

tececgtagaa
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gggctcaagt
gtcagcaacg
atcaaggaga
ctecctacteg
gatgtccact
goctgccaaaa
gaggaagtgce
gttactgetg
agacceattyg
cttggcactg
gtcaagctgt
ttggctettyg
gaaatgacat
gacagattet
ggtgatgect
actgtggaag
gagatgatgg
cgggagccat
gatgtcgcca
gacgtggett
accaagetgg
aagctgaacg
cttgececgect
ttececegact
gatccecega
ttgtattggg
ttttcttett
agegttgttt
agaagagaca
ttcacgatgy

gacaatgage

ccaccgeccag
gcggaaggat
tctceggeac
cegecetgte
acatgetegg
gagctgtagt
agctcttett
ctggtggaaa
goegacttggt
actgceccacc
ctggctccat
gggatgtgga
tgagattgat
acattaaggg
caagcgcaaqg
gttgtggcac
gagcgaaggt
ttgggaggaa
tgactcttgc
cctggagagt
gagcatctgt
tgacggcgat
gtgccgaggt
acttcgatgt
tecgegtttyg
tttggcgttt
gettecageaq
taaattttgg
acatgaaatt
atgaggataa

aaagctactg
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ccteceegte
ccggtgeatg
cgtcaagetg
cgaggggaca
ggccttgagg
tgttggotgt
ggggaatgct
tgcaacttac
tgteggattyg
tgttegtgtc
cagcagtcag
gattgaaatc
ggagcgtttt
aggtcaaaaa
ctatttettg
caccagtttg
tacatggacce
acacctcaag
tgtggttgec
aaaggagacc
tgaggaaggg
cgacacgtac
ccocgteace
gctgagcact
tgttttetgg
agtagtttgce
ttteggttga
cattaaattg
cgacttttga
cgaaagggcg

aaacgeoggac

geeegeceget
geccggegecg
ceggggtoca
acagtggttg
actettggte
ggtggaaagt
ggaatcgcaa
gtgettgatg
aagecagettyg
aatggaatcg
tacttgagtg
attgataaat
ggtgtgaaag
tacaagtcec
getggtgetyg
cagggtgatg
gagactageg
gcgattgatg
ctctttgecg
gagaggatgg
ceggactact
gacgaccaca
atccgggace
ttegtcaaga
gtttetcact
ggtagcgttc
aatataaatc
gtgaaaattg
cctcaaatct
gttectatgt

acgacgtcge

9780

9840

9900

9960

10020

10080

101490

10200

10260

10320

10380

10440

10500

10560

10620

10680

10740

10800

10860

10920

10980

11040

11100

11160

11220

11280

11349

11400

11460

11520

11580



attggtacgg
gttaaagtgt
caacttgatg
aaaatgtaca
catcgettta
taactataac

tccgaatteg

atatgagtta
aacagtgagc
acaaacttca
gaagaaaagc
acgtcectea
ggtcctaagg

agcatggage
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aaccgactca
tgatataaaa
gaattttggt
tagagcagaa
gatttgatceg
tagcgatcga

catttacaat

attcectttat
ccgaaacaaa
tattgaatga
caaagattct
ggaaaccaaa
ggcattacgg

tgaatatatc
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taagacataa
ccggtacaag
aaatcatagt
atattctggt
acgtegtgag
cattacggca

ctgeeogecge

accgattttg
tttgattgag
ctaatcgtaa
tccaatttat
acagtttggt

ctegegaggyg

11640

11700

11760

11820

11880

11540

11590
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REIVINDICACIONES

1. Una molécula de ADN recombinante, que comprende en orden:

a. una molécula de ADN que comprende una region de especificidad de fibra de un promotor del gen
de proteina de transferencia de lipidos de algodén, que comprende una secuencia de nucleétidos
que tiene al menos 90% de identidad de secuencia con la secuencia de nucleétidos de SEQ ID N°
4, operativamente enlazada a

b. una molécula de ADN que comprende una secuencia de nucledtidos que tiene al menos 90% de
identidad de secuencia con una secuencia de nucleétidos de aproximadamente 500 nucleétidos
consecutivos del extremo 3' del promotor FB8-like2 de SEQ ID N° 2.

2. La molécula de ADN recombinante de la reivindicacion 1, en donde la molécula de ADN que comprende la regiéon
de especificidad para fibras esta precedida por una molécula de ADN que comprende una secuencia de nucleétidos
que tiene al menos 90% de identidad de secuencia con una secuencia de nucledtidos de aproximadamente 400
nucleétidos consecutivos del extremo 5’ del promotor FB8-like2 de SEQ ID N° 2.

3. La molécula de ADN recombinante de la reivindicacion 1 o 2, en donde la secuencia de nucleétidos que tiene al
menos 90% de identidad de secuencia con una secuencia de nucledtidos de aproximadamente 500 nucledtidos
consecutivos del extremo 3’ del promotor FB8-like2 de SEQ ID N° 2 se selecciona del grupo que consiste en:

a. una secuencia de nucleétidos que comprende la secuencia de nucleétidos de SEQ ID N° 2
desde el nucledtido en la posicion 427 hasta el nucleétido en la posiciéon 922;

b. una secuencia de nucleétidos que comprende la secuencia de nucleétidos de SEQ ID N° 5 desde
el nucledtido en la posicién 911 hasta el nucleétido en la posicion 1405;

C. una secuencia de nucleétidos que comprende la secuencia de nucleétidos de SEQ ID N° 6 desde
el nucledtido en la posicion 3638 hasta el nucleotide en la posicion 4132; y

d. una secuencia de nucleétidos que comprende la secuencia de nucleétidos de SEQ ID N° 7 desde
el nucledtido en la posicidon 1781 hasta el nucleétido en la posicidon 2276.

4. La molécula de ADN recombinante de la reivindicacién 2 o 3, en donde la molécula de ADN que comprende una
secuencia de nucledtidos que tiene al menos 90% de identidad de secuencia con una secuencia de nucleétidos de
aproximadamente 400 nucleétidos consecutivos del extremo 5’ del promotor FB8-like2 de SEQ ID N° 2 se selecciona
del grupo que consiste en:

a. una secuencia de nucleétidos que comprende la secuencia de nucleétidos de SEQ ID N° 5
desde el nucledtido en la posicion 61 hasta el nucleétido en la posicién 475;

b. una secuencia de nucleétidos que comprende la secuencia de nucleétidos de SEQ ID N° 6 desde
el nucledtido en la posicién 2787 hasta el nucleétido en la posicién 3202;

C. una secuencia de nucleétidos que comprende la secuencia de nucleétidos de SEQ ID N° 7 desde
el nucledtido en la posicién 1047 hasta el nucleotide en la posicion 1464.

5. La molécula de ADN recombinante de la reivindicacién 1, que comprende una secuencia de nucleétidos que tiene
aproximadamente 90% de identidad de secuencia con la secuencia de nucledtidos de SEQ ID N° 1 desde el
nucleétido en la posicién 1 hasta el nucleétido en la posicion 1053.

6. La molécula de ADN recombinante de una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 5, que es un promotor o una
region promotora que fomenta la expresion selectiva de una region codificante operativamente enlazada a la misma.

7. La molécula de ADN recombinante de la reivindicacién 6, en donde la expresion selectiva de fibras esta
incrementada en comparacién con un promotor FB8-like2.

8. Una molécula de ADN recombinante, que comprende la siguiente region de ADN operativamente enlazada

a. un promotor o una regién promotora que comprende una molécula de ADN recombinante de acuerdo con
una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 7;

b. un ADN que codifica una molécula de ARN biolégicamente activa; y, opcionalmente,

C. una region de terminacion de la transcripcion o una regién de terminacion de la transcripcion y de
poliadenilacion.
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9. La molécula de ADN recombinante de la reivindicacion 8, en donde dicho ADN que codifica una molécula de ARN
bioldgicamente activa codifica una quitina sintasa 2 de Neurospora crassa o una glutamina:fructosa-6-fosfato
amidotransferasa de E. coli.

10. Una célula de una planta de algoddn, que comprende una molécula de ADN recombinante de acuerdo con una
cualquiera de las reivindicaciones 1 a 9 o una molécula de ADN recombinante de la reivindicacion 8 o 9.

11. Una planta de algodén que comprende una molécula de ADN recombinante de acuerdo con una cualquiera de
las reivindicaciones 1 a 9 o una molécula de ADN recombinante de la reivindicacién 8 o 9.

12. Un método para producir una célula de planta de algodén o planta transgénica, que comprende proporcionar una
célula de una planta de algodén con una molécula de ADN de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1
a 7 o una molécula de ADN recombinante de la reivindicacién 8 o 9 y, opcionalmente, regenerar una planta de
algododn a partir de dicha célula de planta de algodén.

13. Un método para aumentar la selectividad de la expresion de un ARN biolégicamente activo en células de fibra de
una planta de algodoén, que comprende proporcionar células de dicha planta de algodén con una molécula de ADN
recombinante de acuerdo con la reivindicacién 8 o0 9.

14. Un método para la expresion selectiva de un ARN biolégicamente en una planta de algodén, que comprende
proporcionar células de dicha planta de algodon con una molécula de ADN recombinante de acuerdo con la
reivindicacion 8 0 9.

15. El método de una cualquiera de las reivindicaciones 12 a 14, que comprende la etapa adicional de recolectar
fibras de dicha planta de algodon.

16. Fibras de algoddn, que comprenden la molécula de ADN recombinante de acuerdo con una cualquiera de las
reivindicaciones 1 a 7 o la molécula de ADN recombinante de acuerdo con la reivindicacion 8 o 9.

17. Uso de una molécula de ADN recombinante de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 7 o la

molécula de ADN recombinante de acuerdo con la reivindicacion 8 o 9 para expresar un ARN biolégicamente activo
selectivamente en células de fibra de una planta de algodén.
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