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DESCRIPCION
Método para mejorar la tolerancia a la sequia en plantas
Campo técnico

La invencion se refiere a métodos para mejorar rasgos en plantas u organismos fotosintéticos, incluyendo tolerancia
mejorada a la sequia.

Antecedentes

Cuando las plantas se exponen a condiciones en las que el contenido reducido de agua en el suelo debido a la
escasez de lluvias o riego lleva a una absorcion de agua deficiente, lo que se podria llamar condiciones de estrés
por sequia, las funciones fisiolégicas de las células se pueden deteriorar y de ese modo pueden surgir diversos
trastornos en la planta. Cuando se someten a tal factor de estrés, las plantas presentan una variedad de respuestas
mecanicistas como medidas de proteccion, con un efecto adverso resultante sobre el crecimiento, desarrollo, y
productividad. Comunmente se observan pérdidas significativas en la calidad y el rendimiento.

Si bien se ha sabido que las fitohormonas y algunas sustancias quimicas tales como reguladores del crecimiento
vegetal tienen efectos sobre las plantas en la reduccion del estrés por sequia tal como estrés por sequia o estrés por
humedad excesiva (véase Journal of Plant Growth Regulation (2010) 29: 366-374), esos efectos no son
necesariamente satisfactorios en la practica. Por ejemplo, los osmolitos organicos son pequerios solutos utilizados
por las células de numerosos organismos y tejidos sometidos a estrés por agua para mantener el volumen celular.
Compuestos similares son acumulados por algunos organismos sometidos a estrés anhidrobidtico, térmico y
posiblemente presion. Estos solutos son aminoacidos y derivados, polioles y aztcares, metilaminas, compuestos de
metilsulfonio y urea. A excepcion de la urea, a menudo se llaman "solutos compatibles”, un término que indica la
falta de efectos perturbadores sobre macromoléculas celulares y que implica intercambiabilidad. Sin embargo, no
siempre pueden existir estas caracteristicas, y el uso practico no puede darse por hecho ya que los niveles altos
pueden causar la sobreestabilizacién de proteinas y algunas propiedades protectoras de los osmolitos son
perjudiciales en ausencia de un perturbador por compensar (Yancey, PH (2005). J. Exp Biol 208 (Pt 15): 2819-30).
Por ejemplo, el osmolito glicinabetaina (betaina) proporciona osmoproteccion en bacterias, plantas y animales, y
protege los componentes celulares contra condiciones duras in vitro, sin embargo, la manipulacién genética de la
produccion de betaina en tres especies diferentes que carecen de ella, Arabidopsis, Brassica napus y tabaco
(Nicotiana tabacum), mediante la expresion constitutiva de un gen de colina oxidasa bacteriana solo confirié una
tolerancia moderada al estrés en algunas pero no todas las lineas transgénicas productoras de betaina y las
respuestas al estrés tal como por salinidad, sequia, y congelacion fueron variables entre las tres especies. Por otra
parte, se observo un costo de adecuacion en las tres especies (Jun H, Hariji et al Physiol Plant (2000) 122: 747-56).
También se ha usado betaina para producir una planta tolerante a la sequia en los documentos WO 96/41532 A1,
WO 95/35022 A1 y WO 97/08951 A1y se ha ha usado cloruro de colina para el mismo fin en el documento US 6 455
468 B1. El documento ES 2 347 399 A1 muestra que TMAO es util para aumentar la resistencia al frio y el
documento US 2013/130902 A1 divulga que con el fin de aumentar la biodisponibilidad de silicato, se puede formular
un silicato de metal alcalino en presencia de un primer y un segundo compuesto osmolito (compuesto N-metilado) tal
como TMAO, y un tercer compuesto osmolito.

En consecuencia, se necesitan estrategias alternativas para producir plantas tolerantes al estrés por sequia.
Compendio de la invencion

Las siguientes realizaciones y aspectos de las mismas se describen e ilustran junto con los sistemas, herramientas y
métodos, que estan destinados a ser ejemplares e ilustrativos, no limitantes en su alcance.

En un primer aspecto, la invencion se refiere a un método para producir una planta u organismo fotosintético
tolerante al estrés por sequia que comprende:

aplicar al menos un tratamiento de una cantidad efectiva de N-6xido de trimetilamina (TMAO); N-6xido de
trimetilamina dihidrato, N-6xido de N,N-dimetildecilamina (DDAO) a una planta, parte de planta, organismo
fotosintético o semilla; en donde la cantidad eficaz de TMAO, TMAO dihidrato o DDAO es desde 0,1 a 10 g por litro
para rociado o irrigacion, o en donde el al menos un tratamiento es un tratamiento de semilla y la cantidad eficaz del
TMAO, TMAO dihidrato o DDAO es desde 0,1 g a 1000 g por 100 kg de semilla; y cultivar dicha planta, parte de
planta, organismo fotosintético o semilla, en donde se produce una planta u organismo fotosintético tolerante a la
sequia.

Varias realizaciones se exponen en la Descripcion Detallada segun lo dispuesto en la presente memoria y segun lo
realizado en las reivindicaciones. Se debe entender, sin embargo, que este Compendio no contiene todos los
aspectos y realizaciones de la presente invencion, no esta destinado a ser limitante o restrictivo de manera alguna, y
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que la/s invencién/es como se describe en el presente documento la/s entenden los expertos en la materia para
abarcar mejoras y modificaciones evidentes a la misma.

Las ventajas adicionales de las presentes invenciones seran facilmente evidentes a partir del siguiente debate,
particularmente cuando se toma junto con los dibujos acompafiantes y las listas de secuencias.

Breve descripcion de las listas de secuencias

SEQ ID NO: 1 divulga la secuencia de acido nucleico At FMO GS-OX5 (NM_101086.4|) (At1g12140).

SEQ ID NO: 2: divulga la secuencia de aminoacidos At FMO GS-OX5 (NM_101086.4|) (At1g12140).

SEQ ID NO: 3 divulga la secuencia de acido nucleico Br FMO GS-OX1 (FJ376070,1).

SEQ ID NO: 4 divulga la secuencia de aminoacidos Br FMO GS-OX1 (FJ376070,1).

SEQ ID NO: 5 divulga la secuencia de acido nucleico Cs FMO GS-OX3 (XM_004150596.1) (LOC101212991).
SEQ ID NO: 6 divulga la secuencia de aminoacidos Cs FMO GS-OX3 (XM_004150596.1) (LOC101212991).
SEQ ID NO: 7 divulga la secuencia de acido nucleico Cs FMO GS-OX3 (XM_004150602.1) (LOC101220318).
SEQ ID NO: 8 divulga la secuencia de aminoacidos Cs FMO GS-OX3 (XM_004150602.1) (LOC101220318).
SEQ ID NO: 9 divulga la secuencia de acido nucleico Cs FMO GS-OX3 (XM_004170413.1) (LOC101220079).
SEQ ID NO: 10 divulga la secuencia de aminoacidos Cs FMO GS-OX3 (XM_004170413.1) (LOC101220079).
SEQ ID NO: 11 divulga la secuencia de acido nucleico Cs FMO GS-OX3 (XM_004164404.1) (LOC101227975).
SEQ ID NO: 12 divulga la secuencia de aminoacidos Cs FMO GS-OX3 (XM_004164404.1) (LOC101227975).
SEQ ID NO: 13 divulga la secuencia de acido nucleico Mt FMO GS-OX5 (XM_003611223.1) (MTR_5g012130).
SEQ ID NO: 14 divulga la secuencia de aminoacidos Mt FMO GS-OX5 (XM_003611223.1) (MTR_5g012130).
SEQ ID NO: 15 divulga la secuencia de acido nucleico Os FMO (NC_008403.2).

SEQ ID NO: 16 divulga la secuencia de aminoacidos Os FMO (NP_001065338.1).

SEQ ID NO: 17 divulga la secuencia de acido nucleico Vv FMO GS-OX3-3 (XM_003631392.1) (LOC100255688).
SEQ ID NO: 18 divulga la secuencia de aminoacidos Vv FMO GS-OX3-3 (XM_003631392.1) (LOC100255688).
SEQ ID NO: 19 divulga la secuencia de acido nucleico Vv FMO GS-OX3-2 (XM_003631391.1) (LOC100255688).
SEQ ID NO: 20 divulga la secuencia de aminoacidos Vv FMO GS-OX3-2 (XM_003631391.1) (LOC100255688).
SEQ ID NO: 21 divulga la secuencia de acido nucleico Vv FMO GS-OX3-2 (XM_003635084.1) (LOC100242032).
SEQ ID NO: 22 divulga la secuencia de aminoacidos Vv FMO GS-OX3-2 (XM_003635084.1) (LOC100242032).
SEQ ID NO: 23 divulga la secuencia de acido nucleico Gh FMO-1 (DQ122185.1).

SEQ ID NO: 24 divulga la secuencia de aminoacidos Gh FMO-1 (DQ122185.1).

SEQ ID NO: 25 divulga la secuencia de acido nucleico Zm FMO (NM_001157345.1).

SEQ ID NO: 26 divulga la secuencia de aminoacidos Zm FMO (NP_001150817.1).

SEQ ID NO: 27 divulga la secuencia de acido nucleico Pt FMO GS-OX (XM_002329873.1).

SEQ ID NO: 28 divulga la secuencia de aminoacidos Pt FMO GS-OX (XM_002329873.1).

SEQ ID NO: 29 divulga la secuencia de acido nucleico Pt FMO GS-OX (XM_002318967.1).

SEQ ID NO: 30 divulga la secuencia de aminoacidos Pt FMO GS-OX (XM_002318967.1).

SEQ ID NO: 31 divulga la secuencia de acido nucleico Pt FMO GS-OX (XM_002329874.1).

SEQ ID NO: 32 divulga la secuencia de aminoacidos Pt FMO GS-OX (XM_002329874.1).

SEQ ID NO: 33 divulga la secuencia de acido nucleico Gm FMO (NM_003538657.1).

SEQ ID NO: 34 divulga la secuencia de aminoacidos Gm FMO (XP_003538705.1).

SEQ ID NO: 35 divulga la secuencia de acido nucleico S/ FMO GS-OX (XM_004241959.1) (LEFL1075CA11).
SEQ ID NO: 36 divulga la secuencia de aminoacidos S/ FMO GS-OX (XP_004242007.1) (LEFL1075CA11).
SEQ ID NO: 37 divulga la secuencia de acido nucleico S/ FMO GS-OX (SGN-U584070) (Solyc06g060610).
SEQ ID NO: 38 divulga la secuencia de aminoacidos S/ FMO GS-OX (SGN-U584070) (Solyc06g060610).

SEQ ID NO: 39 divulga la secuencia de acido nucleico Hs FMO-3 (NC_000001.10 (171,060,018..171,086,961)).
SEQ ID NO: 40 divulga la secuencia de aminoacidos Hs FMO-3 (NP_001002294.1).

SEQ ID NO: 41 divulga la secuencia de acido nucleico Oc FMO-3 (NC_013681.1).

SEQ ID NO: 42 divulga la secuencia de aminoacidos Oc FMO-3 (NP_001075714.1).

SEQ ID NO: 43 divulga la secuencia consenso de la SEQ ID No. de polipéptidos de 2 a 38.

SEQ ID NO: 44 divulga la 5'UTR en combinacion con la secuencia de ADN de A{FMO GS.

Breve descripcion de las figuras

Las figuras acompafiantes, ilustran algunas, pero no las Unicas o exclusivas realizaciones, y/o caracteristicas de
ejemplo. Se pretende que las figuras y realizaciones divulgadas en este documento se consideren ilustrativas en vez
de limitantes.

La Figura 1 muestra desde la izquierda, plantas de tomate regadas con agua y a la derecha, plantas regadas con
TMAO dihidrato 5,5 g/l después de la recuperacion de la sequia.

La Figura 2 muestra un arbol filogenético basado en las similitudes de proteinas utilizando el algoritmo de
alineamiento libre, llamado CLUSS, para agrupar familias de proteinas de las secuencias de polipéptido de FMO de
Arabidopsis thaliana, vid, Populus trichocarpa, arroz, soja, melén, tomate, sorgo, maiz, trigo, cebada, conejo y ser
humano.
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La Figura 3 muestra, desde la parte inferior, plantas de Arabidopsis thaliana Col-0 (etiquetadas Col-0) de tipo
salvaje, en el medio (etiquetas FOM X3), plantas transgénicas de Arabidopsis thaliana que sobreexpresan tres
copias de la secuencia At FMO GS-OX5 y en el panel superior plantas transgénicas de Arabidopsis thaliana
(etiquetadas FOM X8) que sobreexpresan ocho copias de la secuencia At FMO GS-OX5 después de la recuperacion
de la sequia.

La Figura 4a es un mapa de una construccion de ADN que puede utilizarse para obtener plantas de Arabidopsis
thaliana para la sobreexpresion constitutiva de la secuencia At FMO GS-OX5, que incluye (de 5" a 3'), un promotor
(PRONOS), un marcador seleccionable (NPTII), un promotor constitutivo (35S) y una secuencia que codifica la
proteina FMO (RCI5) integrada de forma estable en un vector pROK2.

La Figura 4b es un segundo mapa de una construccion de ADN que puede utilizarse para obtener plantas de
Arabidopsis thaliana para la sobreexpresion constitutiva de la secuencia At FMO GS-0OX5, que incluye (de 5'a 3'), un
promotor (PRONOS), un marcador seleccionable (NPTII), un promotor inducible por estrés (PRORD29A) y una
secuencia que codifica la proteina FMO (RCI5) integrada de forma estable en un vector pROK2.

La Figura 5a es un mapa de una construccion de ADN que puede utilizarse para obtener plantas de Zea mays para
la sobreexpresion constitutiva de la secuencia que codifica la proteina Zm FMO que incluye (de 5' a 3'), promotor
constitutivo (Ubiquitina), una secuencia que codifica la proteina FMO (Zm FMO), un segundo promotor (35S) y un
marcador seleccionable (higromicina) integrada de forma estable en un vector pPCAMBIA 1300.

La Figura 5b es un mapa de una construccion de ADN que puede utilizarse para obtener plantas de Solanum
lycopersicum para la sobreexpresion de la secuencia que codifica la proteina SI FMO GS-OX1, que incluye (de 5’ a
3"), un promotor inducible por estrés (PRORD29A), una secuencia que codifica la proteina FMO (SI FMO GS-0X1),
un segundo promotor (35S) y un marcador seleccionable (higromicina) integrada de forma estable en un vector
pCAMBIA 1300.

Descripcion detallada de la invencién

La presente divulgacion incluye métodos para producir plantas u organismos fotosintéticos tolerantes al estrés por
sequia, incluyendo tolerancias a, pero sin limitarse a sequia, humedad excesiva, asi como uso eficiente de agua
donde se producen rendimientos normales con menos aporte de agua. Estos métodos incluyen la aplicacion de
compuestos organicos, tal como N-6xido de trimetilamina (“TMAQ”) o un analogo de TMAO, un derivado de TMAO, o
TMAO dihidrato a plantas o semillas para producir una planta tolerante al estrés por sequia. La presente divulgacion
también incluye plantas u organismos fotosintéticos tolerantes al estrés por sequia, incluyendo tolerancias a, pero
sin limitarse a sequia y humedad excesiva. Estas plantas y organismos fotosintéticos tolerantes al estrés por sequia
pueden producirse a través de la aplicacion de compuestos organicos, tal como N-6xido de trimetilamina (“TMAQO”) o
un analogo de TMAO, un derivado de TMAO, o TMAO dihidrato para inducir la tolerancia al estrés por sequia,
permitiendo la produccién de plantas y organismos fotosintéticos con mas biomasa, fruta o semilla en comparacion
con plantas y organismos fotosintéticos que no han sido tratados con compuestos organicos para producir tolerancia
al estrés por sequia.

De ese modo, en un primer aspecto, la invencion se refiere a un método para producir una planta u organismo
fotosintético tolerante a la sequia (primer método) que comprende:

aplicar al menos un tratamiento de una cantidad efectiva de trimetilamina N- (TMAQO), N-6xido de trimetilamina
dihidrato, o N-6xido de N,N-dimetildecilamina (DDAO) a una planta, parte de planta, organismo fotosintético o
semilla, en donde la cantidad eficaz del TMAO, TMAO dihidrato o DDAO es desde 0,1 a 10 g por litro para rociado o
irrigacion, o en donde el al menos un tratamiento es un tratamiento de semillas y la cantidad eficaz del TMAO,
TMAO dihidrato o DDAO es desde 0,1 g a 1000 g por 100 kg de semilla; y

cultivar dicha planta, parte de planta, organismo fotosintético o semilla, en donde se produce una planta u organismo
fotosintético tolerante al estrés por sequia

Como se utiliza en la presente memoria el término "estrés por sequia" se usa indistintamente con estrés hidrico. El
término "estrés por sequia" como se utiliza en la presente memoria puede ser inducido en plantas en condiciones en
que un contenido de agua reducido en el suelo, debido a la escasez de lluvia o de riego, lleva al deterioro o
disminucion de la absorcion de agua por la planta u organismo fotosintético. El estrés hidrico puede desencadenar
en las plantas un deterioro de las funciones fisioldgicas de las células, lo que conduce a diversos trastornos. Si bien
las condiciones que inducen estrés por sequia pueden variar dependiendo del tipo de suelo donde se cultivan las
plantas, los ejemplos de las condiciones incluyen pero no se limitan a: una reduccién en el contenido de agua en el
suelo del 15% en peso o menos, mas severamente el 10% en peso o0 menos, y ain mas severamente el 7,5% en
peso o menos; o el valor pF del suelo de 2,3 o0 mas, mas severamente 2,7 o mas, y aun mas severamente 3,0 o
mas.
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Como se presentd anteriormente, se divulga uno o mas métodos para producir plantas u organismos fotosintéticos
tolerantes al estrés hidrico, incluyendo pero sin limitarse a la tolerancia a la sequia o exceso de humedad, en las
plantas en donde una aplicacién de N-6xido de trimetilamina o “TMAQO”, en donde TMAO incluye pero no se limita a,
TMAO dihidrato, derivado quimico de TMAO, o un analogo quimico de TMAO, a una planta o semilla para reducir el
estrés hidrico en la planta cuando la planta se expone a condiciones de estrés hidrico. Ademas, las metilaminas (por
ejemplo, N-6xido de trimetilamina (TMAQ)) pueden aumentar el plegamiento de la proteina y la unién al ligando y
contrarrestar las perturbaciones por urea (por ejemplo, en elasmobranquios y rifion de mamifero), iones inorganicos,
y presion hidrostatica en animales del mar profundo (Yancey, 2005, citado supra).

Segun la invencion, el derivado quimico de TMAO es N-6xido de N,N-dimetildecilamina (DDAO). Se divulga que el
analogo quimico de TMAO es un compuesto N-metilado. En una divulgacion, el compuesto N-metilado se selecciona
del grupo que consiste en carnitina, sarcosina, acido N-metil aspartico, N-metil taurina.

El uno o mas métodos para producir una planta u organismo fotosintético tolerante a estrés hidrico es aplicable a
una variedad de plantas incluyendo plantas monocotiledéneas o dicotiledéneas, incluyendo sin limitarse a plantas
transgénicas. Como se utiliza en la presente memoria, las plantas transgénicas incluyen plantas, u organismo
fotosintético, que han sido modificados genéticamente para contener construcciones de ADN como se debatira
adicionalmente en la presente memoria. Los métodos para producir una planta o un organismo tolerante al estrés
hidrico pueden ser aplicables a la planta entera u organismo o una parte de una planta, por ejemplo, en un érgano,
tejido, una célula o una parte de una célula vegetal, por ejemplo, en un organulo, que comprende introducir en, y
expresar en, la planta o célula de planta un acido nucleico que codifica una monooxigenasa o proteina FMO, y que
media un aumento en la produccion de TMAO enddgeno y, por tanto, la tolerancia al estrés hidrico, tal como un
aumento de la tolerancia a la sequia o un aumento de la tolerancia a la humedad excesiva.

Una o mas realizaciones que se describen en la presente memoria pueden proporcionar ademas métodos para
producir una planta u organismo fotosintético tolerante al estrés hidrico que comprende aplicar una cantidad
suficiente efectiva de TMAO, TMAO dihidrato o DDAO a una planta u organismo que ha sido expuesto a o que se va
a exponer a condiciones de estrés hidrico.

De ese modo, en una realizacion preferida, el primer método para producir una planta u organismo fotosintético
tolerante a la sequia ademas comprende aplicar al menos un segundo tratamiento de una cantidad efectiva de
TMAO, TMAO dihidrato, o DDAO a dicha planta u organismo fotosintético tolerante a la sequia, previamente tratado
con TMAO, TMAO dihidrato o DDAO.

Este método ademas puede incluir una aplicacion de tratamiento de semilla, un tratamiento de pulverizacién o un
tratamiento de riego del TMAO, TMAO dihidrato o DDAO. En una realizacion preferida, el al menos un tratamiento
de una cantidad efectiva de TMAO, TMAO dihidrato o DDAO es un tratamiento de semilla. Se divulga que una
cantidad efectiva de tratamiento de semilla con TMAO puede incluir un tratamiento de semilla de TMAO en una
cantidad de 0,1 a 1000 g por 100 kg de semillas, de 0,1 a 1000 g por 100 kg de semillas, o de 0,1 a 100 g por 100 kg
de semillas, de 0,1 a 10 g por 100 kg de semillas o de 0,1 g a 5 g por 100 kg de semillas. En el método de la
invencion en donde el al menos un tratamiento es un tratamiento de semilla, la cantidad eficaz de TMAO, TMAO
dihidrato o DDAO es desde 0,1 g a 1000 g por 100 kg de semilla.

En una divulgacion mas preferida, dicha cantidad efectiva de TMAO en un tratamiento de semilla esta entre 0,1 g a
1000 g por kg de semilla. En otra divulgacion preferente, dicha cantidad efectiva de TMAO en un tratamiento de
semilla esta entre 1 g a 100 g por kg de semilla. En otra divulgacion preferente, dicha cantidad efectiva de TMAO en
un tratamiento de semilla esta entre 1 g a 100 g por kg de semilla, entre 0,1 a 10 g por kg de semillaso0,1ga5g
por kg de semillas

En otra divulgacion preferente, el al menos un tratamiento de dicha cantidad efectiva de TMAO es un tratamiento de
riego o un tratamiento de pulverizacion. En una divulgacion preferente, la cantidad efectiva de dicho TMAO esta
entre 0,01 a 10000 g por litro para dicho tratamiento de riego o tratamiento de pulverizacién. Segun la invencion, la
cantidad efectiva de dicho TMAO, TMAO dihidrato o DDAO es de 0,1 a 10 g por litro para dicho tratamiento de riego
o tratamiento de pulverizacion. En otra realizacion, la cantidad efectiva es de 0,1 a 5 g por litro para dicho
tratamiento de riego.

En otra divulgacion, el al menos un tratamiento de dicha cantidad efectiva de TMAO en los métodos divulgados en el
presente documento comprende dos o0 mas compuestos diferentes seleccionados del grupo que consiste en TMAO,
TMAO dihidrato, un derivado quimico de TMAO, tal como N-6xido de N,N-dimetildecilamina (DDAQ), o un analogo
quimico de TMAO, tal como un compuesto N-metilado tal como carnitina, sarcosina, acido N-metil aspartico, N-metil
taurina del mismo. Segun la invencion, el al menos un tratamiento de dicha cantidad eficaz de TMAO, TMAO
dihidrato o DDAO comprende dos o mas compuestos diferentes seleccionados del grupo que consiste en TMAO,
TMAO dihidrato y DDAO.

El uso de TMAO, TMAO dihidrato, un derivado o analogo quimico de TMAO y sales aceptables para uso agricola, en
donde las sales aceptables para uso agricola pueden incluir, pero no se limitan a, una mezcla de fosfato de amonio,
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nitrato de amonio, nitrato de potasio, y nitrato de calcio en una proporcion de 2-2-1-1 para reducir el estrés hidrico en
una planta.

En ofra realizacién, dicha planta u organismo fotosintético tolerante al estrés hidrico tiene una produccion de
biomasa, semilla o fruta que es el 6%, 10%, 15%, 20%, 25%, 30%, 35%, 40%, 45%, 50%, 55%, 60%, 65%, 70%,
75%, 80%, 85%, 90%, 95%, 100%, 110%, 120%, 130%, 140%, 150%, incluyendo o mas que la produccion de
biomasa, semilla o fruta de las plantas u organismos fotosintéticos con estrés hidrico donde una cantidad efectiva de
TMAO no se ha aplicado a la planta u organismo fotosintético no tolerante con estrés hidrico. En realizaciones
preferentes, la produccion de biomasa, semilla o fruta esta entre el 6% y el 30% o mas, entre el 31% y el 50% o
mas, entre el 51% y el 70% o mas, entre el 71% y el 100% o mas que la produccién de biomasa, fruta o semilla de
plantas u organismos fotosintéticos con estrés hidrico donde una cantidad efectiva de TMAO no se ha aplicado a la
planta u organismo fotosintético no tolerante. La descripcion de un intervalo debe considerarse que ha divulgado
especificamente todos los subintervalos posibles, asi como los valores numéricos individuales dentro del intervalo.

La produccion de biomasa, fruta o semilla puede medirse mediante cualquier método conocido en la técnica.

El estrés hidrico en plantas producido utilizando los métodos de la invencién puede reconocerse o identificarse
comparando un cambio en los fenotipos de la planta que se describen en mas detalle posteriormente entre plantas
que han estado expuestas a condiciones de estrés hidrico y las plantas que no han sido expuestas a las mismas
condiciones de estrés hidrico. El estrés hidrico en una planta u organismo fotosintético puede estar indicado por un
cambio en uno o mas de los siguientes fenotipos de plantas, que pueden servir como indicadores del estrés hidrico
en las plantas: (1) porcentaje de germinacion, (2) tasa de establecimiento de plantulas, (3) nimero de hojas
saludables, (4) longitud de la planta, (5) peso de la planta, (6) area foliar, (7) color de la hoja, (8) nimero o peso de
semillas o frutas, (9) calidad de las cosechas, (10) tasa de formacién de flores o tasa de formacién de frutas, (11)
rendimiento de fluorescencia de clorofila, (12) contenido de agua, (13) temperatura de la superficie de la hoja, y (14)
capacidad de transpiracion.

El estrés hidrico puede cuantificarse como “intensidad de estrés” donde la intensidad de estrés esta representada de
la siguiente manera: “Intensidad de estrés” = 100 x "cualquiera de los fenotipos de planta en plantas que no han sido
expuestas a estrés hidrico” / "el fenotipo de planta en plantas que han sido expuestas a agua”.

Los métodos que se describen en la presente memoria se aplican a plantas que han sido expuestas a o van a ser
expuestas a condiciones de estrés hidrico cuya intensidad de estrés representada por la ecuacion anterior es de 105
a 450, preferentemente de 110 a 200, y mas preferentemente de 115 a 160. La descripcion de un intervalo debe
considerarse que ha divulgado especificamente todos los posibles subintervalos, asi como valores numéricos
individuales dentro de ese intervalo. En una planta expuesta a condiciones de estrés hidrico, una influencia puede
constatarse en al menos uno de los fenotipos anteriores. Es decir, se observa como: (1) disminucion en el porcentaje
de germinacion, (2) disminucion de la tasa de formacién de plantulas, (3) disminucién en el numero de hojas sanas,
(4) disminucion en la longitud de la planta, (5) disminucion de peso de la planta, (6) disminucion en la tasa de
incremento del area foliar, (7) pérdida de color de la hoja, (8) disminucion en el numero o peso de semillas o frutas,
(9) deterioro de la calidad de las cosechas, (10) disminucion en la tasa de formacion de flor o formacion de fruta, (11)
disminucion en el rendimiento de fluorescencia de clorofila, (12) disminucion del contenido de agua, (13) aumento de
temperatura de la superficie de la hoja, o (14) disminucion de la capacidad de transpiracion, entre otros, y la
magnitud del estrés hidrico en la planta puede medirse usando eso como indicador.

Los métodos que se describen en la presente memoria estan dirigidos a métodos para reducir el estrés hidrico en
una planta u organismo mediante la produccién de una planta u organismo tolerante al estrés hidrico aplicando el
TMAO a la planta que ha sido expuesta a o sera expuesta a condiciones de estrés hidrico. El efecto de reducir el
estrés hidrico de una planta puede evaluarse comparando los indicadores fenotipicos anteriores entre una planta
tratada con TMAO y una planta que no ha sido tratada con TMAO después de que las plantas u organismos se
expongan a condiciones de estrés hidrico. Las etapas en que las plantas u organismos tratados con TMAO pueden
exponerse a las condiciones de estrés hidrico incluyen todas las etapas de crecimiento de las plantas, incluyendo un
periodo de germinacion, un periodo de crecimiento vegetativo, un periodo de crecimiento reproductivo y un periodo
de cosecha. El periodo de aplicacién de TMAO como se utiliza en la presente memoria puede ser cualquier etapa de
crecimiento de las plantas u organismos, y los ejemplos de los mismos incluyen el periodo de germinacion antes de
la siembra, en el momento de la siembra, y después de la siembra y antes o después de la aparicion; el periodo de
crecimiento vegetativo tal como en el momento del cultivo de plantulas, en el momento del trasplante de plantula, en
el momento de cortar o unir, o en el momento del cultivo después de la plantaciéon establecida; el periodo de
crecimiento reproductivo tal como antes de la floracién, en la floracién, después de la floracion, inmediatamente
antes de la formacién de espiga o durante el periodo de formacion de espigas; y el periodo de cosecha tal como
antes del programa de cosecha, antes del programa de maduracién, o un periodo de iniciacién de coloracion de
frutas. Las plantas a las que se debe aplicar TMAO pueden ser plantas que han sido expuestas a o seran expuestas
a las condiciones de estrés hidrico. Es decir, el compuesto también puede ser aplicado preventivamente a plantas
antes de ser expuestas a las condiciones de estrés hidrico ademas de plantas que han sido expuestas a las
condiciones de estrés hidrico.
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En otra realizacion preferente, el método de la invencion ademas comprende aplicar sales o cualquier otro aditivo a
dicha planta, parte de planta, organismo fotosintético o semilla y cultivar dicha planta, parte de planta, organismo
fotosintético o semilla en donde se produce una planta u organismo fotosintético tolerante a la sequia.

El TMAO utilizado en los métodos que se describen en la presente memoria puede utilizarse solo, o en combinacion
con varios ingredientes inertes tal como vehiculos sélidos, vehiculos liquidos, y tensioactivos como se describe en
adelante.

Los ejemplos de un vehiculo sélido utilizado en la formulacion con TMAO puede incluir polvos, polvos finos o
granulos tal como minerales tal como arcilla caolin, arcilla de atapulgita, bentonita, montmorillonita, arcilla acida
blanca, pirofilita, tale, tierra de diatomeas y calcita; materiales organicos naturales tal como polvo de maiz raquis y
polvo de cascara de nuez; materiales organicos sintéticos tal como urea; sales tal como carbonato de calcio y sulfato
de amonio; y materiales inorganicos sintéticos tal como 6xido de silicio hidratado sintético.

Los ejemplos de un vehiculo liquido pueden incluir hidrocarburos aromaticos tal como xileno, alquilbenceno y
metilnaftaleno; alcoholes tal como 2-5 propanol, etilenglicol, propilenglicol, y éter monoetilico de etilenglicol; cetonas
tal como acetona, ciclohexanona y isoforona; aceite vegetal tal como aceite de soja y aceite de semilla de algodon; e
hidrocarburos alifaticos de petroleo, ésteres, dimetilsulfoxido, acetonitrilo y agua.

Ejemplos de tensioactivos incluyen tensioactivos anionicos tal como sales de éster de sulfonato de alquilo, sales de
sulfonato de alquilarilo, sales de sulfosuccinato de dialquilo, sales de éster fosfato de polioxietileno alquil aril éter,
sales de lignosulfonatos y policondensados de formaldehido sulfonato de naftaleno; y tensioactivos no idnicos tal
como polioxietileno alquil aril éteres, copolimeros en bloque de polixoietileno alquilpolioxipropileno y ésteres de
acidos grasos de sorbitano; y tensioactivos catidnicos tal como sales de alquiltrimetilamonio.

Los ejemplos de otros agentes auxiliares de formulacion incluyen polimeros solubles en agua tal como alcohol
polivinilico y polivinilpirrolidona, polisacaridos tal como goma arabiga, acido alginico y la sal del mismo, CMC
(carboximetilcelulosa), goma xantana, materiales inorganicos tal como silicato de magnesio aluminio y sol de
alumina, conservantes, agentes colorantes, y agentes de estabilizacion tal como PAP (fosfato acido de isopropilo) e
hidroxitolueno butilado (BHT).

Los métodos para la produccion de una planta u organismo fotosintético tolerante a estrés hidrico como se describen
en la presente memoria pueden llevarse a cabo aplicando una cantidad efectiva del TMAO a plantas o sitios de
crecimiento de plantas. Como se utiliza en la presente memoria una cantidad efectiva de TMAO puede incluir un
intervalo de 0,1 a 1.000 g por litro por 1-10 kg de semillas. Cuando se incorpora en el suelo completo, una cantidad
efectiva de TMAO puede variar de 0,1 a 1.000 g o 1 a 500 g, por 1.000 m? de suelo. Cuando el tratamiento con
TMAO se utiliza como una emulsién, un polvo humectable, un agente de fluidez, o puede utilizarse una microcapsula
para el tratamiento mediante pulverizaciéon de la planta después de la dilucion con agua. En este caso, la
concentracion del TMAO puede variar de 0,01 a 10,000 ppm, o de 1 a 5,000 ppm. Puede utilizarse una formulacién
en polvo y un granulo de TMAO para el tratamiento de estrés hidrico sin dilucion del TMAO. En el tratamiento de
semillas o el tratamiento de bulbos, un ejemplo del peso de TMAO por 100 kg de semillas puede variar de 0,1 a
1000 g, asi como de 1 a 30 g. Los ejemplos de las semillas o bulbos utilizados en los métodos que se describen en
la presente memoria incluyen aquellos que tienen un peso de 100 g o menos, incluyendo 20 g o menos, 0,5 g o
menos, asi como 50 mg o menos. En el tratamiento de plantulas, un ejemplo del peso del TMAO por plantula puede
variar de 0,01 a 20 mg, incluyendo de 0,5 a 8 mg. En el tratamiento del suelo antes o después de sembrar plantulas,
el peso del TMAO por 1.000 m? puede variar de 0,1 a 1000 g, incluyendo de 10 a 100 g.

Se puede aplicar TMAO a una variedad de plantas en diversas formas o lugares, tal como follaje, brotes, flores,
frutas, mazorcas o espigas, semillas, bulbos, tubérculos de tallo, raices y plantulas. Como se utiliza en la presente
memoria, bulbos significan tallo discoide, rizomas, tubérculos de raices y rizéforos. En la presente especificacion,
TMAO puede aplicarse también a esquejes y esquejes de tallo de cafa de azucar.

Los siguientes son ejemplos de los sitios de crecimiento de plantas que incluyen el suelo antes o después de la
siembra de las plantas. Cuando TMAO se aplica a plantas o sitios de crecimiento de plantas, TMAO se aplica a las
plantas diana una vez o mas. TMAO puede aplicarse como tratamiento al follaje, 6érganos florales o mazorcas o
espigas de plantas, tal como pulverizacion del follaje; tratamiento de semillas, tal como esterilizacion de semilla,
recubrimiento de semilla o inmersion de semilla; tratamiento de plantulas; tratamiento de bulbos; y tratamiento de las
tierras de cultivo de plantas, tal como tratamiento del suelo. TMAO puede aplicarse solo a sitios especificos de
plantas, tal como 6rgano floral en la temporada de floracién incluyendo antes de la floracion, durante la floracion y
después de la floracién, y la mazorca o espiga en la temporada de formacion de espigas, o puede aplicarse a las
plantas enteras.

TMAO puede aplicarse como un tratamiento del suelo en forma de una pulverizacién sobre el suelo, incorporacion
en el suelo, y perfusion de un liquido quimico en el suelo (riego de liquido quimico, inyeccion en el suelo, y goteo de
liquido quimico). La colocacion de TMAO durante el tratamiento del suelo incluye, pero no se limita a un hoyo de
plantacion, surco, alrededor de un hoyo de plantacion, alrededor de un surco, toda la superficie de tierras de cultivo,
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las partes entre el suelo y la planta, area entre raices, area debajo del tronco, surco principal, caja de cultivo,
bandeja de cultivo de plantula y lecho de semilla, cultivo de plantula. El tratamiento del suelo con TMAO puede ser
antes de la siembra, en el momento de la siembra, inmediatamente después de la siembra, periodo de cultivo, antes
de la plantacién establecida, en el momento de la plantacion establecida y periodo de crecimiento después de la
plantacién establecida.

Cuando se aplica TMAO como un tratamiento de suelo, dos o mas clases de TMAO pueden aplicarse
simultaneamente a la planta, por ejemplo, TMAO y TMAO dihidrato, o TMAO dihidrato y un 6xido de aril amina, o
puede aplicarse un fertilizante solido tal como un fertilizante en pasta que contiene TMAO al suelo. TMAO puede
mezclarse en un liquido de riego, y, los ejemplos del mismo incluyen inyectar a las instalaciones de riego (tubo de
riego, tuberia de riego, aspersion, etc.), mezclar en el liquido de inundacién entre los surcos, mezclar en un medio
hidropénico y similares.

Alternativamente, un liquido de riego se puede mezclar con TMAO de antemano y, por ejemplo, ser utilizado para el
tratamiento mediante un método de riego apropiado incluyendo el método de riego mencionado anteriormente y los
otros métodos tal como aspersién e inundacién. TMAO también se puede aplicar enrollando un cultivo con una
formulacién de resina procesada generando una hoja o cordén, poniendo un corddn de la formulacion de resina
alrededor de un cultivo de modo que el cultivo esté rodeado por el cordodn, y/o colocando una hoja de la formulacién
de resina en la superficie del suelo cerca de la raiz de un cultivo.

En otra realizacion, TMAO puede utilizarse para el tratamiento de semillas o bulbos, asi como un tratamiento de
pulverizaciéon de semillas con TMAO en el que se atomiza una suspension de TMAO se atomiza y pulveriza sobre
una superficie de semilla o superficie de bulbo. Un tratamiento de extension también puede ser utilizado en donde un
polvo humectable, una emulsidon o un agente fluido de TMAO se aplica a semillas o bulbos con una pequefia
cantidad de agua afadida o aplicada como esta sin dilucion. Ademas, puede utilizarse un tratamiento de inmersién
en el que las semillas se sumergen en una solucién de TMAO durante un cierto periodo de tiempo, tratamiento de
recubrimiento con pelicula, y tratamiento de recubrimiento con pellas.

TMAO puede utilizarse para el tratamiento de plantulas, incluyendo tratamiento de pulverizacion compuesto por
pulverizacion de las plantulas completas con una dilucién que tiene una concentracion adecuada de ingredientes
activos preparadas por diluciéon de TMAO con agua. Como con el tratamiento de semilla, también se puede usar un
tratamiento de inmersién que esta comprendido por la inmersion de plantulas en la dilucién, tratamiento de
recubrimiento para adherir TMAO formulado en una formulacién en polvo a las plantulas completas.

TMAO se puede tratar al suelo antes o después de la siembra de plantulas incluyendo la pulverizacion de una
dilucion que tiene una concentracion adecuada de ingredientes activos preparada diluyendo TMAO con agua y
aplicando la mezcla a plantulas o el suelo alrededor de las plantulas después de la siembra de las plantulas.
También puede ser utilizado un tratamiento de pulverizacion de TMAO formulado en una formulacién sélida tal como
un granulo al suelo alrededor de las plantulas en la siembra de las plantulas.

TMAO puede utilizarse para el tratamiento de hidroponia. Los ejemplos pueden incluir disolver o suspender TMAO
en un medio de cultivo convencionalmente utilizado para cultivos hidropénicos, en una concentracion dentro de un
intervalo de 0,0001 a 10 g/litro.

TMAO puede utilizarse en el momento del cultivo de tejidos o cultivo de células de una planta para fomentar la
tolerancia al estrés hidrico. TMAO puede disolverse o suspenderse en un medio de cultivo convencionalmente
utilizado para el cultivo de tejido de planta u otros organismos, tal como un medio de cultivo Murashige y Skoog
("MS"). Los ejemplos pueden incluir una concentracion dentro de un intervalo de 0,0001 a 10 g/litro. En este caso,
segun un método habitual, se pueden afiadir de manera apropiada sacaridos como una fuente de carbono, diversas
fitohormonas y similares.

Se divulga que el método para producir una planta tolerante a la sequia comprende una primera etapa en donde la
planta es pulverizada con una solucién que contiene N-6xido de trimetilamina (TMAO), N-6xido de trimetilamina
dihidrato, un derivado quimico de TMAO o un analogo quimico de TMAQ seguido por el riego con una solucién que
contiene N-6xido de trimetilamina (TMAQ), N-6xido de trimetilamina dihidrato, un derivado quimico de TMAO o un
analogo quimico de TMAO. En una realizacion preferente, el tratamiento de pulverizacion inicial se lleva a cabo con
una soluciéon que contiene una cantidad efectiva de TMAO que esta entre 0,01 a 10000 g por litro, mas
preferentemente entre 0,1 a 1000 g por litro, entre 0,1 a 100 g por litro, entre 0,1y 10 g por litro, entre 0,1 ga 5 g por
litro para dicho tratamiento de pulverizacion. En otra divulgacion, el tratamiento de riego se lleva a cabo con una
solucion que contiene una cantidad efectiva de TMAO que esta entre 0,01 a 10000 g por litro, mas preferentemente
entre 0,1 a 1000 g por litro, entre 0,1 a 100 g por litro, entre 0,1 y 10 g por litro, entre 0,1 g a 5 g por litro para dicho
tratamiento de riego.

En una divulgacion preferente, el método para producir una planta tolerante a la sequia comprende una primera
etapa en donde la semilla es tratada con una solucién que contiene N-6xido de trimetilamina (TMAQO), N-6xido de
trimetilamina dihidrato, un derivado quimico de TMAO o un analogo quimico de TMAO seguido por el riego o
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pulverizacion de la planta con una solucién que contiene N-6xido de trimetilamina (TMAQ), N-6xido de trimetilamina
dihidrato, un derivado quimico de TMAO o un analogo quimico de TMAO. En una divulgacion preferente, el
tratamiento inicial de semilla se lleva a cabo con una cantidad efectiva de TMAO que esta entre 0,01 a 10000 g por
kg de semilla, mas preferentemente entre 0,1 a 1000 g por kg de semilla, entre 0,1 a 100 g por kg de semilla, entre
0,1y 10 g por kg de semilla o entre 0,1 g a 5 g por kg de semilla. En otra divulgacion, el tratamiento de riego se lleva
a cabo con una solucion que contiene una cantidad efectiva de TMAO que esta entre 0,01 a 10000 g por litro, mas
preferentemente entre 0,1 a 1000 g por litro, entre 0,1 a 100 g por litro, entre 0,1 y 10 g por litro, entre 0,1 g a 5 g por
litro para dicho tratamiento de riego.

Se pueden usar una variedad de bulbos o semillas en los métodos que se describen en la presente memoria
incluyendo, pero sin limitarse a las plantas en las familias Solanaceae y Cucurbitaceae, asi como plantas
seleccionadas de los géneros de planta Calibrachoa, Capsicum, Nicotiana, Nierembergia, Petunia, Solanum,
Cucurbita, Cucumis, Citrullus, Glycine, tal como Glycine max (soja), Calibrachoa * hybrida, Capsicum annuum
(pimiento), Nicotiana tabacum (tobaco), Nierenbergia scoparia (chucho), Petunia xhybrida, Solanum lycopersicum
(tomate), Solanum tuberosum (papa), Solanum melongena (berenjena), Cucurbita maxima (zapallo), Cucurbita pepo
(calabaza, zucchini), Cucumis metuliferus (melon africano espinudo) Cucumis melo (meldn), Cucumis sativus
(pepino) y Citrullus lanatus (sandia). Varias plantas monocotiledoneas, en particular las que pertenecen a la familia
Poaceae se pueden utilizar con los métodos que se describen en la presente memoria, que incluyen, pero sin
limitacion, plantas seleccionadas de los géneros de planta Hordeum, Avena, Secale, Triticum, Sorghum, Zea,
Saccharum, Oryza, Hordeum vulgare (cebada), Triticum aestivum (trigo), Triticum aestivum subsp. spelta (espelta),
Triticale, Avena sativa (avenas), Secale cereale (centeno), Sorghum bicolor (sorgo), Zea mays (maiz), Saccharum
officinarum (cafha de azucar) y Oryza sativa (arroz). Los ejemplos adicionales de plantas en que se puede producir
estrés hidrico usando los métodos que se describen en la presente memoria incluyen los siguientes cultivos: trigo
sarraceno, remolacha, canola, colza, girasol, cafia de azucar, tabaco y guisantes; hortalizas: hortalizas solanaceas
tales como pimiento y patata, hortalizas cucurbitaceas; hortalizas cruciferas tales como, rabano japonés, nabo,
rabano, colinabo, repollo chino, repollo, mostaza castafa, brocoli y coliflor, hortalizas asteraceas tales como,
bardana, guirnalda crisantemo, alcaucil y lechuga; hortalizas liliaceas tales como, cebolleta, cebolla, ajo, esparragos,
hortalizas amiaceas tales como zanahoria, perejil, apio y chirivia, hortalizas quenopodiaceas tales como espinaca,
acelga, hortalizas lamiaceas tales como, Perilla frutescens, menta, albahaca; fresa, boniato, Dioscorea japonica,
colocasia; flores; plantas de follaje; pastos; frutas: frutos de pepita (manzana, pera, pera japonesa, membrillo chino y
membrillo, etc.), frutas de hueso, (melocoton, ciruela, nectarina, Prunus mume, cerezas, albaricoque y ciruelas, etc),
frutas citricas (Citrus unshiu, naranja, mandarina, limén, lima, pomelo, etc.), frutos secos (castafias, nueces,
avellanas, almendras, pistachos, anacardos, nueces de macadamia, etc), bayas (zarzamoras, arandanos, moras,
frambuesas, etc), uva, caqui, aceituna, nispero, platano, café, palmera datilera, cocos, etc.; y arboles diferentes de
los arboles frutales; té, morera, plantas de flores, arbolado de las carreteras (fresno, abedul, cerezo silvestre,
eucalipto, Ginkgo biloba, lila, arce, Quercus, alamo, arbol de Judas, Liquidambar formosana, platano de sombra,
zelkova, tuya del Japén, abeto, cicuta, enebro, Pinus, Picea, y Taxus cuspidata). Los ejemplos de plantas en las que
se puede producir tolerancia al estrés hidrico pueden incluir arroz, maiz, canola, soja y trigo.

Las “plantas” mencionadas anteriormente incluyen plantas transgénicas, que expresan otros rasgos de genes.

Como se utiliza en la presente memoria, "plantas" significa todas las plantas dicotiledéneas o monocotiledéneas,
incluyendo, pero no se limita a plantas dicotiledénea o monocotiledénea anuales y perennes a modo de ejemplo,
pero sin limitacion, a los del género Glycine, Vitis, Asparagus, Populus, Pennisetum, Lolium, Oryza, Zea, Avena,
Hordeum, Secale, Triticum, Sorghum, Saccharum y Lycopersicum. El término planta también puede incluir, pero sin
limitacion la clase de Liliatae (Monocotyledoneae o plantas monocotiledéneas). El término incluye plantas maduras,
semillas, brotes y plantulas, y partes, material de propagacion, érganos de planta, tejido, protoplastos, callos y otros
cultivos, por ejemplo, cultivos celulares derivados de los anteriores y todos los otros tipos de asociaciones de células
de planta que proporcionan unidades funcionales o estructurales. “Plantas maduras” significa todas las plantas en
cualquier estado de desarrollo mas alla del estadio de plantula. Plantula significa una planta inmadura joven en un
estadio de desarrollo temprano.

Las plantas dicotiledoneas incluyen, pero sin limitacion plantas maduras, semillas, brotes y plantulas, y partes,
material de propagacion, érganos de planta, tejido, protoplastos, callos y otros cultivos, por ejemplo, cultivos
celulares derivados de los anteriores y todos los otros tipos de asociaciones de células de planta que proporcionan
unidades funcionales o estructurales. Plantas maduras significa plantas en el estadio desarrollo mas alla del estadio
de plantula. Plantula significa una planta inmadura joven en un estadio de desarrollo temprano.

Como se utiliza en la presente memoria “organismos fotosintéticos” puede incluir, pero no se limita a organismos tal
como Arthrospira spp., Spirulina spp., Synechococcus elongatus, Synechococcus spp., Synechosystis spp.,
Synechosystis spp., y Spirulina plantensis, Calothrix spp., Anabaena flos-aquae, Aphanizomenon spp., Anabaena
spp., Gleotrichia spp., Oscillatoria spp. y Nostoc spp.; algas unicelulares eucariotas tal como pero sin limitarse a
Chaetoceros spp., Chlamydomonas reinhardtii, Chlamydomonas spp., Chlorella vulgaris, Chlorella spp., Cyclotella
spp., Didymosphenia spp., Dunaliella tertiolecta, Dunaliella spp., Botryococcus braunii, Botryococcus spp., Gelidium
spp., Gracilaria spp., Hantzschia spp., Hematococcus spp., Isochrysis spp., Laminaria spp., Nannochloropsis spp.,
Navicula spp., Nereocystis luetkeana, Pleurochrysis spp., Postelsia palmaeformis, y Sargassum spp.
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En otra divulgacion, se proporcionan uno o mas métodos para la produccion de un producto que se describe en la
presente memoria puede comprender: a) cultivar las plantas que se describen en la presente memoria u obtenible
por los métodos que se describen en la presente memoria y b) producir el producto a partir de o por las plantas de la
divulgacion y/o partes, por ejemplo, semillas, de estas plantas.

También se divulga una semilla de planta tratada con una cantidad efectiva de N-6xido de trimetilamina (TMAO), N-
6xido de trimetilamina dihidrato, un derivado quimico de TMAO, un derivado quimico de TMAO, tal como N-6xido de
N,N-dimetildecilamina (DDAO), o un analogo quimico de TMAO, tal como un compuesto N-metilado tal como
carnitina, sarcosina, acido N-metil aspartico, N-metil taurina del mismo.

En una divulgacion preferente la semilla de planta es tratada con una cantidad efectiva de dicho TMAO entre 0,1 a
1.000 g por kg de semillas, preferentemente entre 0,1 a 100 g por kg de semillas, mas preferentemente de 0,1 a 10 g
por kg de semillas y ain mas preferentemente de 0,1 a 5 g por kg de semillas.

La descripcion de un intervalo debe considerarse que ha especificamente divulgado todos los subintervalos posibles,
asi como los valores numeéricos individuales dentro de ese intervalo.

En ofra realizacion el método puede comprender las etapas a) cultivar las plantas de la invencién, b) retirar las
partes cosechables como se define anteriormente de las plantas y c) producir el producto a partir de o por las partes
de la planta u organismo.

También se divulga una planta tolerante al estrés hidrico producida haciendo crecer la semilla de planta divulgada
en el presente documento.

Las plantas u organismos tolerantes al estrés hidrico se pueden producir en el sitio donde la planta ha crecido, las
plantas y/o partes de las mismas pueden ser retiradas del sitio donde las plantas se han cultivado para producir el
producto. Por lo general, la planta se cultiva, las partes cosechables deseadas se retiran de la planta, si es posible
en ciclos repetidos, y el producto es elaborado a partir de las partes cosechables de la planta. La etapa de cultivar la
planta se puede llevar a cabo soélo una vez cada vez que se realizan los métodos de la invencion, al tiempo que
permite veces repetidas de las etapas de produccion de productos, por ejemplo, por retirada repetida de las partes
cosechables de las plantas de la divulgacion y procesamiento adicional si es necesario de estas partes para llegar al
producto. Es posible que la etapa de cultivar las plantas de la divulgacién se repita y las plantas o partes
cosechables se almacenen hasta que entonces se realice la producciéon del producto una vez para las plantas o
partes de plantas acumuladas. Ademas, las etapas de cultivar las plantas y producir el producto se pueden realizar
con una superposicion en el tiempo, incluso simultaneamente en gran medida o secuencialmente. Generalmente las
plantas se cultivan durante algun tiempo antes de que se produzca el producto.

También se divulga una planta tolerante al estrés hidrico producida a través de la aplicacion de al menos un
tratamiento de una cantidad efectiva de TMAO a una planta, parte de planta, organismo fotosintético o semilla.

En una realizaciéon preferente, la planta de estrés hidrico de la invencion tiene una producciéon de semilla de planta
que es el 6% o mas que la produccion de biomasa, fruta o semilla de plantas u organismos fotosintéticos con estrés
hidrico no tolerantes donde una cantidad efectiva de TMAO no ha sido aplicada. En otra realizacién preferente la
planta de estrés hidrico tiene una produccion de biomasa, fruta o semilla de planta que es el 10%, 15%, 20%, 25%,
30%, 35%, 40%, 45%, 50%, 55%, 60%, 65%, 70%, 75%, 80%, 85%, 90%, 95%, 100%, 110%, 120%, 130%, 140%,
150%, incluyendo o mas que la produccion de biomasa, fruta o semilla de plantas u organismos fotosintéticos con
estrés hidrico no tolerantes donde una cantidad efectiva de TMAO no ha sido aplicada.

En una realizacion preferente, la produccion de semilla esta entre el 6% y el 30% o mas, entre el 31% y el 50% o
mas, entre el 51% y el 70% o mas, entre el 71% y el 100% o mas que la produccion de semilla de plantas u
organismos fotosintéticos con estrés hidrico no tolerantes donde una cantidad efectiva de TMAO no ha sido
aplicada.

En otra divulgaciéon la planta tolerante al estrés hidrico producida a través de la aplicacion de al menos un
tratamiento de una cantidad efectiva de TMAO a una planta, parte de planta, organismo fotosintético y al menos un
segundo tratamiento de una cantidad efectiva de TMAO se aplica a dicha planta u organismo fotosintético tolerante
al estrés hidrico.

En otra divulgacion preferente de la planta tolerante al estrés hidrico, dicho al menos un tratamiento de dicha
cantidad efectiva de TMAO comprende dos o mas compuestos diferentes seleccionados del grupo que consiste en
TMAO dihidrato, derivado quimico de TMAO, o un analogo quimico de TMAQO.

En otra realizacion preferente, la planta tolerante al estrés hidrico de la invencién se produce mediante un
tratamiento adicional de sales o cualquier otro aditivo a una planta, parte de planta, organismo fotosintético o semilla
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y haciendo crecer dicha planta, parte de planta, organismo fotosintético o semilla en donde se produce una planta u
organismo fotosintético tolerante al estrés hidrico.

En ofra divulgacion los productos producidos por los métodos que se describen en la presente memoria son
productos de plantas tal como, pero sin limitarse a, un alimento, pienso para ganado, un suplemento alimenticio,
suplemento de pienso, fibra, cosmético y/o farmaco. Los productos alimenticios se consideran composiciones
utilizadas para la nutricién y/o para complementar la nutricién. Los piensos para ganado y suplementos de la
alimentacion animal, en particular, estan considerados como productos alimenticios.

En otra divulgacion los métodos para la produccioén se utilizan para elaborar productos agricolas tal como, pero sin
limitarse a, extractos de plantas, proteinas, aminoacidos, hidratos de carbono, grasas, aceites, polimeros, vitaminas,
y similares. Sirvase tener en cuenta que es posible que el producto vegetal consista en uno o mas productos
agricolas en gran medida.

También se divulgan métodos para producir plantas transgénicas u organismos fotosintéticos tolerantes al estrés
hidrico que incluyen, pero no se limitan a introducir en forma estable una construcciéon en la planta u organismo
fotosintético donde la construccion incluye un gen o genes tal como SEQ ID NO:1 o SEQ ID NO: 2 que codifica una
proteina monooxigenasa o proteina FMO tal como la proteina FMO GS-OX5. La sobreexpresion, ya sea constitutiva
o inducida por estrés, de la proteina monooxigenasa media un incremento en la expresion de TMAO en una planta u
organismo fotosintético a través de la catalizacion de la oxidacion de metabolitos enddégenos que contienen
nitrégeno nucleofilico. Divulgaciones adicionales pueden comprender una planta transgénica u organismo que
sobreexpresa un gen tolerante al estrés hidrico, tal como SEQ ID NO:1 o SEQ ID NO: 2 que codifica una proteina
FMO, donde el gen esta operativamente ligado a un promotor constitutivo o un promotor inducible por estrés y ha
sido integrado en forma estable en el genoma de la planta u organismo en condiciones apropiadas para la
sobreexpresién de una proteina con tolerancia al estrés hidrico.

También se divulga un método para producir una planta u organismo fotosintético con una tolerancia al estrés
hidrico, tal como una planta monocotiledénea o dicotiledonea, que comprende introducir en y sobreexpresar en la
planta u organismo fotosintético un acido nucleico o aminoacido tal como SEQ ID NO:1 o SEQ ID NO: 2 que codifica
una proteina monooxigenasa, tal como la proteina FMO GS-OX5.

También se divulga una planta u organismo fotosintético tolerante al estrés hidrico, en donde la planta u organismo
fotosintético tolerante al estrés hidrico sobreexpresa las proteinas FMO en el genoma nuclear de la planta u
organismo fotosintético o el genoma de cloroplasto de la planta.

De ese modo, se divulga un método para producir una planta tolerante al estrés hidrico, en donde el método
comprende transformar una planta con una secuencia que codifica una proteina FMO operativamente ligada a un
promotor en condiciones apropiadas para la sobreexpresién de la proteina FMO en la planta de al menos tres veces
con respecto al nivel de expresion de la proteina FMO enddgena, en donde la sobreexpresion de la secuencia que
codifica la proteina FMO en dicha planta tolerante al estrés hidrico cataliza la oxidacién de metabolitos endégenos
que contienen nitrégeno nucleofilico.

En una divulgacion preferente la secuencia que codifica la proteina FMO codifica una secuencia de aminoacidos
seleccionada de SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO:6, SEQ ID NO:8, SEQ ID NO:10, SEQ ID NO:12, SEQ ID
NO:14, SEQ ID NO:16, SEQ ID NO:18, SEQ ID NO:20, SEQ ID NO:22, SEQ ID NO:24, SEQ ID NO: 26, SEQ ID
NO:28, SEQ ID NO:30, SEQ ID NO:32, SEQ ID NO:34, SEQ ID NO:36, SEQ ID NO:38 SEQ ID NO:40, SEQ ID
NO:42 y SEQ ID NO:43.

En otra divulgacion preferente el promotor es un promotor constitutivo. En otra divulgacion preferente, la
sobreexpresion de la secuencia que codifica la proteina FMO es sobreexpresion constitutiva. En una divulgacion
preferente, la proteina FMO se sobreexpresa al menos 8 veces con respecto a los niveles de expresion de la
proteina FMO endoégena.

En otra divulgacion preferente, el promotor es un promotor inducible por estrés, mas preferentemente, el estrés es
estrés hidrico.

En otra divulgacion, la sobreexpresion de la secuencia que codifica la proteina FMO es inducida por un estrés,
preferentemente estrés hidrico.

La sobreexpresion constitutiva o sobreexpresion inducida por estrés de la monooxigenasa o proteina FMO media un
incremento en la expresion de TMAO en una planta u organismo fotosintético, incrementando la tolerancia de la
planta u organismo con respecto a varias formas de estrés hidrico en comparacion con plantas de tipo salvaje, parte
de plantas de tipo salvaje, organismos fotosintéticos de tipo salvaje o células de plantas de tipo salvaje. La
monooxigenasa o proteina FMO puede sobreexpresarse en la planta u organismo fotosintético como un todo o una
parte, se proporciona, por ejemplo, en un érgano, tejido, célula o una parte de una célula de planta, por ejemplo, en
un organulo. La proteina monooxigenasa comprende una secuencia que codifica aminoacidos que tiene al menos el
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80% de identidad con SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 12,
SEQ ID NO: 14, SEQ ID NO: 16, SEQ ID NO: 18, SEQ ID NO: 20, SEQ ID NO: 22, SEQ ID NO: 24, SEQ ID NO: 26,
SEQ ID NO: 28, SEQ ID NO: 30, SEQ ID NO: 32, SEQ ID NO: 34, SEQ ID NO: 36, SEQ ID NO: 38, SEQ ID NO: 40,
SEQ ID NO: 42 o SEQ ID NO: 43, y/o la region 5-no traducida (5'UTR). La sobreexpresion de la proteina media un
aumento de la expresiéon en una planta u organismo fotosintético, incrementando la tolerancia de la planta o el
organismo a diversas formas de estrés hidrico en comparacion con las plantas de tipo salvaje. A modo de ejemplo,
las proteinas humanas FMO3 y FMO1 tienen una identidad del 53% y el 84% con las proteinas FMO3 de conejo
(véase Lawton et al, 1994, Archives of Biochemistry and Biophysics, Vol. 308, 254-257).

Divulgaciones adicionales proporcionan una construcciéon de ADN que comprende una o mas secuencias que
codifican la proteina FMO operativamente ligada a un promotor constitutivo o un promotor inducible por estrés en
donde las proteinas FMO estan integradas de forma estable en un genoma de ADN de planta u organismo
fotosintético en condiciones apropiadas para la sobreexpresion de la construccion de ADN en la planta u organismo
fotosintético. El promotor constitutivo o promotor inducible por estrés en la construccion de ADN induce la
sobreexpresion de las proteinas FMO en la planta u organismo fotosintético mediando de ese modo un incremento
en la expresion de TMAO en una planta u organismo fotosintético, incrementando la tolerancia de la planta u
organismo fotosintético a diversas formas de estrés hidrico en comparacion con las plantas de tipo salvaje u
organismos fotosintéticos de tipo salvaje.

Se divulgan construcciones de ADN para la sobreexpresion de proteinas FMO en plantas transgénicas u organismos
fotosintéticos. Dichas construcciones de ADN pueden representarse como se muestra en las Figuras 4a, 4b, 5a, y
5b.

Como se muestra en la Figura 4a, se proporciona una construccion para la sobreexpresion de una proteina FMO en
una planta de Arabidopsis thaliana, donde mirando en el extremo 5' de la construccién, una secuencia codificante del
promotor constitutivo, tal como PROnos, esta provista de un sitio de inicio de transcripcion. Un marcador
seleccionable, tal como NPTII esta provisto de una region de terminacion de transcripcion, NOS ter en el extremo 3’
del marcador seleccionable. Un promotor constitutivo, tal como el promotor CaMv35S, (35S) esta provisto de un sitio
de inicio de transcripcion. La secuencia que codifica la proteina FMO RCI/5 (SEQ ID NO: 1 o SEQ ID NO:2) esta
provista de una region de terminacion de transcripcion, NOS ter en el extremo 3’ de la secuencia que codifica la
proteina FMO. Cada uno de estos componentes esta operativamente ligado al siguiente, es decir, la secuencia de
codificacion del promotor constitutivo, PROnos, esta operativamente ligada al extremo 5’ del marcador seleccionable,
NPTII, la secuencia de proteina y la secuencia de proteinas marcadoras seleccionables esta s operativamente ligada
al extremo 5’ de la secuencia codificante del promotor constitutivo CaMv35S que esta operativamente ligada al
extremo 5’ de la secuencia que codifica la proteina FMO RCI5. Para la sobreexpresioén, puede utilizarse el vector de
expresion pROK2. La construccion de ADN después se integra en una planta u organismo fotosintético tal como una
planta de Arabidopsis thaliana y se producen organismos fotosintéticos que sobreexpresan la proteina At FMO GS-
OX5, donde el promotor constitutivo induce la sobreexpresion de la proteina FMO. La sobreexpresion de la
secuencia que codifica la proteina FMO en la planta u organismo fotosintético cataliza la oxidacién de metabolitos
enddgenos que contienen nitrégeno nucleofilico.

Como se muestra en la Figura 4b, se proporciona una construccion para la sobreexpresion de una proteina FMO en
una planta de Arabidopsis thaliana, donde mirando el 5’ de la construccién una secuencia codificante de promotor,
tal como PROnos, esta provista de un sitio de inicio de transcripcion. Un marcador seleccionable, tal como NPTII
esta provisto de una region de terminacién de transcripcion, el sitio NOS en el extremo 3’ del marcador
seleccionable. Un promotor inducible por estrés, tal como el promotor PRORrp294, con un sitio Hindll en el extremo 5’
y un sitio BamHI en el extremo 3’, esta provisto de un sitio de inicio de transcripcion. La secuencia que codifica la
proteina FMO RCI5 (SEQ ID NO: 1 o SEQ ID NO:2) esta provista de una region de terminacion de transcripcion, el
sitio NOS ter en el extremo 3’ de la secuencia que codifica la proteina FMO. Cada uno de estos componentes esta
operativamente ligado al siguiente, es decir, la secuencia de codificacion del promotor, PROnos, esta operativamente
ligada al extremo 5 del marcador seleccionable, NPTII, la secuencia codificante de la proteina y la secuencia
codificante de la proteina marcadora seleccionable esta operativamente ligada al extremo 5 de la secuencia
codificante del promotor constitutivo PRORrp29a que esta operativamente ligada al extremo 5’ de la secuencia que
codifica la proteina FMO RCI5. Para la sobreexpresion, puede utilizarse el vector de expresion pROK2. La
construccion de ADN después se integra en una planta u organismo fotosintético tal como una planta de Arabidopsis
thaliana y se producen los organismos que sobreexpresan la proteina At FMO GS-OX5, donde el promotor inducible
por estrés induce la sobreexpresion de la proteina FMO. La sobreexpresién de la secuencia que codifica la proteina
FMO en el organismo fotosintético cataliza la oxidaciéon de metabolitos enddgenos que contienen nitrégeno
nucleofilico.

Como se muestra en la Figura 5a, se proporciona una construccion para la sobreexpresion de una proteina FMO en
una planta de Zea mays, donde mirando en el 5' una secuencia de codificacion del promotor constitutivo, tal como el
promotor de Ubiquitina, esta provista de un sitio de inicio de transcripcién. La secuencia que codifica la proteina
FMO SI FMO GX-OX1 (SEQ ID NO: 25 o SEQ ID NO:26) esta provista de una region de terminaciéon de
transcripcion, el sitio NOS ter en el extremo 3’ de la secuencia que codifica la proteina FMO. Un promotor
constitutivo, tal como el promotor CaMv35S, (35S) esta provisto de un sitio de inicio de transcripcion. Un marcador
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seleccionable, tal como higromicina esta provisto de una regidon de terminacion de transcripcion, NOS ter en el
extremo 3’ del marcador seleccionable. Cada uno de estos componentes esta operativamente ligado al siguiente, es
decir, la secuencia codificante del promotor constitutivo, Ubiquitina, esta operativamente ligada al extremo 5’ de la
secuencia que codifica la proteina FMO ZM FMO, la secuencia que codifica la proteina FMO esta operativamente
ligada al extremo 5’ de la secuencia codificante del promotor constitutivo, tal como el promotor CaMv35S, (35S) que
esta operativamente ligada al extremo 5’ de la secuencia codificante de la proteina marcadora seleccionable. Para la
sobreexpresion, puede utilizarse el vector de expresion pCAMBIA 1300. La construccion de ADN después se integra
en una planta u organismo fotosintético tal como una planta de Zea mays y se producen los organismos que
sobreexpresan la proteina ZM FMO, donde el promotor constitutivo induce la sobreexpresion de la proteina FMO y la
sobreexpresion de la secuencia que codifica la proteina FMO en el organismo fotosintético cataliza la oxidacion de
metabolitos endégenos que contienen nitrégeno nucleofilico.

Como se muestra en la Figura 5b, se proporciona una construccion para la sobreexpresion de una proteina FMO en
una planta de Solanum lycopersicum, donde mirando el 5’ un promotor inducible por estrés, tal como el promotor
PRORrp29a, €sta provisto de un sitio de inicio de transcripcion. La secuencia que codifica la proteina FMO S/ FMO GS-
OX1 (SEQ ID NO: 35, SEQ ID NO: 36, SEQ ID NO: 37 o SEQ ID NO: 38) esta provista de una region de terminacién
de transcripcion, el sitio NOS ter en el extremo 3’ de la secuencia que codifica la proteina FMO. Un promotor
constitutivo, tal como el promotor CaMv35S, (35S) esta provisto de un sitio de inicio de transcripcion. Un marcador
seleccionable, tal como higromicina esta provisto de una regidon de terminacion de transcripcion, NOS ter en el
extremo 3’ del marcador seleccionable. Cada uno de estos componentes esta operativamente ligado al siguiente, es
decir, la secuencia codificante del promotor inducible por estrés, promotor PROrp29a, esta operativamente ligada al
extremo 5’ de la secuencia que codifica la proteina FMO SI FMO GS-OX1, la secuencia que codifica la proteina
FMO esta operativamente ligada al extremo 5’ del promotor constitutivo, tal como el promotor CaMv35S, secuencia
codificante (35S) que esta operativamente ligada al extremo 5’ de la secuencia codificante de proteina marcadora
seleccionable. Para la sobreexpresion, puede utilizarse el vector de expresiéon pCAMBIA 1300. La construccion de
ADN después se integra en un organismo fotosintético tal como una planta de Solanum lycopersicum y se producen
los organismos que sobreexpresan la proteina SI FMO GS-OX1, donde el promotor inducible por estrés induce la
sobreexpresion de la proteina FMO vy la sobreexpresion de la secuencia que codifica la proteina FMO en organismo
fotosintético cataliza la oxidacion de metabolitos endégenos que contienen nitrégeno nucleofilico.

También se divulga una construccion de ADN para la sobreexpresion de una secuencia que codifica la proteina
FMO en organismos fotosintéticos, en donde la construccion de ADN comprende un promotor y la secuencia que
codifica la proteina FMO, en donde dicho promotor esta operativamente ligado a dicha secuencia que codifica la
proteina FMO, en donde la secuencia que codifica la proteina FMO se selecciona de SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 4,
SEQ ID NO:6, SEQ ID NO:8, SEQ ID NO:10, SEQ ID NO:12, SEQ ID NO:14, SEQ ID NO:16, SEQ ID NO:18, SEQ
ID NO:20, SEQ ID NO:22, SEQ ID NO:24, SEQ ID NO: 26, SEQ ID NO:28, SEQ ID NO:30, SEQ ID NO:32, SEQ ID
NO:34, SEQ ID NO:36, SEQ ID NO:38, SEQ ID NO:40, SEQ ID NO:42 y SEQ ID NO:43.

Como se utiliza en la presente memoria, “acidos nucleicos" significa biopolimeros de nucleétidos que estan unidos
entre si a través de enlaces fosfodiéster (polinucledtidos, acidos polinucleicos). Dependiendo del tipo de azuicar en
los nucleodtidos (ribosa o desoxirribosa), se distinguen las dos clases de los acidos ribonucleicos (ARN) y los acidos
desoxirribonucleicos (ADN).

Como se indicé anteriormente, se divulga un método para producir plantas tolerantes al estrés hidrico, incluyendo
pero sin limitarse a tolerancia a la sequia o humedad excesiva, en plantas en donde una aplicacién de N-6xido de
trimetilamina o “TMAQ”, en donde TMAO incluye pero no se limita a, TMAO dihidrato, derivado quimico de TMAO, o
un analogo quimico de TMAOQO, a una planta o semilla para reducir el estrés hidrico en la planta cuando la planta se
expone a condiciones de estrés hidrico. Este método para producir una planta tolerante al estrés hidrico es aplicable
a una variedad de plantas incluyendo plantas monocotiledéneas o dicotiledéneas, incluyendo, pero sin limitarse a
plantas transgénicas. Como se utiliza en la presente memoria, las plantas transgénicas incluyen plantas, u
organismo fotosintético, que han sido genéticamente modificados para que contengan construcciones de ADN
foraneas tal como se debatira después en la presente memoria. Los métodos para producir una planta u organismo
tolerante al estrés hidrico pueden ser aplicables a la planta u organismo completo o una parte de una planta, por
ejemplo en un 6rgano, tejido, una célula o una parte de una célula de planta, por ejemplo en un organulo, que
comprende introducir en, y expresar en, la planta o células de planta un &acido nucleico que codifica una
monooxigenasa o proteina FMO, y que media un incremento en la produccion de TMAO enddgeno y por ello una
tolerancia al estrés hidrico, tal como un incremento en la tolerancia a la sequia o un incremento en la tolerancia a la
humedad excesiva.

Las metilaminas (por ejemplo, N-6xido de trimetilamina (TMAQ)) pueden aumentar el plegamiento de la proteina y la
union al ligando y contrarrestar las perturbaciones por urea (por ejemplo, en elasmobranquios y rifion de mamifero),
iones inorganicos, y presion hidrostatica en animales del mar profundo (Yancey, 2005, citado supra).

También se divulga un método para la tolerancia al estrés hidrico en una planta, una parte de planta, o una célula de
planta, donde el método comprende la etapa de incrementar la expresidon y/o actividad de una proteina
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monooxigenasa en la planta, parte de planta, o célula de planta en comparacién con la planta de tipo salvaje, parte
de planta de tipo salvaje o célula de planta de tipo salvaje.

Como se debate anteriormente, los métodos que se describen en la presente memoria estan dirigidos a métodos
para reducir el estrés hidrico en una planta u organismo mediante la producciéon de una planta u organismo
fotosintético tolerante al estrés hidrico mediante la sobreexpresién de FMO respecto de la planta que ha sido
expuesta a o sera expuesta a condiciones de estrés hidrico. El efecto de la reduccién del estrés hidrico de una
planta u organismo fotosintético puede evaluarse comparando los indicadores de fenotipo anteriores entre una
sobreexpresion de FMO y una planta que no sobreexpresa FMO después de que las plantas u organismos
fotosintéticos se exponen a condiciones de estrés hidrico. Las etapas en las que las plantas u organismo
fotosintético que sobreexpresan FMO pueden exponerse a condiciones de estrés hidrico incluyen, por ejemplo,
todas las etapas de crecimiento de las plantas, incluyendo un periodo de germinacién, un periodo de crecimiento
vegetativo, un periodo de crecimiento reproductivo y un periodo de cosecha.

Una variedad de semillas o bulbos puede utilizarse en los métodos que se describen en la presente memoria
incluyendo pero sin limitarse a plantas en las familias Solanaceae y Cucurbitaceae, asi como plantas seleccionadas
de los géneros de planta Calibrachoa, Capsicum, Nicotiana, Nierembergia, Petunia, Solanum, Cucurbita, Cucumis,
Citrullus, Glycine, tal como Glycine max (Soja), Calibrachoa x hybrida, Capsicum annuum (pimiento), Nicotiana
tabacum (tobaco), Nierenbergia scoparia (chucho), Petunia x hybrida, Solanum lycopersicum (tomate), Solanum
tuberosum (papa), Solanum melongena (berenjena), Cucurbita maxima (zapallo), Cucurbita pepo (calabaza,
zucchini), Cucumis metuliferus (melén africano espinudo) Cucumis melo (meldn), Cucumis sativus (pepino) y
Citrullus lanatus (sandia). Varias plantas monocotiledéneas, en particular las que pertenecen a la familia se pueden
utilizar con los métodos que se describen en la presente memoria, que incluyen, pero sin limitacion, plantas
seleccionadas de los géneros de planta Hordeum, Avena, Secale, Triticum, Sorghum, Zea, Saccharum, Oryza,
Hordeum vulgare (cebada), Triticum aestivum (trigo), Triticum aestivum subsp. spelta (espelta), x Triticosecale
(Triticale), Avena sativa (avenas), Secale cereale (centeno), Sorghum bicolor (sorgo), Zea mays (maiz), Saccharum
officinarum (cafha de azucar) y Oryza sativa (arroz). Los ejemplos adicionales de plantas en que se puede producir
estrés hidrico usando los métodos que se describen en la presente memoria incluyen los siguientes cultivos: trigo
sarraceno, remolacha, canola, colza, girasol, cafia de azucar, tabaco y guisantes; hortalizas: hortalizas solanaceas
tales como pimiento y patata, hortalizas cucurbitaceas; hortalizas cruciferas tales como, rabano japonés, nabo,
rabano, colinabo, repollo chino, repollo, mostaza castafa, brocoli y coliflor, hortalizas asteraceas tales como,
bardana, guirnalda crisantemo, alcaucil y lechuga; hortalizas liliaceas tales como, cebolleta, cebolla, ajo, esparragos,
hortalizas amiaceas tales como zanahoria, perejil, apio y chirivia, hortalizas quenopodiaceas tales como espinaca,
acelga, hortalizas lamiaceas tales como, Perilla frutescens, menta, albahaca; fresa, boniato, Dioscorea japonica,
colocasia; flores; Plantas de follaje; pastos; frutas: frutos de pepita (manzana, pera, pera japonesa, membrillo chino y
membrillo, etc), frutas de hueso, (melocoton, ciruela, nectarina, Prunus mume, cerezas, albaricoque y ciruelas, etc),
frutas citricas (Citrus unshiu, naranja, mandarina, limén, lima, pomelo, etc), frutos secos (castafas, nueces,
avellanas, almendras, pistachos, anacardos, nueces de macadamia, etc), bayas (zarzamoras, arandanos, moras,
frambuesas, etc), uva, caqui, aceituna, nispero, platano, café, palmera datilera, cocos, etc.; y arboles diferentes de
los arboles frutales; té, morera, plantas de flores, arbolado de las carreteras (fresno, abedul, cerezo silvestre,
eucalipto, Ginkgo biloba, lila, arce, Quercus, alamo, arbol de Judas, Liquidambar formosana, platano de sombra,
zelkova, tuya del Japén, abeto, cicuta, enebro, Pinus, Picea, y Taxus cuspidata). Los ejemplos de plantas en las que
se puede producir tolerancia al estrés hidrico pueden incluir arroz, maiz, canola, soja y trigo. Las “plantas”
mencionadas anteriormente incluyen plantas transgénicas, que expresan otros rasgos de genes.

Como se utiliza en la presente memoria, "plantas" significa todas las plantas dicotiledéneas o monocotiledéneas,
incluyendo, pero sin limitarse a la clase de Liliatae (Monocotyledoneae o plantas monocotiledéneas). El término
incluye las plantas maduras, semillas, brotes y plantulas, y partes, material de propagacion, érganos de planta,
tejido, protoplastos, callos y otros cultivos, por ejemplo, cultivos celulares derivados de los anteriores y todos los
otros tipos de asociaciones de células de planta que dan unidades funcionales o estructurales. "Plantas maduras" se
refiere a las plantas en cualquier etapa de desarrollo mas alla de la etapa de plantula. Plantula significa una planta
joven, inmadura en una etapa temprana de desarrollo.

Las plantas dicotiledéneas incluyen las plantas maduras, semillas, brotes y plantulas y partes, material de
propagacion, organos de plantas, tejido, protoplastos, callos y otros cultivos, por ejemplo, cultivos celulares
derivados de los anteriores y todos los otros tipos de asociaciones de células de planta que dan unidades
funcionales o estructurales. Plantas maduras se refiere a las plantas en cualquier etapa de desarrollo mas alla de la
etapa de plantula. Plantula significa una planta joven, inmadura en una etapa temprana de desarrollo.

“Planta" también comprende plantas dicotiledéneas o monocotiledéneas anuales o perennes e incluye a modo de
ejemplo, pero sin limitarse a, aquellas del género Glycine, Vitis, Asparagus, Populus, Pennisetum, Lolium, Oryza,
Zea, Avena, Hordeum, Secale, Triticum, Sorghum, Saccharum y Lycopersicum.

Como se debate anteriormente, otra divulgacion proporciona un método para producir una planta u organismo
fotosintético, tal como una planta monocotiledénea o dicotiledénea, con una tolerancia al estrés hidrico, que
comprende introducir en y expresar en la planta u organismo fotosintético un acido nucleico o aminoacido tal como
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SEQ ID NO:1 o SEQ ID NO: 2, que codifica una proteina monooxigenasa, tal como la proteina FMO GS-OX5. Un
ejemplo de la proteina monooxigenasa puede incluir pero no se limita a una secuencia de aminoacidos de SEQ ID
NO: 2, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 12, SEQ ID NO: 14, SEQ ID NO:
16, SEQ ID NO: 18, SEQ ID NO: 20, SEQ ID NO: 22, SEQ ID NO: 24, SEQ ID NO: 26, SEQ ID NO: 28, SEQ ID NO:
30, SEQ ID NO: 32, SEQ ID NO: 34, SEQ ID NO: 36, SEQ ID NO: 38, SEQ ID NO: 40, SEQ ID NO: 42 o0 SEQ ID
NO: 43, en donde la secuencia de nucleétidos comprende al menos una molécula de acido nucleico. La secuencia
de aminoacidos puede tener una identidad porcentual del 80% o mas de las secuencias enumeradas anteriormente
y/o la region 5'-no traducida (5'UTR) en comparacion con la secuencia original.

Los métodos que se describen en la presente memoria también incluyen a) introducir en una célula de planta u
organismo fotosintético un casete de expresién recombinante que comprende la molécula de acido nucleico en una
union operable con un promotor que esta activo en una planta u organismos fotosintéticos; b) regenerar una planta u
organismo fotosintético a partir de la célula de planta u organismo fotosintético, y c) expresar la molécula de acido
nucleico para generar o para incrementar una tolerancia al agua en la planta u organismo fotosintético.

La divulgacion también se refiere a una planta tolerante al estrés hidrico producida mediante los métodos divulgados
en el presente documento.

Los métodos que se describen en la presente memoria ademas proporcionan organismos fotosintéticos o una
planta, que comprende una secuencia de acidos nucleicos que codifica una proteina FMO (SEQ ID NOs: 1-43), un
casete de expresion de ADN, o un vector que comprende el casete de expresion de ADN, o que comprende una
célula que comprende la molécula de acido nucleico tal como la proteina FMO (SEQ ID NOs: 1-43), el casete de
expresion, o el vector. Los ejemplos pueden incluir generar una planta transgénica que es tolerante al estrés hidrico,
que puede comprender la molécula de acido nucleico, tal como una secuencia que codifica la proteina FMO (SEQ ID
NOs: 1-43), un casete de expresion de ADN, un vector que comprende el casete de expresion, o una célula que
comprende la molécula de acido nucleico, el casete de expresion, o el vector. Puede generarse un material o
composicion de propagacion de la planta que comprende una molécula de acido nucleico tal como la secuencia que
codifica la proteina FMO (tal como SEQ ID NOs: 1-43), un casete de expresion de ADN que comprende la secuencia
que codifica la proteina FMO, o un vector que comprende el casete de expresién, o una célula que comprende la
molécula de acido nucleico, el casete de expresion, o el vector para proporcionar una planta, parte de planta, o
célula de planta tolerante a la sequia.

Como se debate anteriormente y se muestra en la Figura 2, las proteinas FMO que se describen en la presente
memoria pueden incluir una secuencia de nucleétidos exdgena que codifica una secuencia de aminoacidos que
tiene al menos el 50%, 60%, 70%, 75%, 80% 85%, 90%, 95% de identidad con SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 4, SEQ
ID NO: 6, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 12, SEQ ID NO: 14, SEQ ID NO: 16, SEQ ID NO: 18, SEQ ID
NO: 20, SEQ ID NO: 22, SEQ ID NO: 24, SEQ ID NO: 26, SEQ ID NO: 28, SEQ ID NO: 30, SEQ ID NO: 32, SEQ ID
NO: 34, SEQ ID NO: 36, SEQ ID NO: 38, SEQ ID NO: 40, SEQ ID NO: 42 o SEQ ID NO: 43, en una planta u
organismo fotosintético, una parte de una planta, o una célula de planta, y expresando la secuencia de nucleétidos
en la planta u organismo fotosintético, la parte de la planta, o la célula de la planta. Ademas, la secuencia de
nucledtidos puede incrementarse en la planta u organismo fotosintético, la parte de la planta, o la célula de la planta
en comparacion con la planta original, o de tipo salvaje, parte de la planta, o célula de la planta.

Los métodos de sobreexpresion e incremento de una proteina FMO como se describe en la presente memoria,
incluyendo una o mas construcciones de ADN para su uso en la sobreexpresion de la proteina FMO, integracion
estable de la proteina FMO en un genoma de ADN de planta u organismo fotosintético y la sobreexpresion de la
construccion de ADN en la planta u organismo fotosintético, puede utilizarse en una variedad de plantas, incluyendo
pero sin limitarse a: soja, patata, algodoén, colza, colza oleaginosa, canola, girasol, alfalfa, trébol, platano, mora,
arandano, fresa, frambuesa, melén cantalupo, zanahoria, coliflor, café, pepino, berenjena, uva, melon verde,
lechuga, mango, meldn, cebolla, papaya, pimiento, pifia, calabaza, espinaca, zapallo, tabaco, tomate, tomatillo,
sandia, manzana, melocotén, pera, cereza, ciruela, brocoli, col, coliflor, coles de Bruselas, colirrabano, grosellas,
aguacate, naranja, limén, pomelo, mandarina, alcachofa, cereza, nuez, cacahuete, endivias, puerros, arrurruz,
remolacha, yuca, nabo, rabano, boniato; guisante, judias, cafia de azucar, césped, Miscanthus, Panicum virgatum,
trigo, maiz, maiz dulce, arroz, mijo, sorgo, cebada, centeno, asi como varios tipos de organismos fotosintéticos
incluyendo pero sin limitarse a diatomeas, algas eucariotas y cianobacterias

Como se muestra en la Figura 2, los genes con elevada identidad con respecto a FMO GS-OX5 median funciones
similares. Como se muestra en la Figura 2 los genes, acidos nucleicos utilizados o proteinas expresadas pueden
tener el 40% o mas de identidad, incluyendo pero sin limitarse a al menos el 50%, al menos el 60%, al menos el
70%, al menos el 80%, al menos el 85%, al menos el 90%, al menos el 95%, al menos el 97%, al menos el 98%, al
menos el 99% o mas de identidad, en comparacion con la respectiva secuencia FMO GS-OX5 de Arabidopsis
(At1g12140) (SEQ ID NO: 1) [secuencia de ADNc con UTR] o la secuencia de proteinas SEQ ID NO.: 2). Los genes
con las homologias mas elevadas respecto a At1g12140 de Solanum Iycopersicum SIFMO GS-OX1
(Solyc06g060610) (SEQ ID NO: 37 y SEQ ID NO: 38), SIFMO GS-OX2 (AK324297.1), Vitis vinifera VvFMO GS-OX3-
1 (SEQ ID NO: 21 y SEQ ID NO: 22) (LOC100242032), VVFMO GS-OX3-2 (LOC100255688) (SEQ ID NO: 19 SEQ
ID NO: 20), VWWFMO GS-OX3-3 (LOC100255688) (SEQ ID NO: 17 y SEQ ID NO: 18), Populus trichocarpa PtFMO-

15



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

ES 2768 523 T3

GS-OX3 (XM_002329873.1) (SEQ ID NO: 27 y SEQ ID NO: 28), PtFMO GS-OX2 (XM_002318967.1) (SEQ ID NO:
29y SEQ ID NO: 30), PtFMO GS-OX1 (XP002318210,1), Oryza sativa OsFMO-OX (Os10g40570,1) (SEQ ID NO: 15
y SEQ ID NO: 16), Glycine max GmFMO (Glyma11g03390,1) (SEQ ID NO: 33 y SEQ ID NO: 34), Cucumus sativus
CsFMO GS-0X3-1 (LOC101227975) (SEQ ID NO: 11y SEQ ID NO: 12), CsFMO GS-OX3-2 (LOC101220079) (SEQ
ID NO: 9 y SEQ ID NO: 10), CsFMO GS-OX3-3 (LOC101220318) (SEQ ID NO: 7 y SEQ ID NO: 8), CsFMO GS-
0X3-4 (LOC101212991) (SEQ ID NO: 5 y SEQ ID NO: 6), Brassica rapa subsp. pekinensis BrFMO GS-OX1
(FJ376070,1), Medicago truncatula MtFMO GS-OX5 (MTR_5g012130) (SEQ ID NO: 13 y SEQ ID NO: 14), Zea mays
ZmFMO (GRMzZM2G089121_P01) (SEQ ID NO: 25 y SEQ ID NO: 26), Gossypium hirsutum GhFMO-1
(DQ122185.1) SEQ ID NO: 23 y SEQ ID NO: 24) Homo sapiens HsFMO-3 (NP_001002294.1) (SEQ ID NO: 39 y
SEQ ID NO: 40) y Oryctolagus cuniculus OcFMO-5 (NP_001075714.1) SEQ ID NO: 41 y SEQ ID NO: 42)
probablemente ejercen funciones similares en la planta u organismo fotosintético como el polipéptido FMO GS-OX5
de Arabidopsis (AtFMO GS-0X5). Como se debate anteriormente, la Figura 2 proporciona un arbol filogenético de
las secuencias de polipéptidos detalladas mas arriba de FMO de Arabidopsis thaliana, vid, Populus trichocarpa,
arroz, soja, meldn, tomate, sorgo, maiz, trigo, cebada, ser humano y conejo.

Como se muestra en la Figura 2, la expresion equivalente de proteinas FMO puede esperarse para las secuencias
que tienen el 40% o mas de identidad, incluyendo pero sin limitarse a al menos el 50%, al menos el 60%, al menos
el 70%, al menos el 80%, al menos el 85%, al menos el 90%, al menos el 95%, al menos el 97%, al menos el 98%,
al menos el 99% o mas de identidad, en comparacién con otras secuencias de FMO tal como la respectiva
secuencia de FMO GS-OX5 de Arabidopsis.

Como se utiliza en la presente memoria, “proteina FMO” o “polipéptido FMO” significa una proteina con el 100% de
la secuencia completa o partes de la secuencia, que media un aumento de la expresion de TMAO en una planta u
organismo fotosintético a través de la catalizacion de la oxidacion de metabolitos enddgenos que contienen
nitrégeno nucleofilico y confiriendo tolerancia mejorada al estrés hidrico cuando se expresa en plantas u organismos
fotosintéticos. "Proteina FMO" se entiende que quiere decir una secuencia que comprende un dominio N-terminal, un
dominio de flavina monooxigenasa y un dominio C-terminal (Li et al., Plant Physiol. 148(3):1721-33 (2008). Por
ejemplo, el polipéptido que se emplea en el método, tiene una actividad que esta involucrada en las respuestas de
defensa al estrés hidrico y aumenta TMAO enddgeno. Un polipéptido puede ser identificado como un FMO si es
capaz de catalizar la conversion de trimetilamina (TMA) a TMAO en presencia de FAD y NADPH. La actividad se
puede determinar en un ensayo in vitro como se muestra, por ejemplo, en el ejemplo 2.2 de la solicitud
W020100348261.

El término "sobreexpresion”, como se utiliza en la presente memoria, significa que una célula determinada produce
un aumento en el nimero de una cierta proteina en relacién con una célula normal. A los efectos de la presente
divulgacion, el nivel original de expresion de tipo salvaje también podria ser cero, es decir ausencia de expresion o
expresion inapreciable. Se entendera que la proteina FMO que se sobreexpresa en células segun los métodos de la
invencion puede ser de la misma especie que la célula de planta en donde la sobreexpresion se esta llevando a
cabo o puede obtenerse de una especie diferente. En el caso en donde la proteina FMO enddgena se sobreexpresa,
los niveles de la proteina FMO son al menos tres veces con respecto al mismo polipéptido que se produce de forma
enddgena por la célula de la planta. En el caso en donde una proteina heteréloga FMO se sobreexpresa, los niveles
de la proteina heterdloga FMO son de al menos tres veces los niveles de la proteina endégena FMO. En una
divulgacion preferente, la proteina FMO se sobreexpresa al menos 4, al menos 5, al menos 6, al menos 7, al menos
8, al menos 9, al menos 10 o mas veces con respecto a la proteina endégena FMO.

En una divulgacion, la planta divulgada en el presente documento ha sido transformada por la introducciéon de una
proteina FMO homologa o heteréloga de manera que la actividad de FMO en un lisado celular de dicha planta es al
menos 2 veces, 3 veces, 4 veces, 5 veces, 6 veces, 7 veces, 8 veces, 9 veces, 10 veces, 20 veces, 30 veces, 40
veces, 50 veces, 60 veces, 70 veces, 80 veces, 90 veces, 100 veces o mas con respecto a la actividad de FMO en
la planta no transformada. La actividad FMO en el lisado celular se puede determinar como se describe en el
ejemplo 2.2 de la solicitud PCT W020100348261, en donde el extracto se pone en contacto con TMA en presencia
de FAD y NADPH y se determina la produccion de TMAO.

En otra divulgacion, la sobreexpresion de la proteina FMO homdloga o heterdloga debe ser suficiente para
incrementar los niveles de TMAO enddgenos al menos 2 veces, al menos 3 veces, 4 veces, 5 veces, 6 veces, 7
veces, 8 veces, 9 veces, 10 veces, 20 veces, 30 veces, 40 veces, 50 veces, 60 veces, 70 veces, 80 veces, 90 veces,
100 veces o mas con respecto a los niveles endégenos de TMAO medidos en ausencia de estrés, en donde el
estrés es estrés abidtico, incluyendo estrés por sequia, estrés salino, estrés osmotico, estrés por grumo, estrés UV y
estrés por calor. Los niveles de TMAO se pueden determinar mediante cualquier método conocido en la técnica,
incluyendo, por ejemplo, el método descrito en la solicitud PCT W020100348261 basado en la reduccién de TMAO
a TMA en presencia de TiCI3 y detectando la cantidad de TMA formado en la reaccion.

La proteina FMO esta codificada por ejemplo, por una molécula de acido nucleico que comprende una molécula de
acido nucleico seleccionada del grupo que consiste en: (a) molécula de acido nucleico que codifica al menos un
polipéptido que comprende la secuencia que se muestra en la secuencia de acidos nucleicos que codifica la proteina
FMO, tal como proteina FMO GS-OX5 (SEQ ID NO: 1) o las partes funcionales de la proteina, expresa y media un
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incremento en la tolerancia al estrés hidrico, incluyendo un incremento en la tolerancia a la sequia. Como se debate
en los métodos anteriormente, la proteina FMO se introduce en y se expresa en la planta u organismo fotosintético o
célula de planta o una parte de la misma, o la proteina FMO puede expresarse en forma enddgena segun los
métodos que se describen en la presente memoria.

A modo de ejemplo la secuencia de acidos nucleicos que codifica la proteina FMO puede seleccionarse del grupo
que consiste en: (a) una molécula de acido nucleico que codifica al menos un polipéptido que comprende la
secuencia que se muestra en SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 10, SEQ ID
NO: 12, SEQ ID NO: 14, SEQ ID NO: 16, SEQ ID NO: 18, SEQ ID NO: 20, SEQ ID NO: 22, SEQ ID NO: 24, SEQ ID
NO: 26, SEQ ID NO: 28, SEQ ID NO: 30, SEQ ID NO: 32, SEQ ID NO: 34, SEQ ID NO: 36, SEQ ID NO: 38, SEQ ID
NO: 40, SEQ ID NO: 42 o SEQ ID NO: 43; (b) una molécula de acido nucleico que comprende al menos un
polinucleétido de la secuencia que se muestra en SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 7, SEQ
ID NO: 9, SEQ ID NO: 11, SEQ ID NO: 13, SEQ ID NO: 15, SEQ ID NO: 17, SEQ ID NO: 19, SEQ ID NO: 21, SEQ
ID NO: 23, SEQ ID NO: 25, SEQ ID NO: 27, SEQ ID NO: 29, SEQ ID NO: 31, SEQ ID NO: 33, SEQ ID NO: 35, SEQ
ID NO: 37, SEQ ID NO: 39, SEQ ID NO: 41 o SEQ ID NO: 44; (c) una molécula de acido nucleico que codifica un
polipéptido cuya secuencia tiene al menos el 50%, al menos el 60%, al menos el 70%, al menos el 80%, al menos el
85%, al menos el 90%, al menos el 95%, al menos el 97%, al menos el 98% o al menos el 99%, identidad con una
cualquiera de las secuencias que se muestran en el parrafo (a) o (b) detallado anterioemente donde la molécula de
acido nucleico detallada en los parrafos (a) y (b) anteriormente tienen una funcién bioldgica similar o igual que una
molécula de acido nucleico que codifica un polipéptido; (e) molécula de acido nucleico segun (a) a (d) que codifica
un fragmento o un epitopo de la secuencias como se muestra en los parrafos (a) y (b), en donde el fragmento es un
fragmento funcional que confiere tolerancia al estrés por sequia; (f) una molécula de acido nucleico que codifica un
polipéptido que es reconocido por un anticuerpo monoclonal dirigido contra un polipéptido que esta codificado por
las moléculas de acidos nucleicos como se muestra en (a) a (d); (g) molécula de acido nucleico que hibrida en
condiciones rigurosas con el complemento de una molécula de acido nucleico como se muestra en (a) a (d); y (h)
molécula de acido nucleico que puede aislarse de una genoteca de ADN utilizando una molécula de acido nucleico
como se muestra en (a) a (d) o sus fragmentos-partes de al menos 15 nt, 20 nt, 30 nt, 50 nt, 100 nt, 200 nt o 500 nt,
como sonda en condiciones de hibridacion rigurosas; (i) un acido nucleico que codifica la misma proteina FMO que
las secuencias de acidos nucleicos detalladas en los parrafos (a) a (d) anteriormente, pero que difieren de las
secuencias de (a) a (d) anteriormente debido a la degeneracion del coédigo genético; o una secuencia
complementaria de la misma.

Otras proteinas heterdlogas codificadas por el gen quimérico incluyen polipéptidos que forman epitopos
inmunoldgicamente activos, y enzimas que catalizan la conversion de metabolitos intracelulares, con la consiguiente
acumulacién de metabolitos seleccionados en las células.

Como se utiliza en la presente memoria, el término “secuencial/s” se utiliza por razones de simplificacion, y se refiere,
dependiendo del contexto, al acido nucleico y/o secuencias de aminoacidos descritas en este documento. El experto
en la materia sabra del contexto a qué se refieren. El término "fragmento de ADN" como se usa en el presente
documento se entiende que quiere decir porciones del ADN que codifican una proteina cuando su actividad biolégica
consiste en la mediacion de un aumento de la tolerancia al estrés por sequia. El término "fragmentos de la proteina"
como se utiliza en la presente memoria se refiere a porciones de la proteina cuya actividad biolégica comprende
mediar un aumento en la tolerancia al estrés por sequia en las plantas.

“Cantidad de polipéptido” como se utiliza en la presente memoria significa, por ejemplo, el nimero de moléculas, o
moles, de moléculas de polipéptido FMO en un organismo, un tejido, una célula o un tal sustrato o producto
agroquimico, producto fitosanitario por compartimento celular. Incrementar la cantidad de polipéptido significa el
aumento molar en el numero de los respectivos polipéptidos en un organismo, un tejido, una célula o un
compartimento celular. Por ejemplo, por uno de los métodos que se describen en la presente memoria mas
adelante, en comparaciéon con un control adecuado, por ejemplo, la (planta control) de tipo salvaje de la misma
especie y género a la que este método no ha sido aplicado, en condiciones de otra manera idénticas (tal como, por
ejemplo, condiciones de cultivo, edad de las plantas y similares). El incremento en este contexto equivale a al menos
el 5%, al menos el 10% o al menos el 20%, asi como al menos el 40% o el 60%, al menos el 70% o el 80%, y al
menos el 90%, 95%, 99%, 100%, mas que el 100%, incluyendo el 150%, 200% o 300%.

La identidad entre dos secuencias de acidos nucleicos se entiende que quiere decir la identidad de la secuencia de
acidos nucleicos respecto de en cada caso la longitud de secuencia completa, que se calcula mediante la
comparacion con la ayuda del algoritmo de programa GAP (Wisconsin Package Version 10.0, University of
Wisconsin, Genetics Computer Group (GCG), Madison, USA; Altschul et al., Nucleic Acids Res. 25, 3389 (1997)),
que establece los siguientes parametros:\

Ponderacion de hueco: 50 ponderacion de longitud: 3

Correspondencia promedio: 10 Falta de correspondencia promedio: 0

Por ejemplo, una secuencia que tiene al menos el 80% de identidad con la secuencia SEQ ID NO: 1 a nivel de acido
nucleico se entiende que quiere decir una secuencia que, en la comparacién con la secuencia SEQ ID NO: 1 por el
algoritmo de programa anterior con el conjunto de parametros anteriores, tiene al menos el 80% de identidad.
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La identidad entre dos polipéptidos se entiende que quiere decir la identidad de la secuencia de aminoacidos
respecto de en cada caso la longitud de secuencia completa que se calcula mediante la comparacién con la ayuda
del algoritmo de programa GAP (Wisconsin Package Versién 10.0, University of Wisconsin, Genetics Computer
Group (GCG), Madison, USA), que establece los siguientes parametros:

Ponderacion de hueco: 8 ponderacion de longitud: 2

Correspondencia promedio: 2.912 Falta de correspondencia promedio: -2.003

Por ejemplo, una secuencia que tiene al menos el 80% de identidad a nivel de polipéptido con la secuencia SEQ ID
NO: 2 se entiende que quiere decir una secuencia que, en la comparaciéon con la secuencia SEQ ID NO: 2 por el
algoritmo de programa anterior con el conjunto de parametros anteriores, tiene al menos el 80% de identidad.

La tolerancia al estrés por sequia de una planta u organismo como se describe en la presente memoria se obtiene
introduciendo y sobreexpresando una secuencia de acido nucleico tal como pero sin limitarse a SEQ ID NO: 2, SEQ
ID NO: 4, SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 12, SEQ ID NO: 14, SEQ ID NO: 16, SEQ ID
NO: 18, SEQ ID NO: 20, SEQ ID NO: 22, SEQ ID NO: 24, SEQ ID NO: 26, SEQ ID NO: 28, SEQ ID NO: 30, SEQ ID
NO: 32, SEQ ID NO: 34, SEQ ID NO: 36, SEQ ID NO: 38, SEQ ID NO: 40, SEQ ID NO: 42 o SEQ ID NO: 43.
Adicionalmente, es posible incrementar la sobreexpresion endégena o actividad de estas secuencias en una planta u
organismo mediante métodos conocidos por el experto en la materia. Por ejemplo, un incremento en la
sobreexpresion endogena puede obtenerse por la mutacion de una region UTR, tal como 5-UTR, una region
promotora, una region codificante gendmica para el centro activo, para sitios de unioén, para sefales de localizacion,
para dominios, grupos y similar, tal como, por ejemplo, de las regiones de codificacion para el N-terminal, la proteina
FMO o los dominios C-terminales. La expresion o actividad enddégena puede incrementarse segun la divulgacion por
mutaciones que afectan la estructura secundaria, terciaria o cuaternaria de la proteina.

Las mutaciones se pueden insertar, por ejemplo, por una mutagénesis EMS. Los dominios pueden ser identificados
por programas informaticos adecuados tal como, por ejemplo, SMART o InterPRO, por ejemplo, como se describe
en Andersen P., The Journal of Biol. Chemistry, 279, 38 o 39053, (2004) o Mudgil, Y., Plant Physiology, 134, 59,
(2004), y la bibliografia citada en los mismos. Los mutantes apropiados entonces pueden identificarse por ejemplo
por TILLING (por ejemplo, segun lo descrito por Henikoff, S., et al., Plant Physiol. 135: 630-6 (2004)).

La introduccion y sobreexpresion de una secuencia segun los métodos que se describen en la presente memoria en
una planta u organismo fotosintético, o el incremento o modificacién o mutacion de una secuencia endégena, en su
caso de una o ambas regiones no traducidas, en una planta u organismo fotosintético se combina con el incremento
de la cantidad de polipéptido, funcién o actividad de otros factores de resistencia, tal como un inhibidor de la proteina
Bax 1 (BI-1), tal como una proteina inhibidora de Bax 1 de Hordeum vulgare (No. de Acceso a GenBank: AJ290421),
de, Nicotiana tabacum (No. de Acceso a GenBank: AF390556), arroz (No. de Acceso a GenBank: AB025926),
Arabidopsis (No. de Acceso a GenBank: AB025927) o tobaco y aceite de semilla de colza (No. de Acceso a
GenBank: AF390555, Bolduc N et al. (2003) Planta 216, 377 (2003)) o de ROR2 (por ejemplo, de cebada (No. de
Acceso a GenBank: AY246906), SnAP34 (por ejemplo, de cebada (No. de Acceso a GenBank: AY247208) y/o de la
proteina de unién lumenal BiP por ejemplo de arroz (No. de Acceso a GenBank AF006825). Un aumento puede
lograrse, por ejemplo, por mutagénesis o la sobreexpresion de un transgén, entre otras cosas.

Una molécula de acido nucleico, como se utiliza en la presente memoria, comprende la secuencia no traducida en el
extremo terminal 3’ y 5' de la regién génica de codificacion: al menos 500, o 200, o 100 nucleétidos de la secuencia
corriente arriba del extremo terminal 5’ de la region codificante y al menos 100, o 50, o 20 nucledtidos de la
secuencia corriente abajo del extremo terminal 3' de la region génica codificante.

Ademas, las secuencias de acido nucleico son secuencias de acidos nucleicos aisladas. Una molécula de acido
nucleico “aislada” esta separada de otras moléculas de acidos nucleicos que estan presentes en el origen natural del
acido nucleico. Un acido nucleico “aislado” preferentemente no contiene secuencias que flanquean naturalmente el
acido nucleico en el ADN gendmico del organismo del que procede el acido nucleico (por ejemplo, secuencias que
se encuentran en el extremo terminal 5 'y 3' del acido nucleico, sin embargo, esto no afecta las divulgaciones
mencionadas anteriormente que comprenden las regiones 5'- y 3-UTR). En diferentes divulgaciones, la molécula
aislada puede comprender por ejemplo menos de aproximadamente 5 kb, 4 kb, 3 kb, 2 kb, 1 kb, 0,5 kb 0 0,1 kb de
secuencias de nucledtidos que flanquean de forma natural la molécula de acido nucleico en el ADN gendmico de la
célula de la que se origina el acido nucleico. Todas las moléculas de acidos nucleicos mencionados aqui pueden ser
por ejemplo ARN, ADN o ADNc.

Las moléculas de acidos nucleicos pueden aislarse utilizando técnicas convencionales de biologia molecular y la
informacién de secuencia aqui contenida. Usando algoritmos comparativos, es posible identificar por ejemplo una
secuencia homologa, o regiones de secuencias conservadas, homologas, a nivel de ADN o aminoacidos. Las
porciones esenciales de esta secuencia o la totalidad de la secuencia homdloga se pueden utilizar como sonda de
hibridacion usando técnicas estandar de hibridacion (tal como, por ejemplo, se describe en Sambrook et al.:
Molecular Cloning. A Laboratory Manual, 22 ed. Cold Spring Harbor Laboratory Press, Cold Spring Harbor, N.Y.,
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1989) para aislar ain mas las secuencias de acidos nucleicos que son utiles en el método de otros organismos
mediante la seleccion de genotecas de ADNc y/o genotecas gendmicas.

Por otra parte, una molécula de acido nucleico o una parte de la misma puede aislarse por medio de la reaccién en
cadena de polimerasa ("PCR"), donde se utilizan cebadores de oligonucleétidos basados en las secuencias
especificadas en el presente documento o partes de las mismas (por ejemplo, es posible aislar una molécula de
acido nucleico que comprende la secuencia completa o parte de la misma por medio de PCR utilizando cebadores
de oligonucledtidos que se han generado sobre la base de la misma secuencia). Por ejemplo, el ARNm se puede
aislar a partir de células (por ejemplo, mediante el método de extraccion de tiocianato de guanidinio por Chirgwin et
al., Biochemistry 18, 5294 (1979)) y el ADNc preparar a partir del mismo por medio de transcriptasa inversa (por
ejemplo, transcriptasa inversa Moloney MLV, obtenible de Gibco/BRL, Bethesda, Md. o transcriptasa inversa AMV,
disponible de Seikagaku Amerika, Inc., St. Petersburg, Fla.). Los cebadores de oligonucledtidos sintéticos para la
amplificacion mediante PCR se pueden generar sobre la base de las secuencias divulgadas en la presente memoria.
Un acido nucleico puede amplificarse utilizando ADNc o, alternativamente, ADN genémico como molde y cebadores
de oligonucleodtidos apropiados por medio de técnicas estandar de amplificacion por PCR. El acido nucleico
amplificado de ese modo puede clonarse en un vector apropiado y caracterizarse por medio de analisis de
secuencia de ADN. Los oligonucleotidos que corresponden a una secuencia de nucleétidos que codifican una
proteina se pueden preparar por métodos sintéticos estandar, por ejemplo, utilizando un sintetizador de ADN
automatico.

Como se utiliza en la presente memoria “introduccion” o “introducir” comprende todos los métodos, incluyendo, pero
sin limitarse a transfeccion, transduccidon o transformaciéon, que son adecuados para introducir directa o
indirectamente, en una planta o una célula, compartimiento, tejido, 6érgano o semilla, una secuencia de &cido
nucleico, o generar éste en los mismos. La introduccion puede conducir a una presencia transitoria o estable de una
secuencia de acidos nucleicos.

También se describe en la presente memoria el producto obtenido de una planta u organismo fotosintético que
comprende una molécula de acido nucleico, un casete de expresiéon de ADN, o un vector que comprende el casete
de expresién, o que comprende una célula que comprende la molécula de acido nucleico, el casete de expresion, o
el vector, o planta que es tolerante al estrés por sequia, obtenida por el método que comprende utilizar la molécula
de acido nucleico, un casete de expresion de ADN, un vector que comprende el casete de expresion, o una célula
que comprende la molécula de acido nucleico, el casete de expresion, o el vector, de una planta u organismo
fotosintético producible por el método que se describe en la presente memoria o de una planta, parte de planta,
semilla transgénica, organismo fotosintético o planta transgénica.

También se divulga un cultivo de tejido de células producidas a partir de la planta de la divulgacion (tolerante al
estrés por sequia producida por el método divulgado en el presente documento), en donde las células del cultivo de
tejido se producen a partir de una parte de planta elegida de hojas, polen, embriones, cotiledones, hipocotilo, células
meristematicas, raices, apices de raiz, pistilos, anteras, flores, y tallos. Como entiende un experto en la materia,
dichas hojas, polen, embriones, cotiledones, hipocotilo, células meristematicas, raices, apices de raiz, pistilos,
anteras, flores, y tallos comprenden la proteina FMO.

También se divulga una planta regenerada a partir del cultivo de tejido de la invencién. Como puede entender un
experto en la materia dicha planta regenerada comprende una proteina FMO.

También se divulga un método para producir un organismo fotosintético que sobreexpresa una o mas secuencias
que codifican la proteina FMO en dicho organismo fotosintético, que comprende:

cultivar una planta transformada con una secuencia que codifica una proteina FMO operativamente ligada a un
promotor en donde la proteina FMO y promotor estan integrados en forma estable en el genoma nuclear de dicho
organismo fotosintético o genoma de cloroplasto de dicha planta en condiciones apropiadas para la sobreexpresion
de la proteina FMO en el organismo fotosintético, en donde la sobreexpresion de la secuencia que codifica la
proteina FMO en dicho organismo fotosintético cataliza la oxidacion de metabolitos enddégenos que contienen
nitrégeno nucleofilico.

En una divulgacion preferente, una o mas proteina FMO comprende una o mas secuencias de aminoacidos
seleccionadas de SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO:6, SEQ ID NO:8, SEQ ID NO:10, SEQ ID NO:12, SEQ
ID NO:14, SEQ ID NO:16, SEQ ID NO:18, SEQ ID NO:20, SEQ ID NO:22, SEQ ID NO:24, SEQ ID NO: 26, SEQ ID
NO:28, SEQ ID NO:30, SEQ ID NO:32, SEQ ID NO:34, SEQ ID NO:36, SEQ ID NO:38 SEQ ID NO:40, SEQ ID
NO:42 y SEQ ID NO:43

En otra divulgacion preferente, una o mas proteina FMO comprende al menos una variante funcionalmente
equivalente de una secuencia de aminoacidos que tiene al menos el 95% de identidad con SEQ ID NO: 2, SEQ ID
NO: 4, SEQ ID NO:6, SEQ ID NO:8, SEQ ID NO:10, SEQ ID NO:12, SEQ ID NO:14, SEQ ID NO:16, SEQ ID NO:18,
SEQ ID NO:20, SEQ ID NO:22, SEQ ID NO:24, SEQ ID NO: 26, SEQ ID NO:28, SEQ ID NO:30, SEQ ID NO:32,
SEQ ID NO:34, SEQ ID NO:36, SEQ ID NO:38 SEQ ID NO:40, SEQ ID NO:42 y SEQ ID NO:43..
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En otra divulgacion preferente, en donde una o mas proteina FMO comprende al menos una variante funcionalmente
equivalente de una secuencia de aminoacidos que tiene al menos el 90% de identidad con SEQ ID NO: 2, SEQ ID
NO: 4, SEQ ID NO:6, SEQ ID NO:8, SEQ ID NO:10, SEQ ID NO:12, SEQ ID NO:14, SEQ ID NO:16, SEQ ID NO:18,
SEQ ID NO:20, SEQ ID NO:22, SEQ ID NO:24, SEQ ID NO: 26, SEQ ID NO:28, SEQ ID NO:30, SEQ ID NO:32,
SEQ ID NO:34, SEQ ID NO:36, SEQ ID NO:38 SEQ ID NO:40, SEQ ID NO:42 y SEQ ID NO:43.

En otra divulgacion preferente, una o mas proteina FMO comprende al menos una variante funcionalmente
equivalente de una secuencia de aminoacidos que tiene al menos el 80% de identidad con SEQ ID NO: 2, SEQ ID
NO: 4, SEQ ID NO:6, SEQ ID NO:8, SEQ ID NO:10, SEQ ID NO:12, SEQ ID NO:14, SEQ ID NO:16, SEQ ID NO:18,
SEQ ID NO:20, SEQ ID NO:22, SEQ ID NO:24, SEQ ID NO: 26, SEQ ID NO:28, SEQ ID NO:30, SEQ ID NO:32,
SEQ ID NO:34, SEQ ID NO:36, SEQ ID NO:38 SEQ ID NO:40, SEQ ID NO:42 y SEQ ID NO:43.

En otra divulgacion preferente, en donde una o mas proteina FMO comprende al menos una variante funcionalmente
equivalente de una secuencia de aminoacidos que tiene al menos el 70% de identidad con SEQ ID NO: 2, SEQ ID
NO: 4, SEQ ID NO:6, SEQ ID NO:8, SEQ ID NO:10, SEQ ID NO:12, SEQ ID NO:14, SEQ ID NO:16, SEQ ID NO:18,
SEQ ID NO:20, SEQ ID NO:22, SEQ ID NO:24, SEQ ID NO: 26, SEQ ID NO:28, SEQ ID NO:30, SEQ ID NO:32,
SEQ ID NO:34, SEQ ID NO:36, SEQ ID NO:38 SEQ ID NO:40, SEQ ID NO:42 y SEQ ID NO:43

En otra divulgacion preferente, una o mas proteina FMO comprende al menos una variante funcionalmente
equivalente de una secuencia de aminoacidos que tiene al menos el 60% de identidad con SEQ ID NO: 2, SEQ ID
NO: 4, SEQ ID NO:6, SEQ ID NO:8, SEQ ID NO:10, SEQ ID NO:12, SEQ ID NO:14, SEQ ID NO:16, SEQ ID NO:18,
SEQ ID NO:20, SEQ ID NO:22, SEQ ID NO:24, SEQ ID NO: 26, SEQ ID NO:28, SEQ ID NO:30, SEQ ID NO:32,
SEQ ID NO:34, SEQ ID NO:36, SEQ ID NO:38 SEQ ID NO:40, SEQ ID NO:42 y SEQ ID NO:43.

En otra realizacion preferente, una o mas proteina FMO comprende al menos una variante funcionalmente
equivalente de una secuencia de aminoacidos que tiene al menos el 50% de identidad con SEQ ID NO: 2, SEQ ID
NO: 4, SEQ ID NO:6, SEQ ID NO:8, SEQ ID NO:10, SEQ ID NO:12, SEQ ID NO:14, SEQ ID NO:16, SEQ ID NO:18,
SEQ ID NO:20, SEQ ID NO:22, SEQ ID NO:24, SEQ ID NO: 26, SEQ ID NO:28, SEQ ID NO:30, SEQ ID NO:32,
SEQ ID NO:34, SEQ ID NO:36, SEQ ID NO:38 SEQ ID NO:40, SEQ ID NO:42 y SEQ ID NO:43.

“Variante funcionalmente equivalente ", se entiende que quiere decir todas aquellas proteinas derivadas de la
secuencia de FMO por la modificacion, insercion y/o delecion de uno o mas aminoacidos, siempre que la funcién se
mantenga sustancialmente, en particular la capacidad de generar TMAO a partir de TMO (trimetilamina).

Otra divulgacion proporciona un método para la produccion de un producto, aqui el método para la produccion de un
producto, que comprende: a) cultivar una planta que comprende la molécula de acido nucleico divulgada en la
presente memoria, un casete de expresion de ADN como se divulga en la presente memoria, 0 un vector que
comprende el casete de expresion, o que comprende una célula que comprende la molécula de acido nucleico, el
casete de expresion, o el vector o es obtenible por el método de la divulgacioén; b) producir el producto a partir de o
por la planta y/o parte, o semillas de la planta.

Otra divulgacion es el método para la produccion de un producto, que comprende: a) cultivar una planta que
comprende la molécula de acido nucleico, un casete de expresién de ADN, o un vector que comprende el casete de
expresion, o que comprende una célula que comprende la molécula de acido nucleico, el casete de expresion, o el
vector o es obtenible por el método y retirar la planta, parte de planta, planta transgénica, o semilla transgénica ; y b)
producir el producto de o por la planta, parte de planta, planta transgénica, o semilla transgénica de la planta.

Como se utiliza en la presente memoria “epitopo” se entiende que quiere decir las regiones de un antigeno que
determinan la especificidad de los anticuerpos (el determinante antigénico). Por consiguiente, un epitopo es la
porcién de un antigeno que realmente entra en contacto con el anticuerpo.

Tales determinantes antigénicos son aquellas regiones de un antigeno contra las que los receptores de células T
reaccionan y, como consecuencia, producen anticuerpos que se unen especificamente al determinante
antigénico/epitopo de un antigeno. En consecuencia, los antigenos, o sus epitopos, son capaces de inducir la
respuesta inmune de un organismo con la consecuencia de la formaciéon de anticuerpos especificos que estan
dirigidos contra el epitopo. Los epitopos consisten por ejemplo en secuencias lineales de aminoacidos en la
estructura primaria de las proteinas, o de estructuras de proteinas terciarias o secundarias complejas. Se entiende
que un hapteno quiere decir un epitopo que se disocia del contexto del entorno antigeno. Aunque haptenos tienen
por definicidon un anticuerpo dirigido contra ellos, los haptenos, bajo ciertas circunstancias, no son capaces de inducir
una respuesta inmune en un organismo, por ejemplo, después de una inyeccion. Para este fin, los haptenos se
acoplan a las moléculas portadoras. Un ejemplo que se puede mencionar es dinitrofenol (DNP), que, después del
acoplamiento a BSA (albumina de suero bovino), se ha utilizado para generar anticuerpos que se dirigen contra DNP
(Bohn, A., Konig, W. (1982), Immunology 47 (2), 297).
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Los haptenos son sustancias (sustancias con frecuencia de bajo peso molecular o sustancias pequefias) que, si bien
ellas mismas no activan la respuesta inmune, de hecho, desencadenaran una respuesta cuando se acopla a un
vehiculo molecular grande. Los anticuerpos generados de ese modo también incluyen los que pueden unirse al
hapteno solo.

Otra divulgacion se refiere a un anticuerpo contra un polipéptido de proteina FMO como se describe, en particular a
un anticuerpo monoclonal que se une al polipéptido FMO que comprende una secuencia de aminoacidos o consiste
en la misma, como se muestra en la secuencia que se muestra en SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 6,
SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 12, SEQ ID NO: 14, SEQ ID NO: 16, SEQ ID NO: 18, SEQ ID NO: 20,
SEQ ID NO: 22, SEQ ID NO: 24, SEQ ID NO: 26, SEQ ID NO: 28, SEQ ID NO: 30, SEQ ID NO: 32, SEQ ID NO: 34,
SEQ ID NO: 36, SEQ ID NO: 38, SEQ ID NO: 40, SEQ ID NO: 42 o SEQ ID NO: 43.

Estos anticuerpos pueden ser utilizados para identificar y aislar polipéptidos divulgados en el presente documento,
de organismos, incluyendo plantas, tal como plantas monocotileddneas, asi como plantas dicotiledéneas. Los
anticuerpos pueden ser monoclonales, policlonales o sintéticos por naturaleza o ademas consistir en fragmentos de
anticuerpo tal como fragmentos Fab, Fv o scFv, que se forman por la degradacion proteolitica. Los fragmentos Fv de
“cadena sencilla” (scFv) son fragmentos de cadena sencilla que, unidos a través de una secuencia enlazadora
flexible, sélo comprenden las regiones variables de las cadenas de anticuerpos ligera y pesada. Tales fragmentos
scFv también se pueden producir como derivados de anticuerpos recombinantes. Una presentacion de tales
fragmentos de anticuerpos en la superficie de fagos filamentosos hace posible la seleccion directa, a partir de
genotecas de fagos combinatorios, de moléculas de scFv que se unen con alta afinidad. Los anticuerpos
monoclonales se pueden obtener segun el método descrito por Kéhler y Milstein in Nature 256, 495 (1975).

Cribar genotecas de ADNc o genotecas gendmicas de otros organismos, incluyendo la planta y organismos
fotosintéticos mencionados en la presente memoria, que son apropiados como huéspedes de transformacion,
utilizando las secuencias de acidos nucleicos que se describen en SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 5,
SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 11, SEQ ID NO: 13, SEQ ID NO: 15, SEQ ID NO: 17, SEQ ID NO: 19,
SEQ ID NO: 21, SEQ ID NO: 23, SEQ ID NO: 25, SEQ ID NO: 27, SEQ ID NO: 29, SEQ ID NO: 31, SEQ ID NO: 33,
SEQ ID NO: 35, SEQ ID NO: 37, SEQ ID NO: 39, SEQ ID NO: 41 o SEQ ID NO: 44; o partes de las mismas como
sonda es también un método conocido por los expertos para identificar homoélogos en otras especies. En este
contexto, las sondas obtenidas de la secuencia de acido nucleico como se muestra en SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO:
3, SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 11, SEQ ID NO: 13, SEQ ID NO: 15, SEQ ID NO: 17,
SEQ ID NO: 19, SEQ ID NO: 21, SEQ ID NO: 23, SEQ ID NO: 25, SEQ ID NO: 27, SEQ ID NO: 29, SEQ ID NO: 31,
SEQ ID NO: 33, SEQ ID NO: 35, SEQ ID NO:, SEQ ID NO: 39, SEQ ID NO: 41 o SEQ ID NO: 44; tienen una
longitud de al menos 20 bp, o al menos 50 bp, o al menos 100 bp, o al menos 200 bp, o al menos 400 bp. La sonda
también puede tener una longitud de una o mas kilobases, por ejemplo, 1 kb, 1,5 kb 0 3 kb. Una hebra de ADN que
es complementaria a las secuencias descritas en SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 7, SEQ
ID NO: 9, SEQ ID NO: 11, SEQ ID NO: 13, SEQ ID NO: 15, SEQ ID NO: 17, SEQ ID NO: 19, SEQ ID NO: 21, SEQ
ID NO: 23, SEQ ID NO: 25, SEQ ID NO: 27, SEQ ID NO: 29, SEQ ID NO: 31, SEQ ID NO: 33, SEQ ID NO: 35, SEQ
ID NO: 37, SEQ ID NO: 39, SEQ ID NO: 41 o SEQ ID NO: 44 o un fragmento de la misma hebra con una longitud de
entre 20 bp y varias kilobases también puede emplearse para el cribado de genotecas.

En una divulgacion adicional, las secuencias que codifican las proteinas FMO puede hibridarse en condiciones
estandar con las moléculas de acidos nucleicos descritas por SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 5, SEQ ID
NO: 7, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 11, SEQ ID NO: 13, SEQ ID NO: 15, SEQ ID NO: 17, SEQ ID NO: 19, SEQ ID
NO: 21, SEQ ID NO: 23, SEQ ID NO: 25, SEQ ID NO: 27, SEQ ID NO: 29, SEQ ID NO: 31, SEQ ID NO: 33, SEQ ID
NO: 35, SEQ ID NO: 37, SEQ ID NO: 39, SEQ ID NO: 41 0 SEQ ID NO: 44 ; y que codifican las proteinas FMO, con
las moléculas de acido nucleico que son complementarias a las anteriores o con partes de las anteriores y que,
como las secuencias completas, codifican polipéptidos que esencialmente tienen propiedades idénticas,
propiedades funcionales preferentes, respecto de los polipéptidos descritos en SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 4, SEQ
ID NO: 6, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 12, SEQ ID NO: 14, SEQ ID NO: 16, SEQ ID NO: 18, SEQ ID
NO: 20, SEQ ID NO: 22, SEQ ID NO: 24, SEQ ID NO: 26, SEQ ID NO: 28, SEQ ID NO: 30, SEQ ID NO: 32, SEQ ID
NO: 34, SEQ ID NO: 36, SEQ ID NO: 38, SEQ ID NO: 40, SEQ ID NO: 42 o0 SEQ ID NO: 43 también pueden usarse.

Como se utiliza en la presente memoria "condiciones de hibridaciéon estandar" se ha de entender en el sentido
amplio y significa, dependiendo de la aplicacion, condiciones de hibridacion rigurosas o de lo contrario menos
rigurosas. Tales condiciones de hibridacién se describen, entre otras, en Sambrook J, et al. 1989, paginas 9.31 a
9.57 o en Current Protocols in Molecular Biology, John Wiley & Sons, N. y. (1989), 6.3.1 a 6.3.6. Los expertos en la
materia, basandose en sus conocimientos técnicos, elegirian las condiciones de hibridacion que les permitan
diferenciar entre hibridaciones inespecificas y especificas.

Por ejemplo, las condiciones durante la etapa de lavado se pueden seleccionar entre condiciones de baja
rigurosidad (con aproximadamente 2*SSC a 50°C) y condiciones de alta rigurosidad (con aproximadamente 0,2*SSC
a 50°C, preferentemente a 65°C) (20*SSC: citrato de sodio 0,3 M, NaCl 3 M, pH 7,0). Ademas, la temperatura
durante la etapa de lavado se puede elevar desde condiciones de baja rigurosidad a temperatura ambiente,
aproximadamente 22°C, a condiciones de mayor rigurosidad a aproximadamente 65°C. Los dos parametros, la
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temperatura y la concentracion de sal, se pueden variar de forma simultanea o al contrario por separado,
manteniendo en cada caso el otro parametro constante. Durante la hibridacion, es posible emplear agentes
desnaturalizantes tales como, por ejemplo, formamida o SDS. En presencia de formamida al 50% la hibridacion se
lleva a cabo preferentemente a 42°C. Algunos ejemplos de condiciones preferidas para la etapa de hibridacion y de
lavado se detallan en la presente memoria a continuacion:

Las condiciones de hibridacion pueden seleccionarse, por ejemplo, entre las siguientes condiciones:

4*SSC a 65°C,

6*SSC a 45°C,

6*SSC, 100 [mu] g/ml de ADN de esperma de pescado fragmentado desnaturalizado a 68°C,

6*SSC, SDS al 0,5%, 100 [mu]g/ml de ADN de esperma de salmén desnaturalizado a 68°C,

6*SSC, SDS al 0,5%, 100 [mu]g/ml de ADN de esperma de salmén fragmentado desnaturalizado, formamida al 50%
a42°C,

formamida al 50%, 4*SSC a 42°C,

formamida al 50% (vol/vol), seroalbdimina bovina al 0,1%, Ficoll al 0,1%, polivinilpirrolidona al 0,1%, tampdn fosfato
de sodio 50 mM pH 6,5, NaCl 750 mM, citrato de sodio 75 mM a 42°C,

2* 0 4*SSC a 50°C (condicién de baja rigurosidad),

formamida del 30 al 40%, 2* 0 4*SSC a 42°C (condicion de baja rigurosidad), o

tampon fosfato de sodio 500 mN pH 7,2, SDS al 7% (g/V), EDTA 1 mM, ADN monocatenario 10 [mu]g/ml, BSA al
0,5% (g/V) (véase Church and Gilbert, Proc. Natl. Acad. Science. U.S.A 81: 1991 (1984))

(2) Las etapas de lavado se pueden seleccionar, por ejemplo, entre las siguientes condiciones:

NaCl 0,015 M/citrato de sodio 0,0015 M/SDS al 0,1% a 50°C,
0,1*SSC a 65°C,

0,1*SSC, SDS al 0,5% a 68°C,

0,1*SSC, SDS al 0,5%, formamida al 50% a 42°C,

0.2*SSC, SDS al 0,1% a 42°C, o

2*SSC a 65°C (condicién de baja rigurosidad).

2oLy

Otros ejemplos de condiciones de hibridacion se seleccionan segun lo presentado a continuacion:

Se elige un tampodn de hibridacion que comprende formamida, NaCl y PEG 6000. La presencia de formamida en el
tampon de hibridacion desestabiliza las moléculas de acidos nucleicos bicatenarios, por lo cual la temperatura de
hibridacion se puede bajar a 42°C sin reducir de ese modo la rigurosidad. El uso de la sal en el tampdn de
hibridacion aumenta la velocidad de renaturalizaciéon de un duplex de ADN, en otras palabras, la eficiencia de
hibridacién. Si bien el PEG aumenta la viscosidad de la solucién, que tiene un efecto negativo en las tasas de
renaturalizacién, la presencia del polimero en la solucion aumenta la concentracion de la sonda en el medio
restante, lo que aumenta la velocidad de hibridacién. La composicion del tampén es:

Tampén de hibridacion:

tampodn fosfato de sodio 250 mM pH 7,2
EDTA 1 mM

SDS al 7% (g/v)

NaCl 250 mM

ADNmc 10 [mu]g/ml

polietilenglicol (PEG) 6000 al 5%
formamida al 40%

Las hibridaciones se llevan a cabo durante aproximadamente 12 horas a 42°C, durante la noche, por ejemplo. Los
filtros se lavan a continuacion 3* con 2*SSC + SDS al 0,1% durante en cada caso aproximadamente 10 minutos.

Como se utiliza en la presente memoria la "modificacion" de las secuencias de nucleétidos o secuencias de
aminoacidos comprende mutarlos, o mutaciones. A los efectos que se describen en la presente memoria, se
entiende que las "mutaciones” son la modificacion de la secuencia de acidos nucleicos de una variante del gen en un
plasmido o en el genoma de un organismo. Las mutaciones se pueden generar por ejemplo como consecuencia de
errores durante la replicacion, o por medio de mutagenos. La tasa de mutacidon espontanea en el genoma de la
célula de los organismos es muy baja, sin embargo, los expertos en la materia conocen una multiplicidad de
mutagenos biolégicos, quimicos o fisicos y métodos para la mutacion de secuencias de nucleétidos de forma dirigida
o al azar, y por lo tanto, en ultima instancia potencialmente también para la modificacion de la secuencias de
aminoacidos que codifican.

Las mutaciones comprenden sustituciones, adiciones, supresiones o de uno o mas residuos de acido nucleico. Se
entiende que las sustituciones son el intercambio de bases de acidos nucleicos individuales, en donde se distingue
entre transiciones (sustitucion de una base de purina por una base de purina, y de una base de pirimidina por una
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base de pirimidina) y transversiones (sustitucion de una base de purina por una base de pirimidina, o viceversa).

Se entiende que la adicién o insercién quiere decir la incorporacion de residuos de acidos nucleicos adicionales en el
ADN, lo que puede dar lugar a cambios de marco de lectura. En el caso de tales desplazamientos del marco de
lectura, se distingue entre inserciones/adiciones en marco e inserciones fuera del marco. En el caso de las
inserciones/adiciones en marco, el marco de lectura se conserva, y se forma un polipéptido que se alarga por el
numero de los aminoacidos codificados por los acidos nucleicos insertados. En el caso de inserciones/adiciones
fuera del marco, el marco de lectura original se pierde, y la formaciéon de un polipéptido funcional y completo en
muchos casos ya no es posible, lo cual por supuesto depende del sitio de la mutacion.

Las deleciones describen la pérdida de uno o mas pares de bases, que conduce igualmente a cambios de marco de
lectura en marco o fuera del marco y las consecuencias que esto conlleva en lo que respecta a la formacién de una
proteina intacta.

Los expertos en la materia estaran familiarizados con los agentes mutagénicos (mutagenos) que se pueden utilizar
para generar mutaciones al azar o dirigidas y tanto con los métodos como con las técnicas que se pueden emplear.
Tales métodos y mutagenos se describen por ejemplo en van Harten AM ("Mutation breeding: theory and practical
applications", Cambridge University Press, Cambridge, Reino Unido (1998)), Friedberg E., G. Walker, Siede W.
("DNA Repair and Mutagenesis", Blackwell Publishing (1995)), o Sankaranarayanan K., Gentile J.M., Ferguson L.R.
("Protocols in Mutagenesis", Elsevier Health Sciences (2000)).

Los métodos y procesos habituales de la biologia molecular tales como, por ejemplo, el kit de mutagénesis in vitro,
"LA PCR in vitro Mutagenesis Kit" (Takara Shuzo, Kyoto), o mutagénesis por PCR usando cebadores adecuados, se
puede emplear para introducir mutaciones dirigidas.

Como se ha mencionado anteriormente, existe una multiplicidad de mutagenos quimicos, fisicos y biolégicos. Los
mencionados en la presente memoria a continuacion se dan a modo de ejemplo, pero no por limitacién.

Los mutagenos quimicos se pueden dividir segin su mecanismo de accion. De ese modo, existen analogos de base
(por ejemplo, 5-bromouracilo, 2-aminopurina), agentes alquilantes mono y bifuncionales (agentes monofuncionales
tales como etil metil sulfonato, sulfato de dimetilo, o agentes bifuncionales tales como dicloroetil sulfito, mitomicina,
nitrosamina nitrosoguanidina-dialquilo, derivados de N-nitrosoguanidina) o sustancias intercalantes (por ejemplo,
acridina, bromuro de etidio).

Los ejemplos de mutagenos fisicos son las radiaciones ionizantes. Las radiaciones ionizantes son ondas
electromagnéticas o radiaciones corpusculares que son capaces de ionizar moléculas, es decir de eliminar
electrones de las mismas. Los iones que permanecen son en la mayoria de los casos altamente reactivos de
manera que, en caso de que se formen en el tejido vivo, son capaces de infligir un gran dafio, por ejemplo, al ADN y
por lo tanto inducir mutaciones (a baja intensidad). Los ejemplos de las radiaciones ionizantes son la radiacion
gamma (energia de fotones de aproximadamente un megaelectronvoltio MeV), radiacién de rayos X (energia de
fotones de varios 0 muchos kiloelectronvoltios de keV) o también luz ultravioleta (luz UV, energia de fotones de mas
de 3,1 eV). La luz UV provoca la formacién de dimeros entre bases, los dimeros de timidina son los mas comunes, y
estos dan lugar a las mutaciones.

Los ejemplos de la generacion de mutantes mediante el tratamiento de las semillas con agentes mutagenizantes
puede incluir etil metil sulfonato (EMS) (Birchler, J. A. y Schwartz, D., Biochem. Genet. 17 (11-12), 1173 (1979);
Hoffmann, G. R., Mutat. Res. 75 (1), 63 (1980)) o radiacion ionizante se ha afadido ahora el uso de mutagenos
bioldgicos, por ejemplo, transposones (por ejemplo, Tn5, Tn903, Tn916, Tn1000, May B. P. et al., Proc. Natl. Acad.
Sci USA. 100 (20), 11541 (2003)) o métodos biolégicos moleculares tal como la mutagenesis por insercion de ADN-
T (Feldman, K. A., Plant Journal 1, 71 (1991), Koncz, C., et al., Plant Mol. Biol. 20: 963-76 (1992)).

Para generar variantes de genes mutados, se pueden utilizar mutagenos quimicos o bioldgicos. Entre los agentes
quimicos, se prefiere especialmente generar mutantes mediante el uso de mutagénesis por EMS (etil metil
sulfonato). Entre la generacion de mutantes que utilizan mutagenos bioldgicos, se puede utilizar la mutagénesis de
ADN-T o la mutagénesis de transposon.

De ese modo, por ejemplo, es posible emplear polipéptidos en los métodos que se describen en la presente
memoria, que se obtienen como resultado de una mutacién de una secuencia de nucledétidos tal como SEQ ID NO:
2, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 10, SEQ ID NO: 12, SEQ ID NO: 14, SEQ ID NO: 16,
SEQ ID NO: 18, SEQ ID NO: 20, SEQ ID NO: 22, SEQ ID NO: 24, SEQ ID NO: 26, SEQ ID NO: 28, SEQ ID NO: 30,
SEQ ID NO: 32, SEQ ID NO: 34, SEQ ID NO: 36, SEQ ID NO: 38, SEQ ID NO: 39, SEQ ID NO: 39, SEQ ID NO: 41
0 SEQ ID NO: 44.

Como se utiliza en la presente memoria el término “recombinante” significa por ejemplo con respecto a una
secuencia de acidos nucleicos, un casete de expresion o un vector que comprende la secuencia de acidos nucleicos
0 un organismo transformado con la secuencia de acidos nucleicos, casete de expresion o vector, todas aquellas
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construcciones u organismos que son el resultado de métodos recombinantes y en los que (a) la secuencia de
acidos nucleicos proteina FMO o (b) una secuencia de control genético, por ejemplo un promotor, que esta
operativamente ligado a la secuencia que codifica el acido nucleico FMO, o (c) (a) y (b) no se encuentran en su
entorno genético natural o han sido modificadas por métodos recombinantes, siendo posible que la modificacién sea,
por ejemplo, una sustitucion, adicion, eliminacion o insercion de uno o mas residuo/s de nucleotidos.

Medio genético natural significa el locus cromosémico natural en el organismo de origen, o la presencia en una
genoteca gendmica. En el caso de una genoteca gendmica, el medio genético natural de la secuencia de acido
nucleico se retiene preferentemente al menos en parte. El medio flanquea la secuencia de acido nucleico al menos
de un lado y tiene una longitud de secuencia de al menos 50 pb, al menos 500 pb, al menos 1000 pb, al menos 5000
pb. Un casete de expresién de origen natural -por ejemplo, la combinacion de origen natural del promotor
constitutivo de proteina FMO con el gen de proteina correspondiente FMO - se convierte en un casete de expresion
recombinante cuando éste se modifica por medio de métodos, sintético no naturales ("artificiales") tal como, por
ejemplo, mutagenizacion. Se han descrito métodos adecuados (Patente Estadounidense No. 5.565.350, WO
00/15815).

Como se utiliza en la presente memoria, el término “transgénico” se refiere a un organismo, por ejemplo, una planta,
célula de planta, callo, tejido de planta, o parte de planta que en forma exdgena contiene el acido nucleico,
construccién recombinante, vector o casete de expresion que se describen en la presente memoria o una parte de
los mismos que se introduce por procesos no esencialmente bioldgicos, preferentemente por transformacion
agrobacteriana. La construccion recombinante o parte de la misma se integra de forma estable en un cromosoma,
de modo que se transmite a generaciones sucesivas por propagacion clonal, propagacion vegetativa o propagacion
sexual.

Una planta transgénica, célula de planta o tejido a los efectos de los métodos y productos aqui descritos de ese
modo se entiende como que quiere significar un acido nucleico exégeno FMO, construccion recombinante, vector o
casete de expresion incluyendo uno o mas acidos nucleicos FMO es integrado en el genoma por medio de
tecnologia genética.

En otra preferente, dicha una o mas secuencias que codifica la proteina FMO comprende al menos una molécula de
acido nucleico exdgena que codifica al menos un polipéptido que comprende la secuencia como se muestra en SEQ
ID NO: 2, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO:6, SEQ ID NO:8, SEQ ID NO:10, SEQ ID NO:12, SEQ ID NO:14, SEQ ID
NO:16, SEQ ID NO:18, SEQ ID NO:20, SEQ ID NO:22, SEQ ID NO:24, SEQ ID NO: 26, SEQ ID NO:28, SEQ ID
NO:30, SEQ ID NO:32, SEQ ID NO:34, SEQ ID NO:36, SEQ ID NO:38 SEQ ID NO:40, SEQ ID NO:42 y SEQ ID
NO:43.

En otra divulgacion preferente dicho una o mas secuencias que codifica la proteina FMO comprende una molécula
de acido nucleico exdgena que codifica un polipéptido en donde el polipéptido tiene al menos el 90% de identidad
respecto de la secuencia como se muestra en SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO:6, SEQ ID NO:8, SEQ ID
NO:10, SEQ ID NO:12, SEQ ID NO:14, SEQ ID NO:16, SEQ ID NO:18, SEQ ID NO:20, SEQ ID NO:22, SEQ ID
NO:24, SEQ ID NO: 26, SEQ ID NO:28, SEQ ID NO:30, SEQ ID NO:32, SEQ ID NO:34, SEQ ID NO:36, SEQ ID
NO:38 SEQ ID NO:40, SEQ ID NO:42 y SEQ ID NO:43.

En otra divulgacion preferente, dicho una o mas secuencias que codifica la proteina FMO comprende una molécula
de acido nucleico exdgena que codifica un polipéptido en donde el polipéptido tiene al menos el 80% de identidad
respecto de la secuencia como se muestra en SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO:6, SEQ ID NO:8, SEQ ID
NO:10, SEQ ID NO:12, SEQ ID NO:14, SEQ ID NO:16, SEQ ID NO:18, SEQ ID NO:20, SEQ ID NO:22, SEQ ID
NO:24, SEQ ID NO: 26, SEQ ID NO:28, SEQ ID NO:30, SEQ ID NO:32, SEQ ID NO:34, SEQ ID NO:36, SEQ ID
NO:38 SEQ ID NO:40, SEQ ID NO:42 y SEQ ID NO:43.

En otra divulgacion preferente, dicha una o mas secuencias que codifica la proteina FMO comprende una molécula
de acido nucleico exégena que comprende al menos un polipéptido en donde el polipéptido tiene al menos el 70%
de identidad respecto de la secuencia como se muestra en SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 5, SEQ ID
NO: 7, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 11, SEQ ID NO: 13, SEQ ID NO: 15, SEQ ID NO: 17, SEQ ID NO: 19, SEQ ID
NO: 21, SEQ ID NO: 23, SEQ ID NO: 25, SEQ ID NO: 27, SEQ ID NO: 29, SEQ ID NO: 31, SEQ ID NO: 33, SEQ ID
NO: 35, SEQ ID NO: 37, SEQ ID NO: 39, SEQ ID NO: 41 0 SEQ ID NO: 44,

El término acido nucleico "exdgeno” se refiere a un acido nucleico que se ha introducido en una planta por medio de
tecnologia genética. Un acido nucleico "exdgeno" puede no estar presente en una planta en su forma natural, ser
diferente del acido nucleico en cuestion como se encuentra en una planta en su forma natural, o puede ser idéntico a
un acido nucleico que se encuentra en una planta en su forma natural, pero no integrado en su entorno genético
natural. El significado correspondiente de "exdgeno" se aplica en el contexto de la expresion de la proteina. Por
ejemplo, una planta transgénica que contiene un transgén, es decir, un acido nucleico exdgeno, puede, en
comparacion con la expresion de los genes enddégenos, encontrar un aumento sustancial de la expresion del gen
respectivo o proteina en total. Una planta transgénica segun los métodos y productos que se describen en la
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presente memoria incluye un acido nucleico exdgeno FMO integrado en cualquier sitio genético y opcionalmente la
planta también puede incluir el gen enddgeno en la dotacidn genética natural.

En una divulgacion, un método para aumentar la tolerancia al estrés por sequia en una planta u organismo puede
incluir incrementar los niveles de TMAO incrementando la expresion de una proteina FMO o un fragmento funcional
de la misma, o una variante de ayuste de la misma en la planta u organismo fotosintético, en donde la proteina FMO
esta codificada por (i) un acido nucleico exédgeno que tiene al menos el 50% de identidad, al menos el 60% de
identidad, al menos el 70% de identidad de secuencia, al menos el 80 %, al menos el 90%, al menos el 95 %, al
menos el 98%, al menos el 99% de identidad de secuencia, o aun el 100% de identidad de secuencia con SEQ ID
NO: 1, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 11, SEQ ID NO: 13, SEQ ID NO:
15, SEQ ID NO: 17, SEQ ID NO: 19, SEQ ID NO: 21, SEQ ID NO: 23, SEQ ID NO: 25, SEQ ID NO: 27, SEQ ID NO:
29, SEQ ID NO: 31, SEQ ID NO: 33, SEQ ID NO: 35, SEQ ID NO: 37, SEQ ID NO: 39, SEQ ID NO: 41 o SEQ ID
NO: 44 ; o una variante de ayuste de las mismas; (ii) un aminoacido exégeno que codifica una proteina que tiene al
menos el 50% de identidad, al menos el 60%, al menos el 70% de identidad de secuencia, al menos el 80 %, al
menos el 90%, al menos el 95 %, al menos el 98%, al menos el 99% de identidad de secuencia, o aun el 100% de
identidad de secuencia con SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 10, SEQ ID
NO: 12, SEQ ID NO: 14, SEQ ID NO: 16, SEQ ID NO: 18, SEQ ID NO: 20, SEQ ID NO: 22, SEQ ID NO: 24, SEQ ID
NO: 26, SEQ ID NO: 28, SEQ ID NO: 30, SEQ ID NO: 32, SEQ ID NO: 34, SEQ ID NO: 36, SEQ ID NO: 38, SEQ ID
NO: 39, SEQ ID NO: 41, un fragmento funcional de la misma; la proteina codificada confiere tolerancia al estrés por
sequia respecto de las plantas de control; (iii) un acido nucleico exdgeno capaz de hibridar en condiciones rigurosas
con una secuencia complementaria de cualquiera de los acidos nucleicos segun (i) o (ii); que codifica una proteina
FMO; en donde la molécula de aminoacido codifica un polipéptido que tiene propiedades esencialmente idénticas al
polipéptido que se describe en SEQ ID NO: 2, SEQ ID NO: 4, SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 10, SEQ ID
NO: 12, SEQ ID NO: 14, SEQ ID NO: 16, SEQ ID NO: 18, SEQ ID NO: 20, SEQ ID NO: 22, SEQ ID NO: 24, SEQ ID
NO: 26, SEQ ID NO: 28, SEQ ID NO: 30, SEQ ID NO: 32, SEQ ID NO: 34, SEQ ID NO: 36, SEQ ID NO: 38, SEQ ID
NO: 39; SEQ ID NO: 41; la proteina codificada confiere tolerancia mejorada al estrés por sequia respecto a las
plantas control; y/o por (iv) un acido nucleico exdgeno que codifica la misma proteina FMO que cualquiera de los
acidos nucleicos de (i) a (iii) anteriormente, pero que difiere de los acidos nucleicos de (i) a (iii) anteriormente debido
a la degeneracion del cadigo genético es una divulgacion adicional.

El incremento de la tolerancia al estrés por sequia en la planta u organismo fotosintético también puede obtenerse
mediante la manipulacién de la expresion de la propia proteina de planta, es decir la proteina enddgena, que
corresponde a la proteina, o de una secuencia de nucleétidos endégena, que constituye una secuencia, y que puede
comprender también la region 5’- y 3'-UTR. Es, entonces, una secuencia de nucledtidos o péptidos enddgena que
media un aumento de la tolerancia al estrés por sequia o es una secuencia de aminoacidos que codifica dicha
proteina. Esta manipulacion se puede lograr mediante cualquier modificacion de la secuencia, a menudo una
mutacioén, pero también por ejemplo mediante una modificacion de la secuencia de ADN promotora del gen que
codifica la proteina. Dicha modificacion, que resulta en una tasa de expresion aumentada modificada del gen
enddgeno, se puede efectuar por medio de la delecién o insercion de secuencias de ADN. Como regla general, una
modificacion de la region 5'-UTR en total, y/o de la secuencia promotora de genes endégenos dara lugar a una
modificacion de la cantidad expresada del gen y/o la funcién del producto génico o gen expresado, y por lo tanto
también a una modificacion de la actividad que se puede detectar en la célula o en las plantas. La modificacion de la
region 5'-UTR en total, y/o de la secuencia promotora del gen endégeno también puede conducir a una modificacion
de la cantidad de, y/o la funcion de, una proteina en la célula. Sirvase tener en cuenta que un aumento en la funcién
0 expresion se entiende que quiere decir en el presente documento, la mejora o activacion de la expresion o funcién
de la proteina enddgena, incluyendo una expresion nueva, aumento de la actividad de la proteina, y una mejora o
aumento por la expresion de una proteina transgénica o un factor.

Otro método para incrementar la actividad y contenido de la proteina endégena pede incluir aumentar los factores de
transcripcion que estan implicados en la transcripcion del gen endégeno correspondiente, por ejemplo, por medio de
la sobreexpresion. Los medios para sobreexpresar los factores de transcripcién son conocidos por el experto en la
materia y se describen también para las proteinas en el contexto de la presente divulgacion.

Ademas, un aumento de la expresion del gen enddégeno como se describe en la presente memoria se puede
alcanzar por una proteina reguladora, que no esta presente en el organismo no transformado, que interacttda con el
promotor de estos genes. Tal regulador puede tomar la forma de una proteina quimérica que consiste en un dominio
de union a ADN y un dominio activador de la transcripcion, como se describe por ejemplo en el documento WO
96/06166.

La secuencia de ADNc que codifica la proteina (o el ARNm incluyendo la/s secuencia/s UTR) para la expresion en
una célula de una planta u organismo fotosintético que, tras la expresion del ADN en ARN vy la transcripcion del ARN
para producir un péptido codificado o polipéptido, mejora la capacidad de la planta u organismo fotosintético o célula
de planta para soportar un estrés biotico o abidtico, o mejora el valor o rendimiento de la planta u organismo
fotosintético, o un cultivo o producto producido a partir de la planta u organismo fotosintético.
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La introduccion en una planta u organismo de un casete de expresion que comprende, por ejemplo, la proteina FMO
(SEQ ID NO: 1-44) en un organismo fotosintético o células de planta, tejido de planta, érganos de planta tal como
cloroplasto, partes o semillas de las mismas ventajosamente puede llevarse a cabo utilizando vectores que
comprenden casetes de expresion. El casete de expresion puede introducirse en el vector (por ejemplo, el vector
pROK2, o el vector pPCAMBIA) a través de un sitio de escision de restriccion adecuado. El plasmido obtenido se
introduce primero en células de E. coli. Las células de E. coli transformadas se seleccionan correctamente, se
cultivan y se obtiene el plasmido recombinante usando métodos con los que el experto esta familiarizado. Pueden
utilizarse analisis de restriccion y secuenciacion para verificar la etapa de clonacion.

Los vectores pueden tomar la forma de, por ejemplo, plasmidos, césmidos, fagos, virus 0 mas agrobacterias y se
pueden introducir por medio de vectores plasmidos. Los ejemplos de vectores son las que hacen posible una
integracion estable del casete de expresion en el genoma huésped.

Estan disponibles una variedad de métodos (Keown et al., Métodos in Enzymology 185, 527(1990)) para la
introduccion de una construccion deseada en una planta u organismo, que se denomina transformacion (o
transduccion o transfeccion). De ese modo, el ADN o ARN puede introducirse, por ejemplo, directamente por medio
de microinyeccion o por bombardeo con microparticulas recubiertas con ADN. También, es posible permeabilizar
quimicamente la célula, por ejemplo, utilizando polietilenglicol, de manera que el ADN pueda alcanzar la célula por
difusion. EI ADN también puede introducirse en la célula por medio de la fusion de protoplastos con otras unidades
que comprenden ADN tal como minicélulas, células, lisosomas o liposomas. Un método adecuado adicional de
introduccion de ADN es la electroporacion, donde las células se permeabilizan en forma reversible por medio de un
impulso eléctrico. Los ejemplos de dichos métodos se han descrito en Bilang et al., Gene 100, 247 (1991); Scheid et
al., Mol. Gen. Genet. 228, 104 (1991); Guerche et al., Plant Science 52, 111 (1987); Neuhause et al., Theor. Appl.
Genet. 75, 30 (1987); Klein et al., Nature 327, 70(1987); Howell et al., Science 208, 1265 (1980); Horsch et al.,
Science 227, 1229 (1985); DeBlock et al., Plant Physiology 91, 694 (1989); "Methods for Plant Molecular Biology"
(Weissbach y Weissbach, eds.) Academic Press Inc. (1988); y "Methods in Plant Molecular Biology" (Schuler y
Zielinski, eds.) Academic Press Inc. (1989).

En las plantas, los métodos anteriormente descritos para la transformacion y regeneracion de plantas a partir de
tejido de planta o células de planta se explotan para los fines de transformacion transitoria o estable. Los métodos
adecuados son principalmente transformacion de protoplastos por medio de absorcion de ADN inducida por
polietilenglicol, el método biolistico con cafion de genes, conocido como el método de bombardeo de particulas,
electroporacion, incubacion de embriones secos en solucién que comprende ADN y microinyeccion.

La transformacion también se puede efectuar por infeccion bacteriana por medio de Agrobacterium tumefaciens o
Agrobacterium rhizogenes. Los métodos se describen por ejemplo en Horsch et al. Science 225, 1229 (1985).

Si se utilizan agrobacterias para la transformacion, el casete de expresion puede estar integrado en plasmidos
especificos, que pueden ser o bien un servicio de transporte o un vector intermedio o un vector binario. Si se utiliza
un plasmido Ti o Ri para la transformacion, al menos el borde derecho, pero en la mayoria de los casos tanto el
borde derecho como el izquierdo, del ADN-T de plasmido Ti o Ri como region flanqueante esta vinculado con el
casete de expresioén a ser introducido.

Los vectores binarios son capaces de replicarse en una variedad de organismos incluyendo, pero sin limitarse a E.
coli y en Agrobacterium. Como regla general, comprenden un gen marcador de seleccion y un enlazador o
polienlazador flanqueado por la secuencia de borde de ADN-T derecho e izquierdo. Se pueden transformar
directamente en Agrobacterium (Holsters et al., Mol. Gen. Genet. 163, 181 (1978)). El gen marcador de seleccion,
por ejemplo, el gen nptll, que media la resistencia a kanamicina, permite que la agrocbacteria se seleccione. El
Agrobacterium que, en el presente caso, actia como el organismo huésped ya debe comprender un plasmido Ti
auxiliar con la region vir, que es necesaria para la transferencia del ADN-T a la célula de la planta. Un agrobacterium
transformado de ese modo puede ser utilizado para transformar las células de planta. Se ha estudiado el uso de
ADN-T para la transformacion de las células de planta y se describe en gran detalle (documento EP 120 516;
Hoekema, in “The Binary Plant Vector System”, Offsetdrukkerij Kanters B. V., Alblasserdam, Capitulo V; An et al.
EMBO J. 4, 277 (1985)). Se conocen varios vectores binarios y en algunos casos estan disponibles en el mercado,
tal como, por ejemplo, pBI101.2 o pBIN19 (Clontech Laboratories, Inc. USA).

En el caso de que el ADN o ARN se inyecte o someta a electroporacion en las células de planta, no es necesario
que el plasmido utilizado cumpla requisitos particulares. Pueden utilizarse plasmidos sencillos tal como los de la
serie pUC. Si se deben regenerar plantas intactas a partir de células transformadas, es necesario que un gen
marcador de seleccion adicional esté ubicado en el plasmido.

Las células transformadas de forma estable, es decir aquellas que comprenden el ADN introducido integrado en el
ADN de la célula huésped, se pueden distinguir de las células no transformadas cuando un marcador de seleccion
es constituyente del ADN introducido (McCormick et al, Plant Cell Reports 5, 81 (1986)). Por ejemplo, cualquier gen
que sea capaz de mediar una resistencia a antibidticos o herbicidas (tal como kanamicina, G 418, bleomicina,
higromicina o fosfinotricina) puede actuar como un marcador. Las células transformadas que expresan dicho gen
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marcador son capaces de sobrevivir en presencia de concentraciones de un antibiotico o herbicida adecuado que
destruye un tipo salvaje no transformado. Los ejemplos incluyen el gen bar, que media la resistencia al herbicida
fosfinotricina (Rathore et al., Plant Mol. Biol. 21 (5), 871 (1993)), el gen nptll, que media la resistencia a kanamicina,
el gen hpt, que media la resistencia a higromicina, o el gen EPSP, que media la resistencia al herbicida glifosato. Las
plantas resultantes se pueden reproducir e hibridar de la forma usual. Dos generaciones o mas deben cultivarse con
el fin de asegurar que la integracién gendmica es estable y hereditaria.

Métodos adicionales pueden describirse en Jones et al. ("Techniques for Gene Transfer", in “Plantas transgénicas’,
Vol. 1, Engineering and Utilization, editado por Kung S. D. y Wu R., Academic Press, paginas 128-143 (1993), y en
Potrykus, Annu. Rev. Plant Physiol. Plant Molec. Biol. 42, 205 (1991)). Es preferible clonar la construccion que debe
expresarse en un vector que sea apropiado para transformar Agrobacterium tumefaciens, por ejemplo, en pBin 19
(Bevan et al., Nucl. Acids Res. 12, 8711 (1984)).

Cuando se ha generado una célula de planta transformada, se puede obtener una planta intacta usando métodos
conocidos para un experto en la materia. Un ejemplo de un material de partida usado aqui son cultivos de callos. La
formacion de brotes y raices a partir de esto como biomasa celular ain no diferenciada puede ser inducida de una
manera conocida. Las plantulas obtenidas pueden ser plantadas y reproducirse.

Un experto en la materia también conoce métodos para regenerar parte de plantas y plantas intactas a partir de
células de planta. Por ejemplo, se utilizan para este fin los métodos descritos por Fennell et al., Plant Cell Rep, 11,
567 (1992); Stoeger et al., Plant Cell Rep. 14, 273 (1995); Jahne et al., Theor. Appl. Genet. 89, 525 (1994).

Las moléculas recombinantes de acido nucleico que se describen en la presente memoria comprenden los
siguientes elementos en la orientacion 5'-3': secuencias reguladoras de un promotor de que esta activo en las
células de planta, una secuencia de ADN en enlace operativo con la misma, en su caso, secuencias reguladoras
que, en la célula de planta, pueden actuar como sefiales de transcripcion, terminacién y/o poliadenilacion en
vinculacién operable con la misma.

En las construcciones de expresion/casetes de expresion recombinantes, una molécula de acido nucleico cuya
expresion (transcripcion y, en su caso, traduccion) genera una proteina FMO esta en union operativa con al menos
un elemento de control genético (por ejemplo, un promotor) que asegura la sobreexpresion en las plantas. Si la
construccion de expresion debe ser introducida directamente en la planta u organismo fotosintético y la proteina
FMO generada en la misma en plantas u organismos fotosintéticos, entonces se prefieren elementos de control
genético especificos de plantas (por ejemplo, promotores). Sin embargo, la proteina FMO también puede generarse
en otros organismos o in vitro y entonces se introduce en la planta. En este contexto, se da preferencia a todos los
elementos de control genético eucariotas o procariotas (por ejemplo, promotores) que permiten la sobreexpresiéon en
la planta seleccionada en cada caso para la produccion.

Se proporciona una construccion de vector recombinante o construccion/casete de expresion que comprende: (i) un
acido nucleico que tiene al menos el 50% de identidad, al menos el 60% de identidad, al menos el 70% identidad de
secuencia, al menos el 80 %, al menos el 90%, al menos el 95 %, al menos el 98%, al menos el 99% identidad de
secuencia, o incluso el 100% identidad de secuencia con SEQ ID NO: 1, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO:
7, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 11, SEQ ID NO: 13, SEQ ID NO: 15, SEQ ID NO: 17, SEQ ID NO: 19, SEQ ID NO:
21, SEQ ID NO: 23, SEQ ID NO: 25, SEQ ID NO: 27, SEQ ID NO: 29, SEQ ID NO: 31, SEQ ID NO: 33, SEQ ID NO:
35, SEQ ID NO: 37, SEQ ID NO: 39, SEQ ID NO: 41 o SEQ ID NO: 44 ; o una variante de ayuste de las mismas; (ii)
un aminoacido que codifica una proteina que tiene al menos el 50% de identidad, al menos el 60% de identidad, al
menos el 70% de identidad de secuencia, al menos el 80 %, al menos el 90%, al menos el 95 %, al menos el el 98%,
al menos 99% de identidad de secuencia, o incluso el 100% de identidad de secuencia con SEQ ID NOs: 2, 4, 6, 8,
10, 12, 14, 16, 18, 20, 22, 24, 26, 28, 30, 32, 34, 36, 38, 39 0 41; la proteina codificada confiere tolerancia mejorada
al estrés por sequia respecto de las plantas control; (iii) un acido nucleico capaz de hibridar en condiciones rigurosas
con una secuencia complementaria de cualquiera de los acidos nucleicos segun (i) o (ii); que codifica una proteina
FMO; en donde la molécula de acido nucleico codifica un polipéptido que tiene propiedades esencialmente idénticas
respecto al polipéptido que se describe en SEQ ID NOs: 2, 4, 6, 8, 10, 12, 14, 16, 18, 20, 22, 24, 26, 28, 30, 32, 34,
36, 38, 39 o 41; la proteina codificada confiere tolerancia mejorada al estrés por sequia respecto a las plantas
control; y/o (iv) un acido nucleico que codifica la misma proteina FMO que cualquiera de los acidos nucleicos de (i) a
(iii) anteriormente, pero que difieren de los acidos nucleicos de (i) a (iii) anteriormente debido a la degeneracion del
cédigo genético, operativamente ligado a (b) un promotor y (c) una secuencia de terminacion de transcripcion.

Las disposiciones son aquellas en las que la secuencia de acido nucleico que se expresa de forma recombinante se
coloca después de la secuencia que actia como promotor, de modo que las dos secuencias estan unidas
covalentemente entre si. En este contexto, la distancia entre la secuencia promotora y la secuencia de acidos
nucleicos que debe expresarse de forma recombinante es menor que 200 pares de base, o0 menos de 100 pares de
base, 0 menos de 50 pares de base.

La generacion de un enlace funcional y la generacion de un casete de expresion puede llevarse a cabo por medio de
recombinacion habitual y técnicas de clonacién como se describe por ejemplo in Sambrook J. (1989), en Silhavy T.
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J., Berman M. L. y Enquist L. W. "Experiments with Gene Fusions", Cold Spring Harbor Laboratory, Cold Spring
Harbor (N.Y.) (1984), en Ausubel F. M. et al., "Current Protocols in Molecular Biology", Greene Publishing Assoc. y
Wiley Interscience (1987) y en Gelvin et al., en “Plant Molecular Biology Manual’ (1990). Sin embargo, es posible
posicionar, entre las dos secuencias, ademas secuencias que ejercen por ejemplo la funcién de un enlazador con
sitios especificos de escision de enzimas de restriccién, o de un péptido de sefial. La inserciéon de secuencias
también puede llevar a la expresion de proteinas de fusion. Es preferible que el casete de expresién, que consiste en
una unién de la secuencia promotora y secuencia de acidos nucleicos que debe expresarse, pueda estar presente
en forma de vector integrado y insertado en un genoma de planta genoma por, por ejemplo, transformacion.

El método que se describe en la presente memoria ventajosamente se puede combinar con otros métodos que
implican una resistencia a patdégenos (por ejemplo, contra insectos, hongos, bacterias, nematodos y similares),
tolerancia al estrés u otra mejora de las caracteristicas de las plantas. Los ejemplos se mencionan entre otros en
Dunwell J. M., J. Exp. Bot. 51, (Spec No) 487 (2000).

Las moléculas de acidos nucleicos que se describen en la presente memoria pueden comprender moléculas de
acidos nucleicos que codifican proteinas FMO GS-OX5 de Arabidopsis segun los polinucleétidos SEQ ID NO: 1, y
las secuencias de acidos nucleicos que son complementarias a la misma como se muestra en la Figura 2, y las
secuencias que se obtienen debido a la degeneracion del codigo genético, donde las moléculas de acidos nucleicos
no consisten en SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 11, SEQ ID NO: 13, SEQ
ID NO: 15, SEQ ID NO: 17, SEQ ID NO: 19, SEQ ID NO: 21, SEQ ID NO: 23, SEQ ID NO: 25, SEQ ID NO: 27, SEQ
ID NO: 29, SEQ ID NO: 31, SEQ ID NO: 33, SEQ ID NO: 35, SEQ ID NO: 37, SEQ ID NO: 39, SEQ ID NO: 41 o
SEQ ID NO: 44. Las moléculas nucleicas que se describen en la presente memoria pueden comprender moléculas
de acidos nucleicos que codifican las proteinas FMO GS-OX3 de plantas de pepino segun los polinucleétidos SEQ
ID NOs: 5, 7, 9, 11, y las secuencias de acidos nucleicos que son complementarias a la misma, y la secuencias que
se obtienen debido a la degeneracion del codigo genético, donde las moléculas de acidos nucleicos no consisten en
SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 11, SEQ ID NO: 13, SEQ ID NO: 15, SEQ
ID NO: 17, SEQ ID NO: 19, SEQ ID NO: 21, SEQ ID NO: 23, SEQ ID NO: 25, SEQ ID NO: 27, SEQ ID NO: 29, SEQ
ID NO: 31, SEQ ID NO: 33, SEQ ID NO: 35, SEQ ID NO: 37, SEQ ID NO: 39, SEQ ID NO: 41 0 SEQ ID NO: 44.

Los casetes de expresion transgénicos también pueden desarrollarse para la expresion de proteinas FMO donde los
casetes pueden comprender una de las secuencia de acidos nucleicos molécula de acido nucleico incluyendo pero
sin limitarse a SEQ ID NO: 1 SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 11, SEQ ID
NO: 13, SEQ ID NO: 15, SEQ ID NO: 17, SEQ ID NO: 19, SEQ ID NO: 21, SEQ ID NO: 23, SEQ ID NO: 25, SEQ ID
NO: 27, SEQ ID NO: 29, SEQ ID NO: 31, SEQ ID NO: 33, SEQ ID NO: 35, SEQ ID NO: 37, SEQ ID NO: 39, SEQ ID
NO: 41 o SEQ ID NO: 44; o un fragmento de las mismas. En los casetes de expresion transgénicos, la secuencia de
acidos nucleicos que codifican las proteinas FMO de Arabidopsis esta ligada a al menos un elemento de control
genético como se define anteriormente de tal manera que la expresion (transcripcion vy, si corresponde, traduccion)
puede efectuarse en cualquier organismo, habitualmente en plantas dicotiledoneas. Los elementos de control
genético que son apropiados para este fin se describen mas arriba. Los casetes de expresion transgénicos también
pueden comprender otros elementos funcionales como se define anteriormente.

Dichos casetes de expresion pueden comprender una secuencia de acido nucleico que esencialmente idéntica a una
molécula de acido nucleico como se muestra en SEQ ID No.:1 SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 7, SEQ ID
NO: 9, SEQ ID NO: 11, SEQ ID NO: 13, SEQ ID NO: 15, SEQ ID NO: 17, SEQ ID NO: 19, SEQ ID NO: 21, SEQ ID
NO: 23, SEQ ID NO: 25, SEQ ID NO: 27, SEQ ID NO: 29, SEQ ID NO: 31, SEQ ID NO: 33, SEQ ID NO: 35, SEQ ID
NO: 37, SEQ ID NO: 39, SEQ ID NO: 41 o SEQ ID NO: 44; o un fragmento de las mismas, donde la secuencia de
acido nucleico esta en orientacion sentido o en orientacion antisentido respecto a un promotor y, por tanto, puede
dar lugar a la expresion de ARN sentido o antisentido, siendo el promotor un promotor que esta activo en plantas,
habitualmente un promotor que puede ser inducido por el ataque de patégenos. También se proporcionan en el
presente documento vectores transgénicos que abarcan los casetes de expresion transgénicos.

Un promotor es una region de ADN, que incluye secuencias suficientes para causar la transcripcién de una
secuencia asociada (posterior). EI promotor puede estar regulado, es decir, no actuar constitutivamente para causar
la transcripcion de la secuencia asociada. Si es inducible, existen secuencias presentes en el mismo que median la
regulacion de la expresion de modo que la secuencia asociada se transcriba solo cuando una molécula inductora
esté presente. El promotor puede ser cualquier secuencia de ADN que muestre actividad transcripcional en las
células de planta elegidas, parte de plantas, o plantas. El promotor puede ser inducible o constitutivo. Puede ser de
origen natural, puede estar compuesto por porciones de diferentes promotores de origen natural, o puede ser parcial
o totalmente sintético. Ademas, la ubicacion del promotor con relacion al inicio de la transcripcion se puede
optimizar. Muchos promotores adecuados para su uso en plantas u organismos fotosintéticos son bien conocidos en
la técnica, como lo son las secuencias de nucledtidos, que mejoran la expresion de una secuencia expresable
asociada.

Una variedad de promotores puede utilizarse en los métodos que se describen en la presente memoria incluyendo
un promotor inducible por sequia, un promotor de epidermis, un promotor especifico de mesodfilo, o un promotor
inducido por estrés (por ejemplo, RD29 (Singh et al. Plant Cell Rep 30:1019-1028(2011)). El promotor puede
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seleccionarse del grupo que consiste en un promotor inducido por: estrés osmético, estrés por sequia, estrés por
frio, estrés por calor, estrés oxidativo, deficiencia de nutrientes, infeccion por un hongo, infeccién por un oomiceto,
infeccion por un virus, infeccién por una bacteria, infestacion de nematodos, infestacion de plagas, infestacion de
malezas, herbivoria.

Los promotores se pueden seleccionar basandose en el resultado deseado. Es decir, los acidos nucleicos se pueden
combinar con promotores constitutivos, preferentes de los tejidos o de otros promotores para la expresion en la
célula huésped de interés. El promotor puede ser inducible o constitutivo. Puede ser de origen natural, puede estar
compuesto por porciones de diferentes promotores de origen natural, o puede ser parcialmente o totalmente
sintético. La guia para el disefio de los promotores es cominmente conocida en la técnica. Ademas, la ubicacion del
promotor con relacién al inicio de la transcripcién se puede optimizar. Muchos promotores adecuados para uso en
plantas son bien conocidos en la técnica, como lo son las secuencias de nucledtidos, que mejoran la expresion de
una secuencia expresable asociada. Un ejemplo de una construccion de ADN con un promotor adecuado puede
incluir una secuencia de nucleétidos en unién operativa con un promotor inducible por estrés o un promotor
especifico de la epidermis y/o mesdfilo.

Promotores especificos de plantas significa, en principio, cualquier promotor que sea capaz de controlar la expresion
de genes, en particular los genes foraneos en plantas o parte de plantas, células de planta, tejido de plantas, cultivos
de plantas. Aqui, la expresion puede ser por ejemplo constitucional, inducible o dependiente del desarrollo.

En una divulgacion preferente, el promotor es un promotor constitutivo, preferentemente un promotor inducible por
estrés, mas preferentemente un promotor inducible por estrés hidrico.

Como se utiliza en la presente memoria promotor “constitutivo” significa aquellos promotores que aseguran la
sobreexpresion en numerosos tejidos durante un periodo de desarrollo de la planta relativamente largo, en todo
momento durante el desarrollo de la planta. En particular, un promotor vegetal o un promotor obtenido de un virus de
planta con los métodos que se describen en la presente memoria incluyendo, pero sin limitarse a la transcripcion
35S del virus mosaico de la coliflor CaMV (Franck et al. Cell 21, 285 (1980); Odell et al. Nature 313, 810 (1985);
Shewmaker et al. Virology 140, 281 (1985); Gardner et al. Plant Mol Biol 6, 221 (1986)) o el promotor 19S CaMV
(Patente Estadounidense No. 5.352.606; WO 84/02913; Benfey et al. EMBO J. 8, 2195-2202 (1989)). Un promotor
constitutivo apropiado adicional es el promotor de la subunidad pequefia rubisco (SSU) (Patente Estadounidense
No. 4.962.028), el promotor de Agrobacterium nopaline sintasa, el promotor doble TR, el promotor Agrobacterium
OCS (octopina sintasa), el promotor Ubiquitina (Holtorf S et al. Plant Mol Biol 29, 637 (1995)), el promotor Ubiquitina
1 (Christensen et al. Plant Mol Biol 18, 675 (1992); Bruce et al. Proc Natl Acad Sci USA 86, 9692 (1989)), el
promotor Smas, el promotor cinamil-alcohol dehidrogenasa (Patente Estadounidense No. 5.683.439), los promotores
de subunidades vacuolar ATPase o el promotor de una proteina enriquecida en prolina de trigo (documento WO
91/13991), y otros promotores de genes cuya expresion constitutiva en plantas es conocida para los expertos
incluyendo el promotor del gen nitrilasa-1 (nit1) de A. thaliana (No. de Acceso a GenBank: Y07648.2, Nucleotide
2456-4340, Hillebrand et al. Gene 170, 197 (1996)).

De ese modo, en una divulgacion preferente, la sobreexpresion de una o mas secuencias que codifican la proteina
FMO en los métodos de la divulgacion es una sobreexpresion constitutiva.

Los promotores especificos de semilla son, por ejemplo, el promotor de faseolina (Patente Estadounidense No.
5.504.200; Bustos et al. Plant Cell 1(9), 839 (1989)), del gen 2S albumina (Joseffson et al. J Biol Chem 262, 12196
(1987)), de legumina (Shirsat et al. Mol Gen Genet 215(2), 326 (1989)), del USP (proteina de semilla desconocida;
Baumlein et al. Mol Gen Genet 225(3), 459 (1991)), del gen napin (Patente Estadounidense No. 5,608,152; Stalberg
et al. L Planta 199, 515 (1996)), del gene que codifica la proteina de union a sacarosa (documento WO 00/26388) o
el promotor de legumina B4 (LeB4; Baumlein et al. Mol Gen Genet 225, 121 (1991); Baumlein et al. Plant Journal
2(2), 233 (1992); Fiedler et al. Biotechnology (NY) 13(10), 1090 (1995)), el promotor de oleosina de Arabidopsis
(documento WO 98/45461), el promotor Bce4 de Brassica (documento WO 91/13980). Otros promotores especificos
de semillas apropiados son los de los genes que codifican la glutenina de alto peso molecular (G-APM), gliadina,
enzima de ramificacion, ADP glucosa pirofosfatasa (AGPasa) o sintasa de almidon. Otros promotores pueden incluir
aquellos que permiten la expresion especifica de las semillas en monocotiledones tal como maiz, cebada, trigo,
centeno, arroz, etc. Es posible y ventajoso emplear el promotor del gen Ipt2 o Ipt1 (documentos WO 95/15389, WO
95/23230) o los promotores que se describen en el documento WO 99/16890 (promotores del gen hordeina, del gen
glutelina, del gen orizina, del gen prolamina, del gen gliadina, del gen zeina, del gen kasirina o del gen secalina).

Los promotores especificos de raices, raices de almacenamiento, o tubérculos, por ejemplo, el promotor clase | de
patatina (B33) o el promotor del inhibidor de la catepsina D de patata

Los promotores especificos de hojas son, por ejemplo, el promotor de la FBPase citosolica de la patata (documento
WO 97/05900), el promotor SSU (subunidad pequefia) del rubisco (ribulosa-1.5-bisfosfato carboxilasa) o el promotor
ST-LSI de la patata (Stockhaus et al. EMBO J. 8, 2445 (1989)). Los promotores especificos de la epidermis son, por
ejemplo, el promotor del gen OXLP (“proteina similar a oxalato oxidasa”; Wei et al. Plant Mol. Biol. 36, 101 (1998)) y
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un promotor que consiste en el promotor GSTA1 y el intron WIR1a (documento WO 2005/035766) y el promotor
GLP4 (documento WO 2006/1288832 PCT/EP 2006/062747).

Los ejemplos de otros promotores especificos de tejido son: promotores especificos de flores, por ejemplo, el
promotor fitoeno sintasa (documento WO 92/16635) o el promotor del gen Prr (documento WO 98/22593) y
promotores especificos de anteras, por ejemplo, el promotor 5126 (Patente Estadounidense No. 5.689.049,
5.689.051), el promotor glob-l y el promotor [gamma]—zeina.

Los casetes de expresion también pueden comprender un promotor quimicamente inducible (articulo de revision:
Gatz et al Annu Rev. Plant Physiol Plant Mol Biol 48, 89 (1997)) a través del cual la expresion del gen exdgeno en la
planta puede ser controlado en un punto particular en el tiempo. De la misma manera también pueden utilizarse
promotores de este tipo, tal como por ejemplo, el promotor PRP1 (Ward et al. Plant Mol Biol 22, 361 (1993)), un
promotor inducible por acido salicilico (documento WO 95/19443), un promotor inducible por bencenosulfonamida
(documento EP 0 388 186), un promotor inducible por tetraciclina (Gatz et al. Plant J 2, 397 (1992)), un promotor
inducible por acido abscisico (documento EP 0 335 528) y un promotor inducible por etanol o ciclohexanona
(documento WO 93/21334).

Los promotores inducibles por patégenos que hacen posible una expresion soélo cuando sea necesario (es decir en
el caso de un ataque por patdégenos). En una divulgacion, el método por lo tanto utiliza promotores que estan activos
en plantas que son promotores inducibles por patégenos. Los promotores inducibles por patdgenos comprenden los
promotores de genes que se inducen como resultado del ataque de patégenos, tal como por ejemplo, genes de
proteinas PR, proteinas SAR, [beta] -1,3-glucanasa, quitinasa, etc. (por ejemplo Redolfi et al. Neth J Plant Pathol 89,
245 (1983); Uknes, et al. Plant Cell 4, 645 (1992); Van Loon Plant Mol Viral 4, 111 (1985); Marineau et al. Plant Mol
Bid 9, 335 (1987); Matton et al. Molecular Plant-Microbe Interactions 2, 325 (1987); Somssich et al. Proc Natl Acad
Sci USA 83, 2427 (1986); Somssich et al. Mol Gen Genetics 2, 93 (1988); Chen et al. Plant J 10, 955 (1996); Zhang
y Sing Proc Natl Acad Sci USA 91, 2507 (1994); Warner, et al. Plant J 3, 191 (1993); Siebertz et al. Plant Cell 1, 961
(1989)).

Un promotor adicional para la sobreexpresion de las proteinas FMO como se describe en la presente memoria
puede incluir promotores inducibles por lesion tal como el del gen pinll (Ryan Ann Rev Phytopath 28, 425 (1990);
Duan et al. Nat Biotech 14, 494 (1996)), del gen wun1 y wun2 (Patente Estadounidense No. 5.428.148), del gen win1
y win2 (Stanford et al. Mol Gen Genet 215, 200 (1989)), del gen systemin (McGurl et al. Science 225, 1570 (1992)),
del gen WIP1 (Rohmeier et al. Plant Mol Biol 22, 783 (1993); Eckelkamp et al. FEBS Letters 323, 73 (1993)), del gen
MPI (Corderok et al. Plant J 6(2), 141 (1994)) y similar.

Una fuente de otros promotores inducibles por patégenos puede incluir la familia de genes relacionados con la
patogénesis (PR). Una serie de elementos en estos promotores han demostrado ser ventajosos. De ese modo, la
region de nucledtidos del nucleétido -364 al nucledtido -288 en el promotor de PR-2d media la especificidad de
salicilato (Buchel et al. Plant Mol Biol 30, 493 (1996)). En el tabaco, esta regién se une a una proteina nuclear cuya
abundancia se incrementa por salicilato. Los promotores PR-1 de tabaco y Arabidopsis (documentos EP-A 0 332
104, WO 98/03536) también son adecuados como promotores inducibles por patdégenos. También son Uutiles, ya que
son particularmente especificamente inducidos por patégenos, los promotores “PR-5 acido" (aPR5) de cebada
(Schweizer et al. Plant Physiol 114, 79 (1997)) y trigo (Rebmann et al. Plant Mol Biol 16, 329 (1991)). Las proteinas
PR5 se acumulan en aproximadamente 4 a 6 horas después del ataque de patdgenos y s6lo muestran muy poca
expresion de fondo (documento WO 99/66057). Un enfoque para obtener un incremento en la especificidad inducida
por patégenos es la generacion de promotores sintéticos a partir de combinaciones de elementos sensibles a
patégenos conocidos (Rushton et al. Plant Cell 14, 749 (2002); documentos WO 00/01830; WO 99/66057). Otros
promotores inducibles por patégenos de diferentes especies son conocidos para el experto (documentos EP-A 1 165
794; EP-A 1 062 356; EP-A 1 041 148; EP-A 1 032 684).

Otros promotores inducibles por patdogenos comprenden el promotor Flachs Fis1 (documento WO 96/34949), el
promotor Vst1 (Schubert et al. Plant Mol Biol 34, 417 (1997)) y el promotor sesquiterpeno ciclasa EAS4 de tabaco
(Patente Estadounidense No. 6.100.451).

Otros promotores son los que son inducidos por estrés abidtico o biotico, tal como, por ejemplo, el promotor
inducible por patégenos del gen PRP1 (o promotor gst1), por ejemplo, procedente de la patata (documento WO
96128561; Ward et al Plant Mol Biol 22, 361 (1993)), el promotor hsp70 o hsp80 inducible por calor del tomate
(Patente Estadounidense No. 5.187.267), el promotor alfa-amilasa inducible por frio de la patata (documento WO
96/12814) y el promotor PPDK inducible por la luz o el promotor pinll inducible por lesion (docuimento EP-A 0 375
091).

En una divulgacion, los métodos que se describen en la presente memoria emplean promotores especificos del
tejido mesdfilo tal como, por ejemplo, el promotor del gen germen de trigo 9f-3.8 (No. de Acceso a GenBank:
M63224) o el promotor de cebada GerUn (documento WO 02/057412). Los promotores son particularmente
ventajosos ya que ambos son inducibles por patdégenos y especificos del tejido mesofilo. También es adecuado el
promotor de Arabidopsis CAB-2 especifico del tejido mesofilo (No. de Acceso a GenBank: X15222), y el promotor de
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Zea mays PPCZm1 (No. de Acceso a GenBank: X63869) u homologos de los mismos. Especifico de tejido mesdfilo
significa que la transcripcion de un gen esta limitada a tan pocos tejidos de plantas como sea posible que
comprenden el tejido mesofilo como resultado de la interaccion especifica de elementos en cis presentes en los
factores de transcripcion y la secuencia promotora que se unen a estos elementos; preferentemente, significa una
transcripcion que esta limitada al tejido mesdfilo.

Promotores especificos de mesofilo adicionales incluyen PPCZm1 (=PEPC; Kausch, Plant Mol. Biol. 45, 1 (2001));
OsrbcS (Kyozuka et al., Plant Phys. 102, 991- (1993)); OsPPDK, acc. AC099041; TaGF-2.8, acc. M63223
(Schweizer, Plant J. 20, 541 (1999)); TaFBPase, acc. X53957;TaWIS1, acc. AF467542 (documento US
20021115849); HvBIS1, acc. AF467539 (documento US 2002/115849); ZmMIS1, acc. AF467514 (documento US
2002/115849); HvPR1a, acc. X74939 (Bryngelsson et al., Molecular Plant-Microbe Interactions 7 (2), 267 (1994);
HvPR1b, acc. X74940 (Bryngelsson et al., Molecular Plant-Microbe Interactions 7 (2), 267 (1994)); HvB1.3gluc; acc.
AF479647; HvPrx8, acc. AJ276227 (Kristensen et al., Molecular Plant Pathology 2 (6), 311(2001)); y HvPAL, acc.
X97313 (Wei, Plant Molecular Biology 36, 101 (1998)).

Los ejemplos de promotores especificos de la epidermis son, por ejemplo, WIR5 (=GstA1), acc. X56012 (Dudler &
Schweizer, no publicado); GLP4, acc. AJ310534 (Wei, Plant Molecular Biology 36, 101 (1998)); GLP2a, acc.
AJ237942 (Schweizer, Plant J. 20, 541 (1999).); Prx7, acc. AJ003141 (Kristensen, Molecular Plant Pathology 2 (6),
311(2001)); GerA, acc. AF250933 (Wu, Plant Phys. Biochem. 38 o 685 (2000)); OsROC1, acc. AP004656; RTBV,
acc. AAV62708, AAV62707 (Kloti, PMB 40, 249 (1999)) y Cer3 (Hannoufa, Plant J. 10 (3), 459 (1996)).

Los ejemplos de promotores adicionales adecuados para la expresion de las proteinas FMO incluyen promotores
especificos de la maduracion de la fruta tales como, por ejemplo, el promotor especifico de la maduracion de la fruta
del tomate (documentos WO 94/21794, EP 409 625). Los promotores dependientes del desarrollo incluyen algunos
de los promotores especificos de tejido debido a que el desarrollo de los tejidos individuales se produce
naturalmente de una manera dependiente del desarrollo.

Los promotores constitutivos y especificos de hoja y/o tallo, inducible por patdgeno, especifico de raiz, especificos
del tejido mesofilo se pueden usar con promotores constitutivos, inducibles por patégeno, especificos del tejido
mesdfilo y especificos de raiz.

Otra posibilidad para promotores adicionales que posibilitan la expresion en tejidos de plantas adicionales o en otros
organismos tales como, por ejemplo, bacterias E. coli que estan operativamente ligados a la secuencia de acidos
nucleicos por expresar o sobreexpresar. Todos los promotores descritos anteriormente en principio son adecuados
como promotores de planta u organismo fotosintético.

Se describen otros promotores que son adecuados para la expresion en las plantas (Rogers et al. Meth in Enzymol
153, 253 (1987); Schardl et al. Gene 61, 1 (1987); Berger et al. Proc Natl Acad Sci USA 86, 8402 (1989)).

Por otra parte, los expertos en la materia son capaces de aislar promotores adecuados adicionales por medio de
métodos de rutina. De ese modo, los expertos en la técnica pueden identificar, por ejemplo, otros elementos de
acido nucleico regulatorio especifico de la epidermis, con la ayuda de métodos habituales de biologia molecular, por
ejemplo, con experimentos de hibridacion o con estudios de unién ADN-proteina. En la presente, una primera etapa
implica, por ejemplo, el aislamiento del tejido deseado en el organismo deseado de las que se aislan las secuencias
regulatorias, a partir de la cual se aisla el ARN poli (A)+ total y se establece una genoteca de ADNc. En una segunda
etapa, los clones de la primera genoteca cuyas correspondientes moléculas de ARN poli(A)+ solo se acumulan en el
tejido deseado se identifican por medio de la hibridacion con la ayuda de los clones de ADNc que se basan en las
moléculas de ARN poli(A)+ provenientes de otro tejido. Luego, los promotores con elementos reguladores
especificos de tejidos se aislan con la ayuda de estos ADNc asi identificados. Por otra parte, los expertos en la
materia cuentan con otros métodos basados en PCR disponibles para el aislamiento de promotores especificos de
tejido adecuados.

Las secuencias de acidos nucleicos presentes en los vectores o casetes de expresion que se describen en la
presente memoria pueden estar operativamente ligadas a otras secuencias de control genético ademas de un
promotor. El término secuencias de control genético tiene un significado amplio y significa todas las secuencias que
tiene una influencia en la aparicién o la funcion de la molécula de acido nucleico recombinante de la divulgacion. Por
ejemplo, las secuencias de control genético modifican la transcripcion y traduccion en los organismos procariéticos o
eucarioticos. Los casetes de expresion también pueden comprender un promotor con una especificidad 5-anterior
mencionada anteriormente a partir de la secuencia de acidos nucleicos particular que se va a expresar en forma
transgénica, y una secuencia terminadora como secuencia de control genético adicional 3'-posterior, y si es
apropiado otros elementos regulatorios convencionales, en cada caso operativamente ligados a la secuencia de
acidos nucleicos para expresar en forma transgénica.

Las secuencias de control genéticas también comprenden, otros promotores, elementos promotores o promotores
minimos capaces de modificar las propiedades de control de la expresion. En consecuencia, es posible, por ejemplo,
a través de las secuencias de control genético que se produzca adicionalmente la expresion especifica de tejido en
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forma dependiente de determinados factores de estrés adicionalmente. Los elementos correspondientes se
describen, por ejemplo, para estrés hidrico, acido abscisico (Lam E y Chua N H, J Biol Chem 266(26): 17131(1991))
y estrés por calor (Schoffl. F et al., Molecular & General Genetics 217(2-3): 246, 1989).

Es posible en principio usar todos los promotores naturales con sus secuencias regulatorias similares a las
mencionadas anteriormente para el método de la divulgacion. En forma adicional también es posible usar de modo
ventajoso promotores sintéticos.

Las secuencias de control genético también comprenden las regiones no traducidas 5' (5-UTR), intrones o region 3'
no codificadora de genes tales como, por ejemplo, el intron de actina 1, o los intrones de Adh1-S 1, 2 y 6
(generalmente: The Maize Handbook, Capitulo 116, Freeling y Walbot, Eds., Springer, New York (1994)). Se ha
demostrado que estos pueden cumplir una funcion significativa en la regulacién de la expresion génica. En
consecuencia, se ha mostrado que las secuencias no traducidas 5' son capaces de aumentar la expresién transitoria
de los genes heterdlogos. Un ejemplo de un potenciador de la traduccién que se puede mencionar es la secuencia
lider 5' del virus del mosaico del tabaco (Gallie et al. Nucl Acids Res 15, 8693 (1987)) y similares. Ademas, se puede
fomentar la especificidad del tejido (Rouster J et al. Plant J 15, 435 (1998)). Por ejemplo, es la 5-UTR natural del
gen AtFMO GS-OX5 o ZmFMO, sin embargo el uso del promotor de los métodos que se describen en la presente
memoria induce los niveles de expresion mas altos, por ejemplo, el estrés por sequia induce un aumento de tres
veces en el nivel de expresion, en particular respecto de la secuencia de la SEQ ID NO: 1, 25, o una secuencia con
al menos el 50%, 60%, 70%, 80%, 90%, 95%, 97% o en particular el 99% o mas identidad con esta. La molécula de
acido nucleico recombinante puede comprender de modo ventajoso una o mas de las llamadas secuencias
potenciadoras en unién operable con los promotores, lo que hace posible el aumento de la expresion transgénica de
la secuencia de acidos nucleicos. Las secuencias ventajosas adicionales tales como elementos regulatorios
adicionales o terminadores también se pueden insertar en el extremo 3' de las secuencias de acidos nucleicos para
expresar en forma recombinante. Las secuencias de acidos nucleicos para expresar en forma recombinante pueden
estar presentes en una o mas copias en la construccion del gen.

Las sefiales de poliadenilaciéon adecuadas como secuencias de control son sefiales de poliadenilacion de plantas
puede incluir las que corresponden esencialmente a las sefiales de poliadenilacion de T-ADN de Agrobacterium
tumefaciens, en particular al gen 3 del T-ADN (octopina sintasa) del plasmido Ti pTIACHS (Gielen et al. EMBO J 3:
835 (1984)) o equivalentes funcionales de los mismos. Ejemplos de secuencias de terminacion particularmente
adecuados son el terminador OCS (octopina sintasa) y el terminador NOS (nopalina sintasa).

Las secuencias de control significan las secuencias que hacen la recombinacién homéloga o inserciéon en el genoma
de un organismo huésped posible o permiten la supresion del genoma. En la recombinacion homadloga, por ejemplo,
el promotor natural de un gen particular puede ser sustituido especificamente por un promotor con especificidad para
la epidermis embrionaria y/o la flor.

Una molécula de acido nucleico recombinante y un vector de la molécula pueden comprender otros elementos
funcionales. El término elemento funcional tiene un significado amplio y significan todos los elementos que tienen
una influencia sobre la produccién, replicacién o funcién de las moléculas de acidos nucleicos, los vectores o los
organismos transgénicos de la divulgacion. Los ejemplos no restrictivos que se pueden mencionar son los
marcadores de seleccion que confieren una resistencia a un inhibidor del metabolismo tal como 2-desoxiglucosa 6-
fosfato (documento WO 98/45456), antibiticos o biocidas, herbicidas, por ejemplo, kanamicina, G 418, bleomicina,
higromicina o fosfinotricina. Los ejemplos que se pueden mencionar son: secuencias de ADN que codifican las
fosfinotricina acetiltransferasas (PAT), que inactivan inhibidores de la glutamina sintasa (gen de bar y pat), 5-
enolpiruvilshikimato-3-fosfato sintasa (genes de la EPSP sintasa) que confieren resistencia a glifosato (R) (N
(fosfonometil) glicina), el gen gox, que codifica la enzima degradadota de glifosato (R) (glifosato oxidorreductasa), el
gen deh (que codifican una deshalogenasa que inactiva dalapon), y genes bxn que codifican las enzimas nitrilasa
que degradan bromoxinilo, el gen aasa, que confiere una resistencia al antibidtico espectinomicina, el gen de
estreptomicina fosfotransferasa (SPT), que hace posible una resistencia a la estreptomicina, el gen de la neomicina
fosfotransferasa (NPTII), que confiere una resistencia a la kanamicina o geneticidina, el gen de higromicina
fosfotransferasa (HPT), que media una resistencia a higromicina, el gen de acetolactato sintasa (ALS), que media la
resistencia a herbicidas de sulfonilurea (por ejemplo, variantes de ALS mutadas con, por ejemplo, la mutacién S4 y/o
Hra), y el gen acetolactato sintasa (ALS), que media la resistencia a herbicidas de imidazolinona.

Los genes indicadores o marcadores seleccionables son genes que codifican proteinas faciimente cuantificables y
aseguran a través de un color intrinseco o actividad enzimatica una evaluacion de la eficiencia de transformacién o
la ubicacidn o tiempo de expresién incluyendo pero sin limitarse a proteinas indicadoras (Schenborn E. y Groskreutz
D. Mol Biotechnol.; 13(1):29 (1999) tal como la proteina de fluorescencia verde (GFP) (Sheen et al. Plant Journal
8(5):777 (1995); Haselhoff et alProc Natl Acad Sci USA 94(6):2122 (1997); Reichel et al. Proc Natl Acad Sci USA
93(12):5888 (1996); Tian et al. Plant Cell Rep 16:267 (1997); WO 97/41228; Chui et al. Curr Biol 6:325 (1996); Leffel
et al. Biotechniques. 23(5):912-8 (1997)), la cloranfenicoltransferasa, una luciferasa (Ow et al. Science 234:856
(1986); Millar et al. Plant Mol Biol Rep 10:324 (1992)), el gen aequorina (Prasher et al. Biochem Biophys Res
Commun 126(3):1259 (1985)), la [beta]-galactosidasa, el gen del locus R (codifica una proteina que regula la
produccion de pigmentos antocianina (coloracion roja) en el tejido de planta y de ese modo hace posible el analisis
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directo de la actividad promotora sin la adicion de los adyuvantes adicionales o sustratos cromogénicos; Dellaporta
et al., IEn: Chromosome Structure and Function: Impact of New Concepts, 182 Stadler Genetics Symposium, 11:263,
(1988), con [betal-glucuronidasa (Jefferson et al., EMBO J., 6, 3901, 1987).

Los origenes de replicacion (ORI) que aseguran la replicacion de los casetes o vectores de expresion pueden incluir
por ejemplo E. coli. Los ejemplos que pueden mencionarse son ORI (origen de replicacion del ADN), el ori de
pBR322 o el ori de P15A (Sambrook et al.: 1989).

Los elementos que son necesarios para la transformacion de la planta mediada por Agrobacterium, tal como, por
ejemplo, el borde derecho o izquierdo del ADN-T o la region vir.

Para seleccionar las células transformadas con éxito, se requiere generalmente introducir un marcador de seleccion
o seleccionable que confiere a las células transformadas con éxito una resistencia a un biocida (por ejemplo, un
herbicida), un inhibidor del metabolismo tal como 2-desoxiglucosa 6-fosfato (documento WO 98/45456) o un
antibiético. EI marcador de selecciéon permite la seleccion de las células transformadas de las células no
transformadas (McCormick et al Cell. Planta Reports 5:81 (1969)).

También se divulga una planta producida por el método de la divulgacion. Como entiende el experto en la materia,
dicha planta comprende la proteina FMO,

También se divulga un cultivo de tejido de células producidas a partir de la planta de la reivindicacion 45, en donde
dichas células del cultivo de tejido se producen a partir de una parte de planta elegida de hojas, polen, embriones,
cotiledones, hipocotilo, células meristematicas, raices, apices de raiz, pistilos, anteras, flores, y tallos. Como
entiende el experto en la materia, dichas hojas, polen, embriones, cotiledones, hipocotilo, células meristematicas,
raices, apices de raiz, pistilos, anteras, flores, y tallos comprenden la proteina FMO.

En una divulgacion preferente, dicha planta es una planta monocotiledénea o dicotiledénea.

Una divulgacion adicional de la presente divulgacion se refiere a plantas que, como resultado de procesos naturales
o induccién artificial, comprenden una o mas mutaciones en una molécula de acido nucleico que comprende la
secuencia de acidos nucleicos como se muestra en SEQ ID NO: 1, 3, 5,7, 9, 11, 13, 15, 17, 19, 21, 23, 25, 27, 29,
31, 33, 35, 37, 39, 41 o 44, donde la mutaciéon produce un incremento de la actividad, funcién o cantidad de
polipéptido de uno de los polipéptido codificado por las moléculas de acidos nucleicos como se muestra en las SEQ
ID NO: 1, 3,5,7,9, 11, 13, 15, 17, 19, 21, 23, 25, 27, 29, 31, 33, 35, 37, 39, 41 o 44. Por ejemplo una mutacion
generada, e identificada, por TILLING.

Como consecuencia, otra divulgacion puede incluir una planta que comprende una secuencia de acidos nucleicos
que comprende una mutaciéon que produce, en las plantas o partes de la misma, un incremento de la actividad de
una de las proteinas codificadas por las moléculas de acidos nucleicos de la divulgacion. Por ejemplo, las
mutaciones involucran uno o mas residuos de aminoacidos que son identificados en la secuencia de consenso en
las figuras como conservados o muy conservados.

En consecuencia, una divulgacion que se describe en la presente memoria proporciona una planta transgénica,
parte de planta transgénica, o célula de planta transgénica que sobreexpresa una FMO exdgena, incluyendo la
proteina FMO sobreexpresada en la planta, parte de planta o célula de planta esta codificada por (i) un acido
nucleico exdgeno que tiene al menos el 50% de identidad con SEQ ID NO: 1, 3, 5,7, 9, 11, 13, 15, 17, 19, 21, 23,
25, 27, 29, 31, 33, 35, 37 0 40, o una variante de ayuste de la misma; o por (ii) un aminoacido exégeno que codifica
una proteina que tiene al menos el 50% de identidad con SEQ ID NO: 2, 4, 6, 8, 10, 12, 14, 16, 18, 20, 22, 24, 26,
28, 30, 32, 34, 36, 38, 40 0 42, la proteina codificada confiere tolerancia mejorada al estrés por sequia respecto a las
plantas control; (iii) un acido nucleico exégeno capaz de hibridar en condiciones rigurosas con una secuencia
complementaria de cualquiera de los acidos nucleicos segun (i) o (ii); que codifica una proteina FMO; en donde la
molécula de aminoacido codifica un polipéptido que tiene propiedades esencialmente idénticas al polipéptido que se
describe en SEQ ID NO: 2, 4, 6, 8, 10, 12, 14, 16, 18, 20, 22, 24, 26, 28, 30, 32, 34, 36, 38, 40 o 42; la proteina
codificada confiere tolerancia mejorada al estrés por sequia respecto a las plantas control; y/o por (iv) un acido
nucleico exdégeno que codifica la misma proteina FMO que cualquiera de los acidos nucleicos de (i) a (iii)
anteriormente, pero que difiere de los acidos nucleicos de (i) a (iii) anteriormente debido a la degeneracion del
cédigo genético.

También se proporcionan en la presente memoria plantas transgénicas transformadas con al menos a) una
secuencia de acido nucleico que comprende las moléculas de acidos nucleicos como se muestra en SEQ ID NO: 1,
3,5,7,9,11,13,15,17, 19, 21, 23, 25, 27, 29, 31, 33, 35, 37, 39, 41 0 44; las secuencias de acidos nucleicos que
son complementarias a la misma, o la molécula de aminoacidos que codifica los polipéptidos como se muestra en
SEQ ID NO: 2, 4, 6, 8, 10, 12, 14, 16, 18, 20, 22, 24, 26, 28, 30, 32, 34, 36, 38, 40, 42 o0 43; b) un casete de
expresion transgénico que comprende una de las secuencias de acidos nucleicos, o un vector, y células, cultivos
celulares, tejido, partes - tal como por ejemplo hojas, raices y similar o material de propagaciéon en el caso de
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organismos de plantas — obtenidos de dichos organismos. Debe notarse que esta divulgacion también puede incluir
una planta distinta de Arabidopsis thaliana.

Los organismos huésped o microorganismos de partida, en el presente documento "organismos transgénicos" son
plantas como se define anteriormente. En una divulgacion, el organismo transgénico es una planta madura, semilla,
brote y plantula, y partes, material de propagacion y cultivos derivados de los mismos, cultivos de células, por
ejemplo. Como se utiliza en la presente memoria, "planta madura" significa plantas en cualquier etapa de desarrollo
mas alla de la etapa de plantula. "Plantula" significa una planta inmadura joven en una etapa temprana de desarrollo.
Las plantas que son particularmente preferidas como organismos huésped son plantas a las que puede aplicarse el
método para obtener una tolerancia al estrés por sequia segun los criterios mencionados anteriormente. En una
divulgacion, la planta es una planta dicotiledonea como se debate anteriormente. En otra divulgacion, la planta es
una planta monocotiledénea como se debate anteriormente. Los organismos transgénicos se pueden generar con
los métodos que se describen anteriormente para la transformacion o transfeccion de los organismos.

Otras divulgaciones que se describen en la presente memoria incluyen el uso de organismos transgénicos y células,
cultivos celulares, partes - tal como, por ejemplo, raices, hojas y similares, en el caso de los organismos
transgénicos de plantas, y material de propagacién transgénico tal como semillas o frutas para la preparacion de
alimentos o piensos para ganado, productos farmacéuticos o productos quimicos finos. También se incluyen
variedades de apilamiento en las que se combinan una pluralidad de rasgos ventajosos tal como rasgos clasicos de
herbicidas mencionados anteriormente o genes con tolerancia a herbicidas, genes de resistencia a insectos dafinos,
genes productores de sustancia antipatdégena, rasgos mejorados en los ingredientes oleaginosos o rasgos que
tienen contenido de aminoacidos de refuerzo.

Las partes de la planta transgénica también se proporcionan en el presente documento y comprenden el acido
nucleico FMO o proteina FMO. Las mismas pueden ser semillas, raices, hojas y/o flores que comprenden el acido
nucleico FMO o proteina FMO o partes de los mismos. Las partes preferidas de plantas de soja son las habas de
soja que comprenden el acido nucleico FMO o proteina FMO. También se proporcionan productos derivados de
plantas transgénicas como se describen en la presente memoria, sus partes o partes cosechables de las mismas,
incluyendo harina o aceite, tal como harina de soja o aceite de soja, que comprende el acido nucleico FMO o
proteina FMO. Una divulgacion es el método para la produccion de un producto, en donde el producto es harina o
aceite, preferentemente, harina de soja o aceite de soja.

En una divulgacion que se describe en la presente memoria, el método para la producciéon de un producto
comprende: a) cultivar las plantas que se describen en la presente memoria o son obtenibles por los métodos que se
describen en la presente memoria y b) producir el producto a partir de o0 mediante las plantas de la divulgacién y/o
partes, por ejemplo, semillas, de estas plantas.

En otra divulgacion los productos producidos por los métodos que se describen en la presente memoria son
productos de plantas tal como, pero sin limitarse a, alimento, pienso para ganado, un suplemento alimenticio,
suplemento de pienso para ganado, fibra, cosmético y/o farmaco. Los productos alimenticios se consideran
composiciones utilizadas para la nutricion y/o para complementar la nutricion. Los piensos para ganado y
suplementos de la alimentacién animal, en particular, estan considerados como productos alimenticios.

En otra divulgacion el método comprende las etapas a) cultivar las plantas de la divulgacion, b) retirar las partes
cosechables como se define anteriormente de las plantas y c) producir el producto a partir de o por las partes de la
planta transgénica u organismo.

El producto puede ser producido en el lugar donde la planta ha sido cultivada, las plantas y/o sus partes pueden ser
retiradas del sitio donde las plantas se han cultivado para producir el producto. Por lo general, la planta se cultiva,
las partes cosechables deseadas se retiran de la planta, si es posible en ciclos repetidos, y el producto se elabora a
partir de las partes cosechables de la planta. La etapa de cultivar la planta puede ser llevada a cabo sélo una vez
cada vez que se realizan los métodos divulgados en el presente documento, al tiempo que permite veces repetidas
de las etapas de produccion de productos, por ejemplo, por retirada repetida de las partes cosechables de las
plantas de la divulgacion y procesamiento adicional si es necesario de estas partes para llegar al producto. Es
posible que la etapa de cultivar las plantas de la divulgaciéon se repita y las plantas o partes cosechables se
almacenen hasta que entonces se realice la produccion del producto una vez para las plantas acumuladas o parte
de plantas. Ademas, las etapas de cultivar las plantas y producir el producto se pueden realizar con una
superposicion en el tiempo, incluso simultaneamente en gran medida o secuencialmente. Generalmente las plantas
se cultivan durante algun tiempo antes de que se produzca el producto.

En otra divulgacion los métodos para la produccioén se utilizan para elaborar productos agricolas tal como, pero sin
limitarse a, extractos de plantas, proteinas, aminoacidos, hidratos de carbono, grasas, aceites, polimeros, vitaminas,
y similares. Téngase en cuenta que es posible que un producto de planta consista en uno o mas productos agricolas
en gran medida.
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Las plantas transgénicas producidas como se describe en la presente memoria pueden cruzarse con plantas
transgénicas similares o con plantas transgénicas que carecen de acidos nucleicos de la divulgaciéon o con plantas
no transgénicas, utilizando métodos conocidos de reproduccion de plantas, para preparar semillas. Ademas, las
células de planta transgénicas o plantas que se describen en la presente memoria pueden comprender, y/o cruzarse
con otra planta transgénica que comprende uno o mas acidos nucleicos exdgenos, creando de ese modo un
“apilamento” de transgenes en la planta y/o su progenie. La semilla entonces se planta para obtener una planta
transgénica fértil cruzada que comprende el acido nucleico FMO. La planta transgénica fértil cruzada puede tener el
casete de expresion particular heredado a través de un progenitor hembra o de un progenitor macho. La segunda
planta puede ser una planta endogamica. El transgénico fértil cruzado puede ser un hibrido. También se divulgan en
el presente documento semillas de cualquiera de estas plantas transgénicas fértiles cruzadas. Las semillas
divulgadas en el presente documento pueden ser cosechadas de plantas transgénicas fértiles y pueden ser usadas
para cultivar generaciones de progenie de plantas transformadas de esta divulgacion incluyendo lineas de plantas
hibridas que comprenden el &cido nucleico exdgeno.

Por ello otra divulgacién puede incluir un método para reproducir una planta tolerante al estrés por sequia que
comprende las etapas de: (a) cruzar una planta transgénica que se describe en la presente memoria o una planta
obtenible por un método que se describe en la presente memoria con una segunda planta; (b) obtener una semilla o
semillas resultantes de la etapa de cruzamiento que se describe en (a); (c) plantar la semilla o semillas y cultivar la
semilla o semillas para generar plantas; y (d) seleccionar de las plantas las plantas que expresan una proteina FMO,
codificada por (i) un acido nucleico exégeno que tiene al menos el 60% de identidad con SEQ ID NOs: 1, 3,5, 7, 9,
11, 13, 15, 17, 19, 21, 23, 25, 27, 29, 31, 33, 35, 37, 39, 41 o0 44, o una variante de atuste de las mismas; (ii) un
acido nucleico exdgeno que codifica una proteina que tiene al menos el 60% de identidad con SEQ ID NOs: 2, 4, 6,
8, 10, 12, 14, 16, 18, 20, 22, 24, 26, 28, 30, 32, 34, 36, 38, 40, 42 o 43; la proteina codificada confiere tolerancia
mejorada al agua respecto de las plantas control; (iii) un acido nucleico exégeno capaz de hibridar en condiciones
rigurosas con una secuencia complementaria de cualquiera de los acidos nucleicos segun (i) o (ii); que codifica una
proteina FMO; en donde la molécula de acido nucleico codifica un polipéptido que tiene propiedades esencialmente
idénticas al polipéptido que se describe en SEQ ID NO: 2, 4, 6, 8, 10, 12, 14, 16, 18, 20, 22, 24, 26, 28, 30, 32, 34,
36, 38, 40, 42 o 43; preferentemente la proteina codificada confiere tolerancia mejorada al estrés hidrico respecto a
las plantas control; y/o por (iv) un acido nucleico exégeno que codifica la misma proteina FMO que cualquiera de los
acidos nucleicos de (i) a (iii) anteriormente, pero que difiere de los acidos nucleicos de (i) a (iii) anteriormente debido
a la degeneracion del codigo genético.

Otra divulgacion proporcionada en la presente memoria es un método para la mejora de la planta que comprende (a)
obtener una planta transgénica mediante cualquiera de los métodos de la presente divulgacion; (b) combinar dentro
de una célula de planta el material genético de al menos una célula de planta de la planta de (a) con el material
genético de al menos una célula que difiere en uno o mas genes de las células de planta de las plantas de (a) o
cruzar la planta transgénica de (a) con una segunda planta; (c) obtener la semilla de al menos una planta generada
a partir de una célula de planta de (b) o la planta del cruzamiento de la etapa (b); (d) plantar las semillas y cultivar las
semillas para generar plantas; y (e) seleccionar de las plantas, plantas que expresan el acido nucleico que codifica la
proteina FMO GS-0OX5; y opcionalmente (f) producir el material de propagacioén a partir de las plantas que expresan
el acido nucleico que codifica la proteina FMO GS-OX5. Las plantas transgénicas pueden seleccionarse mediante
métodos conocidos como se describe anteriormente (por ejemplo, por la deteccidon de la presencia de uno o mas
marcadores que estan codificados por los genes expresables en plantas co-transferidos con el gen FMO o por
cribado del acido nucleico de FMO mismo), la expresion de un gen estructural puede, por supuesto, también
efectuarse, o estar influida, independientemente de los métodos que se describen en la presente memoria o el uso
del objeto que se describe en la presente memoria.

La practica que se describe en la presente memoria emplea, a menos que se indique lo contrario, técnicas
convencionales de quimica, biologia molecular, microbiologia, ADN recombinante, genética, inmunologia, biologia
celular, cultivo celular y biologia transgénica, que estan dentro del alcance de la técnica. (Véase, por ejemplo,
Maniatis, et al., Molecular Cloning, Cold Spring Harbor Laboratory Press, Cold Spring Harbor, NY (1982); Sambrook,
et al., (1989); Sambrook y Russell, Molecular Cloning, 3rd Ed., Cold Spring Harbor Laboratory Press, Cold Spring
Harbor, NY (2001); Ausubel, et al., Current Protocols in Molecular Biology, John Wiley & Sons (incluyendo
actualizaciones periodicas) (1992); Glover, DNA Cloning, IRL Press, Oxford (1985); Russell, Molecular biology of
plants: a laboratory course manual, Cold Spring Harbor Laboratory Press, Cold Spring Harbor, NY (1984); Anand,
Techniques for the Analysis of Complex Genomes, Academic Press, NY (1992); Guthrie y Fink, Guide to Yeast
Genetics and Molecular Biology, Academic Press, NY (1991); Harlow y Lane, Antibodies, Cold Spring Harbor
Laboratory Press, Cold Spring Harbor, NY (1988); Nucleic Acid Hybridization, B.D. Hames & S.J. Higgins eds.
(1984); Transcription and Translation, B.D. Hames & S.J. Higgins eds. (1984); Culture Of Animal Cells, R.I.
Freshney, A.R. Liss, Inc. (1987); Immobilized Cells and Enzymes, IRL Press (1986); B. Perbal, A Practical Guide To
Molecular Cloning (1984); the treatise, Methods In Enzymology, Academic Press, Inc., NY); Methods In Enzymology,
Vols. 154 y 155, Wu, et al., eds.; Immunochemical Methods In Cell and Molecular Biology, Mayer y Walker, eds.,
Academic Press, London (1987); Handbook Of Experimental Immunology, Volumes I-IV, D.M. Weir y C.C. Blackwell,
eds. (1986); Riott, Essential Immunology, 6th Edition, Blackwell Scientific Publications, Oxford (1988); Fire, et al.,
RNA Interference Technology: From Basic Science to Drug Development, Cambridge University Press, Cambridge
(2005); Schepers, RNA Interference in Practice, Wiley VCH (2005); Engelke, RNA Interference (RNAI): The Nuts &
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Bolts of siRNA Technology, DNA Press (2003); Gott, RNA Interference, Editing, and Modification: Methods and
Protocols (Methods in Molecular Biology), Human Press, Totowa, NJ (2004); y Sohail, Gene Silencing by RNA
Interference: Technology and Application, CRC (2004)).

Todos los términos y realizaciones descritas anteriormente son igualmente aplicables a este aspecto de la invencion.

*kk

La invencion se describirda por medio de los siguientes ejemplos que han de considerarse como meramente
ilustrativos y no limitantes del ambito de la invencion.

Ejemplos

Los siguientes ejemplos se proporcionan para ilustrar adicionalmente varias aplicaciones y no estan destinados a
limitar la invencién mas alla de las limitaciones expuestas en las reivindicaciones anexas.

Métodos generales
Material biolégico y condiciones de cultivo

Para la sobreexpresion de la proteina FMO, se obtuvieron plantas transgénicas de Arabidopsis que sobreexpresan
el gen FMO GS-OX5 (SEQ ID NO: 1 o SEQ ID NO:2) y se describen como RCI5-OE (documento ES 2347399B1)
(genotipos FMOX3 y FMOX8 que se muestra en la Figura 3) y semillas de tipo salvaje (Col-0) de Arabidopsis
thaliana usando el siguiente método.

El ADNc de RCI5 se ligo en el sitio Smal, después del promotor CaMv35S en el vector pROK2 (Baulcombe et al.,
1986) (que se muestra en la construccion de la Figura 4a), para obtener el X3 y X8. Una vez que se verifico la
presencia de la construccion (tal como la construccién que se describe en Figura 4a y Figura 4b) en el plasmido
recombinante por secuenciacion del ADN, se introdujo en la cepa C58C1 de Agrobacterium tumefaciens (Deblaere
et al., 1985). La transformacion de Arabidopsis Col se realiz6 siguiendo el método de inmersion floral (Clough y Bent
1998). Las plantas se sembraron en macetas de plastico que contienen la misma cantidad de sustrato saturado en
agua. Las placas que contienen 16 macetas con 5 plantas por maceta se colocaron en una camara de cultivo en
condiciones de luz de dia corto hasta que se desarrollaron 12 hojas. Luego, las placas se transfirieron al invernadero
en condiciones de luz de dia largo y las macetas se colocaron individualmente en vasos de plastico transparentes
con el fin de evitar derrame de agua durante los riegos. Las plantas regadas normales para cada genotipo también
se colocaron en las placas como controles. Se utilizaron un total de 4 placas, con genotipos distribuidos de manera
diferente dentro de cada placa. No se observaron diferencias fenotipicas entre los genotipos.

A fin de determinar el andlisis de biomasa de la planta, las plantas de Arabidopsis se cultivaron durante tres (3)
semanas en condiciones de dia corto (10 horas luz, 14 horas de oscuridad, 21°C luz y 20°C por la noche, 65% de
humedad). Se obtuvo el peso fresco de las rosetas individuales, Col-0 (n=10) y RCI5-OE (documento ES
2347399B1) (genotipos FMOX3 y FMOX8) dos semanas después de la siembra (n=10). Se registré el rendimiento
de las semillas de plantas completamente crecidas que se cultivaron durante 3 semanas en condiciones de dia corto
y luego se transfirieron durante 3 semanas adicionales en condiciones de dia largo. Las semillas se recolectaron 4
semanas después de las plantas individuales (n=10).

Espectroscopia de resonancia magnética nuclear (RMN))

Se determind el contenido de TMAO en las plantas mediante la recoleccién de tres hojas por tratamiento y
congelandolas en nitrogeno liquido antes de la determinacion de RMN. Se trataron al menos tres plantas
independientes por experimento.

Material biolégico y condiciones de cultivo para el invernadero

En cada uno de los experimentos de marchitamiento o agua limitada se sembraron 480 semillas (de pimiento,
cebada, tomate, pepino o maiz), que producen 384 plantas en macetas de 512 cm? (4 plantas por maceta). Las
plantas se cultivaron en condiciones de camara a 21°C durante 3 semanas. Luego, las plantas se trasladaron a un
invernadero, donde la temperatura promedio fue de 25°C a 28°C. Los tratamientos que se describen en la presente
memoria se realizaron cuando las plantas tuvieron dos hojas extendidas y aparecio el siguiente par de hojas.

Tratamientos: Doce macetas (12) (que contienen 48 plantas) se regaron con 40 ml de: agua, solucion de TMAO
dihidrato 0,1 g/l, solucién de TMAO dihidrato 1,0 g/l, o solucién de TMAO dihidrato 5,5 g/l. Otro conjunto de 12
macetas que contienen 48 plantas se pulverizé con 40 ml de agua (3,3 ml en promedio por maceta), una solucion
que contiene solucion de TMAO dihidrado 0,1 g/l, TMAO dihidrato 1,0 g/l, o TMAO dihidrato 5,5 g/l. Todas las
macetas también se regaron con 40 ml de agua. Las plantas pulverizadas se regaron con el mismo volumen de agua
que las "plantas irrigadas). Las macetas se colocaron en vasos de plastico para mantener la humedad constante y
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para evitar el derrame de liquido durante el riego. Las placas que contienen las macetas se ubicaron en las mesas
del invernadero. La distribucion de las placas sobre la mesa y la posicion de las macetas en la placa se cambi6 cada
semana para evitar los efectos de posicion.

Después de los tratamientos descritos anteriormente, las plantas no se regaron hasta que las macetas perdieron
completamente su humedad, lo que tarda aproximadamente 4 a 8 dias dependiendo de la estacion, en este
momento las plantas estaban extremadamente marchitas en los experimentos de sequia extrema. Luego las plantas
se regaron una vez con soluciones que contienen diferentes cantidades de TMAO dihidrato descritas anteriormente
(0,1 g/l, 1,0 g/l o 5,5 g/l) o simplemente agua, después de lo cual, se dejé que las plantas pierdan su humedad
completamente de nuevo durante tres ciclos consecutivos de riego después del marchitamiento. En los
experimentos de "agua limitada" se regaron con 20 ml de agua o solucién en lugar de 40 ml cuando las primeras
plantas comenzaron a marchitarse. La tasa de supervivencia de la planta fue registrada y analizada para los
experimentos "sequia extrema" en los que se permitid que las plantas se marchiten gravemente antes del riego,
mientras que se registré la longitud del tallo como analizada para los experimentos de agua limitada en que las
plantas se riegan con un 30% de lo que la planta necesita.

Fresas, puerro, lechuga, brocoli, apio o colinabo

A fin de determinar la productividad del rendimiento de las plantas en condiciones normales, se cultivaron la
variedad ‘Sabrina’, ‘Candonga’ y ‘Fortuna’ de fresa, puerro, lechuga, la variedad “Iceberg”, variedad “Parthenon” de
brécoli, plantas de apio o colinabo en condiciones de produccion estandares y se analizaron 120 plantas de cada
variedad por tratamiento (donde el tratamiento fue un control que comprende riego estandar o 1 g/l de la
pulverizacion de TMAO cada cuatro semanas). Las plantas se ubicaron en cuatro (4) posiciones diferentes para
cada grupo de 30 plantas del mismo tratamiento. Se recolectaron frutas, hojas o raices de plantas individuales y se
determind el peso total para cada planta.

Tomates

A fin de determinar la tolerancia a la sequia o estrés hidrico después del tratamiento de las semillas con TMAO
dihidrato y germinacion en presencia de TMAO dihidrato, las semillas de tomate ‘Moneymaker’ se esterilizaron en
superficie durante 3 minutos en etanol al 70%, luego se lavaron dos veces y finalmente se incluyeron en una
solucion de pretratamiento de solucion de TMAO dihidrato 0,1 g/l (o solo agua) con agitacion durante 3 horas.
Luego, se lavaron e incluyeron en las placas de germinaciéon en condiciones estériles. Se anadié polietilenglicol
(PEG-6000) al medio de germinacion (medio de sales de Murashige y Skoog) a 152 y 182 g/I. La cantidad creciente
de PEG reduce los valores de y (potencial hidrico), que simula las condiciones de sequia para la germinacion. Cada
placa de germinacion tenia al menos 30 semillas, y cada placa de tratamiento/pretratamiento se replico cinco veces
(150 semillas por tratamiento/pretratamiento). Las semillas se dejaron germinar durante 10 dias en condiciones de
oscuridad en una camara de cultivo (21°C luz y 20°C noche, 65% de humedad). Luego, las semillas germinadas se
registraron por inspeccion visual y se realizo el analisis de datos usando software Statgraphics.

Ensayos de campo de maiz, cebada y girasol

Con el fin de determinar la tolerancia a la sequia o estrés hidrico después del tratamiento de semillas con TMAO
dihidrato y germinacion en presencia de TMAO dihidrato, semillas de cebada "Hispanic" o semillas de maiz
"FAO700", o semillas de girasol "Sambro" se esterilizaron en superficie durante 3 minutos en etanol al 70%, luego se
lavaron dos veces y finalmente se incluyeron en una solucion de pre-tratamiento de solucion de TMAO dihidrato 1 g/l
(o solo agua) con agitacion durante 3 horas a una dosis de 1 litro por kg de semillas. Luego, se sembraron las
semillas en parcelas aleatorizadas de 10 sqm en una superficie de 2.000 sqm. El contenido de clorofila se midi6 1
mes antes de la cosecha. En el maiz, se aplico el riego a la mitad de las parcelas, mientras que la otra mitad solo
recibid un riego de establecimiento inicial. Las parcelas de cebada recibieron 200 | de lluvia por m? durante la
estacion de crecimiento. Algunas de las parcelas recibieron un segundo tratamiento de pulverizacion con 1 g/litro de
TMAO.

Espectroscopia de resonancia magnética nuclear (RMN)

Se determiné el contenido de TMAO en las plantas mediante la recoleccion de tres hojas por tratamiento y su
congelacion en nitrégeno liquido antes de la determinacion de RMN. Se trataron al menos tres plantas
independientes por experimento.

Ejemplo 1: TMAO se acumula en pimiento y cebada después del tratamiento por sequia de 1 semana. Se sembraron
semillas de pimiento ‘Murano’ y cebada ‘Bomi’ y se cultivaron como se describe anteriormente. Las plantas control
(de seis semanas) se regaron con 40 ml de agua dos veces en la semana, mientras las plantas tratadas por “sequia”
no se regaron. Se cosecharon las hojas y se determind TMAO por RMN como se describe. Como se muestra en la
Tabla 1, los niveles de TMAO aumentaron casi tres veces en comparacion con el control tanto en pimiento como en
cebada después del tratamiento por sequia.
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Tabla 1. Acumulacion de TMAO después de 1 semana de sequia

Cultivo TMAO (uM) DE % Control
Pimiento Control. 446,68 215,86 100
Pimiento Sequia 7dias 1224,23 243,10 274
Cebada Control 422,10 43,36 100
Cebada Sequia 7dias 1252,73 251,99 297

Como se muestra en la Tabla 1, en la fila 1, el pimiento control muestra 446,68 uM of TMAO, mientras en la fila 2 se
muestra que 7 dias de tratamiento por sequia aumenta niveles de TMAO en el pimiento 2,74 veces hasta 1224,23
MM. De forma analoga en la fila 3 la cebada control muestra 422,10 uM de TMAO mientras en la fila 4 se muestra
que 7 dias de tratamiento por sequia aumenta los niveles de TMAO en la cebada 2,97 veces hasta 1252,73 uM.

Ejemplo 2: TMAO se acumula en pimiento y cebada cuando se aplica de forma exdgena. Se sembraron semillas de
pimiento ‘Murano’ y cebada ‘Bomi’ y se cultivaron como se describe anteriormente. Las plantas control (de seis
semanas) se pulverizaron con agua y las plantas de pimiento tratadas se pulverizaron con 1g/l de TMAO mientras
las plantas de cebada se pulverizaron con 1g/l de TMAO formulado con el 0,1% de alquilpolisacarido C8-C10. Se
cosecharon las hojas y se determind TMAO por RMN. El porcentaje de aumento de TMAO en comparacion con los
controles no tratados se determind para cada punto de tiempo. Los niveles de TMAO aumentaron en pimiento y
cebada con el tratamiento exdgeno de TMAO a 1g/l a niveles mayores que el tratamiento por sequia y ademas, los
niveles de TMAO son elevados hasta 40 dias posteriores a la pulverizacién en pimiento.

Tabla 2. Acumulacién de TMAO después de los tratamientos de pulverizaciéon con TMAO dihidrato

Cultivo % Control
Pimiento 1 dia posterior a la pulverizacion 529
Pimiento 10 dias posteriores a la pulverizaciéon 373
Pimiento 20 dias posteriores a la pulverizaciéon 286
Pimiento 30 dias posteriores a la pulverizacién 135
Pimiento 40 dias posteriores a la pulverizaciéon 213
Cebada 1 dia posterior a la pulverizacion 822

Como se muestra en la Tabla 2, en la fila 1, el pimiento pulverizado con TMAO aumenta su nivel de TMAO 5,29
veces 1 dia posterior a la pulverizacion en comparacion con el control pulverizado con agua. El nivel disminuye
después de 10 dias a 3,73 veces del control (fila 2), después de 20 dias a 2,86 veces del control (fila 3), después de
30 dias a 1,35 veces del control no pulverizado (fila 4), permaneciendo por encima del control pulverizado con agua
incluso 40 dias después de la pulverizacion (fila 5). De forma analoga en la fila 6, la cebada pulverizada con TMAO y
un alquilpolisacarido, aumenta su nivel de TMAO 8,22 veces 1 dia posterior a la pulverizaciéon en comparacion con el
control pulverizado con solo el alquilpolisacarido debido a la mejor penetracion del TMAO formulado con el
alquilpolisacarido.

Ejemplo 3: La aplicacion exdgena de TMAO dihidrato no tiene compensaciones en fresa. El rendimiento de la fruta
se determiné en plantas de fresa ‘Sabrina’, ‘Candonga’ y ‘Fortuna’ tratadas con 1g/l de TMAO dihidrato o agua como
se describe anteriormente para evaluar los costos de compensacion del tratamiento sin estrés hidrico. Sin embargo,
no se observé ninguna diferencia significativa en la produccion de fruta que fue siempre levemente mas elevada en
las plantas tratadas con TMAO dihidrato.

Tabla 3. Produccién de fruta de fresa después de los tratamientos de pulverizacion con TMAO dihidrato cada 4
semanas durante 3 meses

Variedad de fresa % Control 2013
Sabrina 106
Candonga 102
Fortuna 101
Total 105

La Tabla 3 muestra que TMAO puede aplicarse en forma exdgena durante tres meses sin costo de adaptabilidad. En
la fila 1 el peso de produccion total de las plantas de variedad Sabrina tratadas con TMAO dihidrato produjeron el
106% en comparacion con controles tratados con agua, en la fila 2 el peso de produccion total de las plantas de
variedad Candonga tratadas con TMAO dihidrato produjeron el 102% en comparacion con los controles, en la fila 3
el peso de produccion total de las plantas de variedad Fortuna tratadas con TMAO dihidrato produjeron el 101% en
comparacion con los controles, mientras en la fila 4 el peso de produccién total de las plantas de tres variedades
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tratadas con TMAO dihidrato produjeron el 105% en comparacién con los controles tratados con agua de las tres
variedades.

Ejemplo 4: TMAO dihidrato aplicado de forma exdgena aumenta la germinacion tanto en pretratamiento de las
semillas y como un aditivo al medio. Se sembraron semillas de tomate ‘Moneymaker’, se cultivaron y se trataron
como se describe anteriormente.

Tabla 4. Tasas de germinacion de semillas de tomate + E.E. y valores P de ANOVA para los dos experimentos
independientes donde se evalud el efecto de TMAO dihidrato en la germinaciéon de semillas en condiciones de
sequia generado afadiendo Polietilenglicol (PEG-6000) al medio de germinacion.

CONCENTRACION NUMERO DE TASA DE Valor P
DE PEG valory | sEmiLLAS TRATAMIENTO GERMINACION | ANOVA
150 (5X30) Sin tratamiento 25,80 +4,62% -
Pre-tratamiento con solucion
152g/1 -0,2564 150 (5X30) de TMAO dihidrato 0,1g/l (3 | 70,62 + 4,62% 0,0000*
horas)
150 (5x30) | TMAO dihidrato 0,19/l en el | 24 49, 4 969, 0,0000*
medio de germinacién
150 (5X30) Sin tratamiento 15,37 £ 3,20 % -
Pre-tratamiento con soluciéon
182g/1 -0,3676 150 (5X30) de TMAO dihidrato 0,1g/l (3 | 18,53 + 3,20% 0,2310
horas)
150 (5x30) | TMAO dihidrato 0,19/l en el | 45 5 4 3 909 0,0086*
medio de germinacién

Los asteriscos (*) indican las diferencias significativas estadisticas entre el control y las semillas tratadas (a=0,05)

Este ejemplo muestra que TMAO puede aplicarse de forma exdgena en el tratamiento de semillas para mejorar la
germinacion en condiciones de sequia antes de que se produzca el estrés hidrico. Se germinan las semillas en
presencia de PEG para inducir estrés hidrico. Se utilizan dos concentraciones en las primeras 3 filas 152 g/l (Que
corresponde a un valor g de -0,2564) y una dosis superior 182 g/l (que corresponde a un valor y de -0,3676) para
mostrar que a valores crecientes de estrés hidrico la germinacién disminuye. En la primera y en la cuarta filas no se
aplica ningun tratamiento a las semillas que se germinan directamente en presencia de PEG. Se muestra que en
efecto el estrés hidrico afecta la germinacion que es solamente del 25,80% para 152 g/l de PEG (fila 1) y el 15,37%
para 182 g/l de PEG (fila 4). El pretratamiento de las semillas durante 3 horas con solucién de TMAO dihidrato 0,1g/l
aumenta significativamente las tasas de germinacién hasta el 70,62% para 152 g/l de PEG (fila 2), y el 18,53% para
182 g/l de PEG (fila 5) en comparacion con los controles no tratados. Ademas, si se afiade TMAO dihidrato 0,1g/I al
medio de germinacion, las tasas de germinacion aumentan significativamente incluso mas altas hasta el 71,09%
para 152 g/l de PEG (fila 3), y especialmente hasta el 45,00% para la condicion de mayor estrés hidrico de182 g/l de
PEG (fila 6) en comparacion con los controles no tratados.

Ejemplo 5: EI TMAO dihidrato aplicado en forma exdgena aumenta la supervivencia de las plantas en pimiento en
condiciones de sequia extrema. Las semillas de pimiento ‘Murano’ se sembraron, cultivaron y trataron como se
describe anteriormente. La pulverizacion de 10 g/l y 1 g/l de TMAO dihidrato fue el mejor tratamiento cuando se
realizd el riego con agua, con el 83,3% de supervivencia de plantas mientras que se observd una tasa de
supervivencia de plantas del 100% cuando las plantas se pulverizaron con 0,1 g/l o 1 g/l y se regaron con 5 g/l.

Tabla 5. La tasa de supervivencia promedio y analisis ANOVA para plantas de pimiento tratadas con TMAO dihidrato
en condiciones de crecimiento con sequia.
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RIEGO y | TRATAMIENTO DE TASA DE Valor P
PULVERIZACION INICIAL SUPERVIVENCIA (%) ANOVA
AGUA 42,7 +3,6

TODOS LOS TMAO 0,1 g/l 51,0 £ 3,6

. 384 : D29, 0,0000

REGIMENES TMAO 1 g/l 62,5+ 3,6
TMAO 10 g/l 71,8+3,6
AGUA 45,8 + 8,1

AGUA o6 | TMAO 0.1/ 37,5+ 8,1 0.0025
TMAO 1 g/l 62,5 + 8,1
TMAO 10 g/l 79,1+ 8,1
AGUA 291183

TMAO 0,1 g/l 96 | MAOCO.19ll 333+83 0,0000
TMAO 1 g/l 541+8,3
TMAO 10 g/l 83,3+8,3
AGUA 0,0£7,7

TMAO 1 g/l 96 | TMAOC 0,19/ 333277 0,0028
TMAO 1 g/l 33,3:7,7
TMAO 10 g/l 37577
AGUA 958+ 3,8

TMAO 5 g/l 96 | MAOCO0.19l 100 £3,8 0,0812
TMAO 1 g/l 100 + 3,8
TMAO 10 g/l 87,5+ 3,8

La tabla 5 muestra que TMAO puede aplicarse de forma exdgena mediante pulverizacién y/o riego antes de que se
produzca el estrés hidrico e incrementar la tasa de supervivencia de plantas en condiciones de estrés hidrico
extremo en una especie de cultivo de hortalizas. En las filas 1-4 los tratamientos de pulverizacion se comparan
combinados de manera independiente de los tratamientos de riego. La tasa de supervivencia después de la sequia
aumenta significativamente con la concentracion de la pulverizacion de TMAO, la mas baja es en la fila 1 sin TMAO
(42,7%) y la mas alta en la fila 4 con 10 g/l de TMAO (71,8%). En las filas 5-8 los tratamientos de pulverizacién se
comparan cuando las plantas se irrigan solo con agua. De forma analoga la tasa de supervivencia después de la
sequia aumenta significativamente con la concentracion de la pulverizacién de TMAO, la mas baja es en la fila 5 sin
TMAO (45,8%) y la mas alta en la fila 8 con 10 g/l de TMAO (79,1%). En las filas 9-12 los tratamientos de
pulverizacion se comparan cuando las plantas se irrigan con 0,1 g/l de TMAO. La tasa de supervivencia después de
la sequia aumenta significativamente con la concentracion de la pulverizacion de TMAO, la mas baja es en la fila 9
sin TMAO (29,1%) y la mas alta en la fila 12 con 10 g/l de TMAO (83,3%). En las filas 13-16 los tratamientos de
pulverizacion se comparan cuando las plantas se irrigan con 1 g/l de TMAO. La tasa de supervivencia después de la
sequia también aumenta significativamente con la concentracion de la pulverizacién de TMAO la mas baja es en la
fila 13 sin TMAO (0%) y la mas alta en la fila 16 con 10 g/l de TMAO (37,5%). Los mejores resultados se obtienen
cuando las plantas se irrigan con TMAO a 5 g/l (filas 17-20). Incluso sin tratamiento de pulverizacion, la tasa de
supervivencia es el 95,8% (fila 17), que aumenta hasta el 100% de supervivencia con 0,1 g/l y 1 g/l de los
tratamientos de pulverizacion (filas 18-19). La combinacion de las dosis mas altas de la pulverizacion de 10 g/l y
riego de 5 g/l reduce la tasa de supervivencia al 87,5% (fila 20) debido a la sobredosis de TMAO.

Ejemplo 6: EI TMAO dihidrato aplicado de forma exdgena aumenta la supervivencia del tomate en condiciones de
sequia extrema. Las semillas de tomate Moneymaker se sembraron, se cultivaron y trataron como se describe. No
se observaron diferencias estadisticas entre los modos de aplicacion (TMAO dihidrato pulverizado o regado) en este
experimento. 5 g/l de TMAO dihidrato pulverizado fue el mejor tratamiento cuando se realiz6 el riego con agua, con
el 74,2% de supervivencia de plantas. A tasas de prueba mas altas, ambos tratamientos mostraron un aumento claro
de la masa seca de brotes en comparacion con las plantas no tratadas. Adicionalmente, las plantas tratadas con
TMAO se comportaron de manera extremadamente sana en comparaciéon con el control no tratado, aunque las
plantas resistieron la sequia mucho mejor después del tratamiento por sequia (Figura 1). Adicionalmente, como se
muestra en la Figura 1, las plantas tratadas con TMAO se comportaron de manera extremadamente sana en
comparacion con el control no tratado, aunque las plantas resistieron la sequia mucho mejor después del tratamiento
por sequia. En la Figura 1, en el lado izquierdo las plantas de control irrigadas con agua y en el lado derecho las
plantas tratadas irrigadas con 5,5 g/l de TMAO dihidrato después de la recuperacion de la sequia.
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Tabla 6. Tasa de supervivencia promedio y analisis de ANOVA para plantas de tomate tratadas con TMAO dihidrato
en condiciones de sequia.

RIEGO N TRATAMIENTO DE TASA DE Valor P
PULVERIZACION INICIAL SUPERVIVENCIA (%) ANOVA
AGUA 12,5 + 4,1

TODOS LOS TMAO 0,1 g/l 12,5 + 4,1

. 384 : kL 0,0000

REGIMENES TMAO 1 g/l 37,5+ 4,1
TMAO 5 g/l 56,6 + 4,1
AGUA 16,6 + 9,1

AGUA o6 TMAO 0,1 g/l 29.1+9,1 0.0000
TMAO 1 g/l 62,5+ 9,1
TMAO 5 g/l 74,2+ 9,1
AGUA 16,6 + 8,5

TMAO 0,1 g/l 96 TMAO 0,1 g/ 125+85 0,0000
TMAO 1 g/l 416485
TMAO 5 g/l 68,9+ 8,5
AGUA 41+75

TMAO 1 g/l 96 TMAO 0,1 g/l 0.0£7,5 0,0013
TMAO 1 g/l 291+75
TMAO 5 g/l 333+75
AGUA 8,3 £ 8,0

TMAO 5 g/l 96 TMAC 0.1 g/l 12,5£8,0 0,0015
TMAO 1 g/l 16,6 + 8,0
TMAO 5 g/l 50,0 8,0

La Tabla 6 muestra que TMAO se puede aplicar en forma exdgena mediante pulverizacion y/o riego antes de que
ocurra el estrés hidrico, y asi aumentar la tasa de supervivencia de la planta en la familia Solanaceae, en
condiciones de estrés hidrico extremo. En las filas 1-4 los tratamientos de pulverizacién se comparan combinados de
forma independiente de los tratamientos de riego. La tasa de supervivencia después de la sequia aumenta
significativamente con la concentracion de la pulverizacion de TMAO, la mas baja es en la fila 1 sin TMAO (12,5%) y
la mas alta en la fila 4 con 5 g/l de TMAO (56,6%). En las filas 5-8 los tratamientos de pulverizacion se comparan
cuando las plantas se irrigan solo con agua. En forma analoga, la tasa de supervivencia después de la sequia
aumenta significativamente con la concentracion de la pulverizacion de TMAO, la mas baja es en la fila 5 sin TMAO
16,6%) y la mas alta en la fila 8 con 5 g/l de TMAO (74,2%). En las filas 9-12, los tratamientos de pulverizacién se
comparan cuando las plantas se irrigan con 0,1 g/l de TMAO. La tasa de supervivencia después de la sequia
aumenta significativamente con las concentraciones mas altas de la pulverizacién de TMAO, la mas baja es en las
filas 9y 10, sin TMAO (16,6%) y 0,1 g/l pulverizacion de TMAO (12,5%) respectivamente, y la mas alta en la fila 12
con 5 g/l de TMAO (68,9%). En las filas 13-16, los tratamientos de pulverizacién se comparan cuando las plantas se
irrigan con 1 g/l de TMAO. La tasa de supervivencia después de la sequia también aumenta significativamente con
las concentraciones mas altas de la pulverizacion de TMAO, la mas baja es en las filas 13 y 14, sin TMAO (4,1%) y
0,1 g/l pulverizaciéon de TMAO (0%) respectivamente, y la mas alta en la fila 16 con 5 g/l de TMAO (33,3%). El
aumento del tratamiento de riego con TMAO a 5 g/l (filas 17-20) mejora las tasas de supervivencia en comparacion
con los tratamientos de riego de dosis baja combinados con los tratamientos de pulverizacion, pero en el tomate no
es tan bueno como con los tratamientos de pulverizacion solo, probablemente debido a una sobredosis de TMAO,
aunque el aumento de las concentraciones de pulverizacion de TMAO también aumentaran la tasa de supervivencia
global. La combinacion de las dosis mas altas de pulverizacion 5 g/l y riego 5 g/l produce una tasa de supervivencia
del 50% (fila 20).

Ejemplo 7: EI TMAO dihidrato aplicado de forma exdgena aumenta la supervivencia de la planta de pepino en
condiciones de sequia extrema. Las semillas de pepino ‘Marketer’ se sembraron, se cultivaron y trataron como se
describe. Las aplicaciones de riego parecen producir mejor rendimiento sobre la tasa de supervivencia (valor P
0,05). 5 g/l de TMAO pulverizado fue el mejor tratamiento cuando se realizé el riego con 5 g/l de TMAO, con el
95,8% de supervivencia de plantas.

Tabla 7. Tasa de supervivencia promedio y anadlisis de ANOVA para plantas de pepino tratadas con TMAO en
condiciones de crecimiento con sequia.
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RIEGO N TRATAMIENTO DE TASA DE Valor P
PULVERIZACION INICIAL SUPERVIVENCIA (%) ANOVA
AGUA 66,6 + 3,4

-Ig(éCDB?MSE%\IOESS a4 | TMAO 01 gl 80,1 + 3,4 0.0000
TMAO 1 g/l 92,7 + 3,4
TMAO 5 g/l 94,7 43,4
AGUA 541472

AGUA o6 TMAO 0,1 g/l 83,3472 0.0004
TMAO 1 g/l 91,672
TMAO 5 g/l 95,8 7,2
AGUA 458+74

TMAO 0,1 g/l 96 TMAC 0.1 g/ 829+ 74 0,0000
TMAO 1 g/l 91,6 47,4
TMAO 5 g/l 95,8 47,4
AGUA 87,5459

TMAO 1 g/l 96 TMAO 0,19/ 91659 0,0028
TMAO 1 g/l 91,659
TMAO 5 g/l 91,659
AGUA 66,6 7,2

TMAO 5 g/l 96 TMAC 0.1 g/ 75,0+7.2 0,0812
TMAO 1 g/l 95,8 7,2
TMAO 5 g/l 95,8 7,2

La Tabla 7 muestra que TMAO puede aplicarse en forma exdgena mediante pulverizacion y/o riego antes de que
ocurra el estrés hidrico, e incrementar la tasa de supervivencia de la planta en la familia Cucurbitaceae, en
condiciones de estrés hidrico extremo. En las filas 1-4 los tratamientos de pulverizacion se comparan combinados de
forma independiente de los tratamientos de riego. La tasa de supervivencia después de la sequia aumenta
significativamente con la concentracion de la pulverizacion de TMAO, la mas baja es en la fila 1 sin TMAO (66,6%) y
la mas alta en la fila 4 con 5 g/l de TMAO (94,7%). En las filas 5-8, los tratamientos de pulverizacién se comparan
cuando las plantas se irrigan solo con agua. En forma analoga, la tasa de supervivencia después de la sequia
aumenta significativamente con la concentracion de la pulverizacion de TMAO, la mas baja es en la fila 5 sin TMAO
(54,1%) y la mas alta en la fila 8 con 5 g/l de TMAO (95,8 %). En las filas 9-12, los tratamientos de pulverizacion se
comparan cuando las plantas se irrigan con 0,1 g/l de TMAO. La tasa de supervivencia después de la sequia
aumenta significativamente con la concentracion de la pulverizacion de TMAO, la mas baja es en la fila 9 sin TMAO
(45,8%) y la mas alta en la fila 12 con 5 g/l de TMAO (95,8%). En las filas 13-16 los tratamientos de pulverizacion se
comparan cuando las plantas se irrigan con 1 g/l de TMAO. La tasa de supervivencia después de la sequia también
aumenta significativamente con cualquiera de los tratamientos de pulverizacion con TMAO, la mas baja es en la fila
13 sin TMAO (87,5%) y la mas alta en las filas 14-16 con 0,1, 1 o 5 g/l de TMAO, lo que da la misma tasa de
supervivencia del 91,6%. Los mejores resultados se obtienen cuando las plantas se irrigan con TMAO a 5 g/l (filas
17-20). Incluso sin el tratamiento de pulverizacion, la tasa de supervivencia es el 66,6% (fila 17), que aumenta hasta
el 95,8% de supervivencia con tratamiento de pulverizacion de 5 g/l (filas 20).

Ejemplo 8: TMAO dihidrato aplicado de forma exdgena aumenta la supervivencia de la planta en el tomate con riego
con agua limitado. Se sembraron semillas de tomate ‘Moneymaker’, se cultivaron y se trataron como se describe.
Los tratamientos de pulverizacion y riego con TMAO aumentaron significativamente el tamario de la planta.

Tabla 8. Tamafio de tallo promedio y analisis ANOVA para plantas de tomate regadas con agua y TMAO en
condiciones de crecimiento con agua limitada.

TAMANO DE TALLO
TRATAMIENTO INICIAL | N RIEGOS PROMEDIO (cm) Valor P ANOVA

AGUA 10,57 + 0,56
TMAO 1g/l | 12,97 + 0,55
AGUA 11,06 + 0,55
TMAO 1g/l | 12,32 + 0,56

AGUA 94

0,0000

TMAO 0,1 g/l 93 0,1034
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TAMANO DE TALLO
TRATAMIENTO INICIAL | N RIEGOS PROMEDIO (cm) Valor P ANOVA
TMAO 1 g/l 96 AGUA 11,59£0,55 0,0000
TMAO 1g/l | 13,77 + 0,55
TMAO 5 g/l 92 AGUA 14,2 £ 0,56 0,7230
TMAO 1g/l | 14,6 £ 0,55

La Tabla 8 muestra que TMAO puede aplicarse de forma exdgena por pulverizacion y riego antes de que se
produzca el estrés hidrico incrementando la biomasa de brotes en la familia Solanaceae, en condiciones de estrés
hidrico limitado. En las filas 1-2 los tratamientos de riego se comparan combinados independientemente del
tratamiento de pulverizaciones. La longitud de brotes aumenta significativamente después del riego limitado con 1 g/l
de pulverizacion con TMAO la mas baja es en la fila 1 sin TMAO (10,57 cm) y la mas alta en la fila 2 con 1 g/l de
pulverizacion TMAO (12,97 cm). En las filas 1, 3, 5 y 7 los tratamientos de pulverizacion se comparan cuando las
plantas se riegan solamente con agua. La longitud de los brotes después del riego con agua limitada aumenta
significativamente con la concentracion de la pulverizacion de TMAO la mas baja es en la fila 1 sin TMAO (10,57 cm)
y la mas alta en la fila 7 con 5 g/l de TMAO (14,2 cm). En las filas 2, 4, 6 y 8 los tratamientos de pulverizacion se
comparan cuando las plantas se riegan con 1 g/l de TMAO. Nuevamente la longitud de brote aumenta
significativamente después del riego con agua limitada con las concentraciones crecientes de la pulverizacion de
TMAO la mas baja es en la fila 2, sin pulverizacién de TMAO (12,97 cm) y la mas alta en la fila 8 cuando ambos
tratamientos se combinan con 5 g/l de tratamiento de pulverizacion de TMAO y 1 g/l de tratamiento de riego (14,6
cm).

Ejemplo 9: TMAO dihidrato aplicado de forma exégena aumenta la produccién de la planta en tomate en riego con
agua limitada. Se sembraron semillas de tomate ‘Rio Grande’, se cultivaron y se trataron como se describe. El
tratamiento de pulverizaciones con 1 g/l de TMAO aument6 la produccion de la planta.

Tabla 9. Produccién de fruta promedio y analisis ANOVA para plantas de tomate tratadas con pulverizacion con
TMAO en condiciones de crecimiento con agua limitada.

RIEGO N | TRATAMIENTO INICIAL | PESO PROMEDIO (gramos/fruta) | Valor P ANOVA
100% AGUA | 36 | AGUA 73,85+ 17,84 -

30% AGUA | 36 | AGUA 52,9+ 17,28 0,4243

30% AGUA | 36 | TMAO 1 g/l 76,73 + 17,67 0,3406

La Tabla 9 muestra que se puede aplicar TMAO de forma exdgena por medio de aspersion antes de que se
produzca el estrés hidrico para incrementar la produccién en la familia Solanaceae, en condiciones de estrés hidrico
limitado. En la fila 2 se muestra que el 30% de riego con agua disminuye en forma significativa la produccion de
plantas (52,9 g/fruta) cuando se compara con las plantas en la fila 1 con riego con agua normal (73,85 g/fruta). Sin
embargo, como se muestra en la fila 3, el tratamiento de pulverizacién con 1 g/l de TMAO dihidrato aplicado de
forma exdégena cada 4 semanas restaura la produccion de plantas, con un aumento de la produccion de frutas del
45%, incluso en condiciones de riego con agua limitada (76,73 g/fruta) sobre las plantas no tratadas con riego del
30%.

Ejemplo 10: EI TMAO dihidrato aplicado de forma exdgena aumenta la supervivencia de las plantas y la biomasa en
la cebada con riego con agua limitada. Se sembraron semillas de cebada 'Bomi', se cultivaron y se trataron como se
ha descrito.

Tabla 10. Peso seco promedio + E.E. y analisis ANOVA para TMAO dihidrato y plantas de cebada regadas con agua
en condiciones de cultivo con sequia.

PESO SECO Valor P
TRATAMIENTO INICIAL N RIEGOS PROMEDIO (mg) ANOVA
CONTROL 10 AGUA 1017,7 + 66,13 -
SOLUCION DE TMAO dihidrato 1 .
g/l PULVERIZADA 12 AGUA 1205,4 + 60,37 0,0212
SOLUCION DE TMAO dihidrato 1 .
g/l REGADA 10 AGUA 1371,4 + 66,13 0,0073
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PESO SECO Valor P
TRATAMIENTO INICIAL N RIEGOS PROMEDIO (mg) ANOVA
- 70 CONTROL 1109,3 + 33,93 -

Solucién de TMAO "
- 68 dihidrato 1 g/ 1216,1 + 33,44 0,0265

La Tabla 10 muestra que el TMAO se puede aplicar de forma exdgena por medio de aspersion y riego antes de que
se produzca el estrés hidrico para incrementar la tasa de supervivencia de las plantas y la biomasa de los brotes en
plantas monocotiledéneas, en condiciones extremas de estrés hidrico. En las tres primeras filas, los tratamientos
iniciales se comparan, tanto los tratamientos con aerosol de 1 g/l de TMAO dihidrato (fila 2) como con riego de 1 g/l
de TMAO dihidrato (fila 3) aumentaron en forma significativa la biomasa seca promedio por planta, en condiciones
extremas de sequia, a 1205,4 mg y 1371,4 respectivamente en comparacion con agua tratada de plantas control en
la fila 1 (1017,7 mg). Ademas, se pueden obtener resultados analogos cuando las plantas solo se riegan con TMAO
dihidrato 1 g/l (fila 5: 1216,1 mg por planta) en comparacion con la misma cantidad de riego limitado con agua sin
TMAO en la fila 4 (1109,3 mg).

Ejemplo 11: TMAO dihidrato aplicado de forma exégena aumenta la produccion de plantas en maiz con riego con
agua limitada. Se sembraron semillas de maiz “FAO700”, se cultivaron y se trataron de acuerdo con lo descrito. Los
tratamientos de pulverizaciéon con TMAO 1 g/l aumentaron el numero de hojas de color verde de las plantas, el
contenido de clorofila total y la produccién de granos.

Tabla 11. Numero promedio de hojas verdes y analisis de ANOVA para las plantas de maiz tratadas con TMAO en
aerosol o de semillas en condiciones de cultivo con agua limitada.

: NUMERO PROMEDIO DE
REGIMEN DE RIEGO | N | TRATAMIENTO HOJAS VERDES VALOR DE P
100% DE AGUA 30 | - 11,03+ 0,33 -
30% DE AGUA 23] - 5,78 £ 0,38 -
30% DE AGUA 53 | AEROSOL con TMAO 1 g/l | 8,50 £ 0,25 0,0000 *
30% DE AGUA 20 | SEMILLAcon TMAO 1 g/l | 8,50 £ 0,41 0,0001 *

La Tabla 11 muestra que se puede aplicar TMAO en forma exdgena por medio de aspersion antes de que se
produzca el estrés hidrico, o por incubacion de semillas, incrementando la producciéon de biomasa en las plantas
monocotiledoneas, en condiciones de estrés hidrico limitado. En la fila 2 se muestra que el 30% de riego con agua
reduce de forma significativa el nimero de hojas verdes en comparacion con las plantas en la fila 1 con riego con
agua normal. Sin embargo, como se muestra en las filas 3 y 4, el tratamiento de pulverizaciéon con 1 g/l de TMAO
dihidrato cuando se aplica de forma exdégena cada 4 semanas restaura en forma significativa el nimero de hojas
verdes bajo riego con agua limitada con un aumento del 47% en la produccion de biomasa, que se muestra en la
produccion de hojas verdes sobre las plantas no tratadas con un riego del 30%.

Ejemplo 12: El TMAO dihidrato aplicado de forma exdgena aumenta la produccion de plantas en el maiz con riego
con agua limitada. Se sembraron semillas de maiz “FAO700”, se cultivaron y se trataron de acuerdo con lo descrito
anteriormente. Como se muestra en la Tabla 12, los tratamientos de pulverizacién con TMAO 1 g/l aumentaron el
contenido total de clorofila en las plantas.

Tabla 12. Contenido de clorofila promedio y analisis de ANOVA para las plantas de maiz tratadas con TMAO en
aerosol o de semillas en condiciones de cultivo con agua limitada.

: CONTENIDO  TOTAL
REGIMEN DE RIEGO TRATAMIENTO DE CLOROFILA VALOR DE P
100% DE AGUA 0] - 0,9163 + 0,052 -
30% DE AGUA 3] - 0,5194 + 0,107 -
30% DE AGUA 3 | AEROSOL con TMAO 1 g/l | 0,7278 + 0,076 0,1214
30% DE AGUA 0 | SEMILLA con TMAO 1 g/l | 0,8977 + 0,195 0,1854

La Tabla 12 muestra que se puede aplicar TMAO de forma exdgena por medio de aspersion antes de que se
produzca el estrés hidrico, o por medio de incubacion de semillas, para incrementar la produccion de biomasa en las
plantas monocotiledéneas, en condiciones de estrés hidrico limitado. En la fila 2 se muestra que el 30% de riego con
agua disminuye de forma significativa el contenido total de clorofila en comparacion con las plantas de la fila 1 con
riego con agua normal. Sin embargo, de acuerdo con lo mostrado en las filas 3 y 4, el tratamiento de pulverizacion
con 1 g/l de TMAO dihidrato cuando se aplica de forma exdgena cada 4 semanas restaura en forma significativa el
contenido de clorofila bajo riego con agua limitada, con un incremento en la produccién de biomasa entre el 40% y el

44



10

15

20

25

30

35

40

45

ES 2768 523 T3

72%, que se muestra en el contenido de clorofila por sobre las plantas no tratadas con un riego del 30%.

Ejemplo 13: EI TMAO dihidrato aplicado en forma exdgena aumenta la produccion de las plantas en el maiz con
riego con agua limitada. Se sembraron semillas de maiz “FAO700”, se cultivaron y se trataron como se describe. Los
tratamientos de pulverizacion con TMAO 1 g/l aumentaron la produccion de granos de la planta.

Tabla 13. Numero promedio de granos por mazorca y analisis de ANOVA para las plantas de maiz tratadas con
TMAO en aerosol o de semillas en condiciones de cultivo con agua limitada.

REGIMEN DE NUMERO PROMEDIO DE GRANOS POR | VALOR
RIEGO N'| TRATAMIENTO MAZORCA DE P
100% DE AGUA | 30 | - 533,95 + 22.48 -

30% DE AGUA 23 - 429,13 % 45 31 -

30% DE AGUA 53 | AEROSOL con TMAO 1 g/l | 511,34 £ 19,70 0.0495 *
30% DE AGUA 20 | SEMILLA con TMAO 1 g/l | 542.80 £ 41.22 0.0757

La Tabla 13 muestra que se puede aplicar TMAO de forma exdgena por medio de aspersion antes de que se
produzca el estrés hidrico, o por medio de incubacion de semillas, para incrementar la produccion de biomasa en las
plantas monocotiledéneas, en condiciones de estrés hidrico limitado. En la fila 2 se muestra que el 30% de riego con
agua disminuye de forma significativa el nimero total de granos por mazorca de maiz en comparacion con las
plantas de la fila 1 con riego con agua normal. Sin embargo, como se muestra en las filas 3 y 4, el tratamiento de
pulverizacion con 1 g/l de TMAO dihidrato cuando se aplica de forma exdgena cada 4 semanas restaura de forma
significativa el numero total de granos por mazorca de maiz con riego con agua limitada con un aumento en la
produccion de biomasa entre el 19% y el 27%, que se muestra en el contenido de clorofila en las plantas no tratadas
con un riego del 30%. Es de destacar que la fila 4 en realidad muestra un aumento del 2% en el numero total de
granos por mazorca de maiz para las plantas de maiz con un 30% de riego con agua con un tratamiento de
pulverizacion de 1 g/l de TMAO dihidrato en comparacién con las plantas de maiz sin estrés hidrico o el 100% de
riego.

Ejemplo 14: La aplicacion exdgena de TMAO dihidrato no tiene compensaciones en el puerro, la lechuga, el brocoli,
el apio o el colinabo. La produccién de raices u hojas se determind en las plantas tratadas con 1 g/l de TMAO
dihidrato o agua de como se ha descrito anteriormente con el fin de evaluar los costos de compensacion del
tratamiento sin estrés hidrico. Sin embargo, no se observd ninguna diferencia significativa en la produccion de
rendimiento que en la mayoria de los casos era ligeramente mayor en las plantas tratadas con TMAO dihidrato.

Tabla 14 Rendimiento de produccion después de los tratamientos de pulverizacién con TMAO dihidrato cada 4
semanas durante 3 meses

Cultivo % del control
Puerro 102
Lechuga 112
Brocoli 120
Apio 100
Colinabo 103

La Tabla 14 muestra que se puede aplicar TMAO en forma exdgena durante tres meses sin un costo de
adaptabilidad. En la fila 1 el peso de produccion total de las plantas de puerro tratadas con TMAO dihidrato produjo
el 102% en comparacion con los controles tratados con agua, en la fila 2 el peso de produccion total de las plantas
de lechuga tratadas con TMAO dihidrato produjo el 112% en comparacion con los controles, en la fila 3 el peso de
produccion total de plantas de brécoli tratadas con TMAO dihidrato produjo un 120% en comparacién con los
controles, mientras que en la fila 4 el peso de produccion total de las plantas de apio tratadas con TMAO dihidrato
produjo lo mismo que los controles tratados con agua, y finalmente en la fila 5 plantas colinabo produjeron el 103%
en comparacion con los controles tratados con agua.

Ejemplo 15: EI TMAO dihidrato aplicado de forma exdgena aumenta la produccion de plantas en el brécoli en riego
con agua limitada. Se sembraron semillas de brécoli 'Parthenon’, se cultivaron y se trataron como se describe. Los
tratamientos de pulverizacion y riego con 1 g/l de TMAO aumentaron la produccion de las plantas.

Tabla 15. Produccién de inflorescencia promedio y analisis de ANOVA para plantas de brocoli tratadas con TMAO
en aerosol en condiciones de cultivo con agua limitada.

% de
PESO PROMEDIO Valor P
RIEGO N | TRATAMIENTO amosfiuta) AOVA control
100% DE AGUA | 36 | AGUA 202,8 + 17,5 - 250
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30% DE AGUA 36 | AGUA 80,5 + 8,9 0,4243 -
30% DE AGUA 36 | aerosol con TMAO 1 gl 87,3+6,7 0,3406 108
30% DE AGUA 36 | Riego con TMAO 1 g/l 85,2 +4,6 0,3406 106

La Tabla 15 muestra que se puede aplicar TMAO de forma exdgena por medio de aspersion antes de que se
produzca el estrés hidrico para incrementar la produccién en la familia Brassicaceae, en condiciones de estrés
hidrico limitado. En la fila 2 se muestra que el 30% de riego con agua disminuye de forma significativa la produccién
de plantas (80,5 g/planta) en comparacion con las plantas de la fila 1 con riego con agua normal (202,8 g/planta). Sin
embargo, como se muestra en las filas 3 y 4, el tratamiento de pulverizacion o riego con 1 g/l de TMAO dihidrato
aplicado de forma exdgena cada 4 semanas restaura parcialmente la produccién de las plantas, con un aumento de
la produccién de inflorescencia del 8% o el 6%, respectivamente, incluso con riego con agua limitada (87,3 g/planta y
85,2 g/planta) sobre las plantas no tratadas con riego del 30%.

Ejemplo 16: EI TMAO dihidrato aplicado de forma exdgena aumenta la produccién de plantas en la cebada cultivada
en el campo vy sin riego. Se sembraron semillas de cebada “Hispanic”, se cultivaron y se trataron como se describe.
Ambos tratamientos, el de semilla (1 g/l’lkg de TMAQ) y una combinacién de semilla y de pulverizacién con 1 g/l de
TMAO aumentaron la produccion de granos de la planta.

Tabla 16. Produccion de semillas promedio en gramos por metro cuadrado analisis de ANOVA para las plantas de
cebada tratadas con TMAO en la semilla o en semilla y pulverizacién cultivadas en el campo y sin riego externo y
con 200 I/m? de agua de lluvia en total a lo largo de la temporada.

NUMERO PROMEDIO DE GRAMOS POR | VALOR % del
TRATAMIENTO METRO CUADRADO DE P Control
8 |- 190,63 + 26,24 - -
8 | 1gde TMAO/1 kg de SEMILLA 225,98 + 11,89 0,04615 * 18
8 1g de TMAO/1 kg de SEMILLA + TMAO 256,36 + 12,78 0,0438 * 35
1 g/l EN aerosol

La Tabla 16 muestra que se puede aplicar TMAO de forma exdgena por medio de aspersion antes de que se
produzca el estrés hidrico, o por medio de incubacién de semillas, para incrementar la produccién de semillas en las
plantas de cereales cultivadas en el campo abierto y sin riego adicional. En la fila 2 se muestra que el tratamiento de
semillas con 1 g de TMAO por cada 1 kg de semillas aumenta de forma significativa hasta un 18% el rendimiento en
comparacion con las plantas de la fila 1 sin tratamiento. Ademas, como se muestra en la fila 4, un tratamiento de
pulverizacion adicional con 1 g/l de TMAO dihidrato aplicado de forma exdgena cada 4 semanas aumenta en forma
significativa el rendimiento total por metro cuadrado hasta un 35% en comparacién con el control no tratado.

Ejemplo 17: EI TMAO dihidrato aplicado de forma exdgena aumenta la produccion de plantas en girasol cultivado en
el campo sin riego externo. Se sembraron semillas de girasol “Sambra”, se cultivaron y se trataron como se describe.
El tratamiento de semillas (1 g/llkg de TMAQO) aument6 el contenido de clorofila de las plantas y la produccion de
semillas.

Tabla 16. Efectos del tratamiento de semillas con TMAO sobre la adaptabillidad en girasol en condiciones de estrés
naturales. La tabla muestra el contenido de clorofila, el peso de las semillas y los valores de P para la prueba de
ANOVA. Tanto las diferencias de peso como de clorofila entre los grupos control y TMAO son estadisticamente
significativas. Los valores del contenido relativo de clorofila se obtienen por absorbancia éptica en dos bandas de
frecuencia diferentes: 653nm (clorofila) y 931nm (Casi Infra-Rojo)

VALOR % DE_ VALOR
RASGO GRUPO N | ponoR o | BENEFICIO/PERDIDA P
RESPECTO AL CONTROL | ANOVA
CONTENIDO DE CONTROL 100 | 16,28 + 0,42
CLOROFILA 30,0% 0,0000
TRATAMIENTO DE SEMILLA | 100 | 21,17 +054
PESO DE LAS
SEMILLAS DE 1 CONTROL 8 | 908290 77.7% 0,0005
PLANTA TRATAMIENTO DE SEMILLA | 8 | 1613 %131

La Tabla 17 muestra que se puede aplicar TMAO de forma exdgena por medio de un tratamiento de semillas antes
de que se produzca el estrés hidrico, para incrementar la produccién de semillas en las plantas oleaginosas de
cultivo tales como girasol cultivadas en campo abierto y sin riego adicional. En la columna 5 se muestra que el
tratamiento de semillas con 1 g de TMAO por cada 1 kg de semillas aumenta en forma significativa hasta un 30% el
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contenido de clorofila y el rendimiento hasta un 77% en comparacién con plantas control sin tratamiento.

Ejemplo 18: DDAO aplicado de forma exdgena aumenta la supervivencia de las plantas en pimiento en condiciones
de sequia extrema. Se sembraron semillas de pimiento “Murano”, se cultivaron y se trataron como se describe
anteriormente. DDAO 0,5 g/l aplicado como tratamiento de semillas, riego o pulverizacion mejorard la tasa de
supervivencia en comparacion con los controles no tratados. DDAO 0,5 g/l pulverizado fue el mejor tratamiento, con
un 83,3% de supervivencia de las plantas.

Tabla 18. Tasa promedio de supervivencia y analisis de ANOVA para plantas de pimiento tratadas con DDAO en
condiciones de cultivo con sequia.

N | TRATAMIENTO TASA DE SUPERVIVENCIA (%) | Valor P ANOVA
96 | SEMILLA DE AGUA 22,9+ 4,1

96 | SEMILLA con DDAO 0,5 g/kg 76,1 + 4,1

96 | pyULVERIZACION DE AGUA 229+4,1 0.0000

96 | pyULVERIZACION con DDAO 0,5 g/l | 83,3 + 4,1 ’

96 | RIEGO CON AGUA 8,3+4,1

96 | RIEGO con DDAO 0,5 gl 35,4 + 4,1

La Tabla 18 muestra que el DDAO se puede aplicar de forma exégena por medio de semillas y/o pulverizacion y/o
riego antes de que se produzca el estrés hidrico, para incrementar la tasa de supervivencia de las plantas en
condiciones extremas de estrés hidrico en una especie cultivo vegetal. En las filas 1 y 2, se comparan los
tratamientos de semillas y el tratamiento con DDAO aumenta la supervivencia del 22,9% al 76,1%. La tasa de
supervivencia después de la sequia también aumenta en forma significativa al 35,4% cuando se aplica DDAO en el
riego como se muestra en la fila 6, mientras que la supervivencia mas baja fue en la fila 5 del control de riego sin
DDAO (8,3%). Los mejores resultados se obtienen cuando las plantas se riegan con DDAO a 0,5 g/l (fila 4).

Ejemplo comparativo 19:

Segun lo mostrado en la Tabla 19 y la Tabla 20 a continuacién, la sobreexpresion de FMO GS-OX5 para
incrementar la produccién endégena de TMAO dihidrato no tiene compensaciones en Arabidopsis. La biomasa de
las plantas y el rendimiento de semillas se determin6 en semillas transgénicas (genotipos X3 y X8) y de tipo salvaje
(Col-0) de Arabidopsis thaliana que se sembraron, se cultivaron y se trataron como se describe anteriormente con el
fin de evaluar los costos de compensacion del aumento de la produccion endégena de TMAO sin estrés hidrico. Sin
embargo, como se muestra en la Tablas 19 y 20, no se observé ninguna diferencia significativa en la biomasa de las
plantas o el peso de las semillas o el rendimiento. El peso vegetativo medio incrementd con el nimero de copias de
la FMO GS-0X5, fue mayor de forma significativa cuando estaban presentes 8 copias del gen en comparacién con
el genotipo de 3 copias. El peso promedio de las semillas aumentd con el numero de copias de FMO GS-0OX5, que
fue mayor cuando estaban presentes 8 copias del gen en comparacion con el genotipo de 3 copias.

Tabla 19. Se evalu6 la biomasa de las plantas como el valor de peso promedio (en gramos) + E.E. para tres grupos
diferentes de plantas cultivadas sin condiciones de estrés: plantas de tipo salvaje (Col-0) y transgénicas (X3 y X8) de
Arabidopsis thaliana.

Genotipo N BIOMASA Valor P ANOVA
VALOR DE PESO PROMEDIO + E.E.

Col-0 10 2.0637 + 0.2240

RCI5-OE.FMOX3 10 1,9199 + 0,1383 0,5917

RCI5-OE.FMOX8 10 2,5815 £ 0,1191 0,023 *

Tabla 20. El peso o el rendimiento de las semillas de las plantas se evalué como el valor de peso promedio (en mg)
+ E.E. para tres grupos diferentes de semillas y silicuas de las plantas Arabidopsis cultivadas sin condiciones de
estrés: plantas de tipo salvaje (Col-0) y transgénicas (38,3 y 38,8) de Arabidopsis thaliana.

Genotipo N SEMILLA Valor P ANOVA
VALOR DE PESO PROMEDIO + E.E.

Col-0 10 | 522,8 + 22,64

RCI5-OE.FMOX3 10 | 495,1+ 37,22 0,5330

RCI5-OE.FMOX 8 10 | 546,3 + 35,09 0,5806

Ejemplo comparativo 20:

Como se muestra en la Tabla 21 a continuacion, la sobreexpresion de FMO GS-OX5 aumenta la supervivencia de
plantas en Arabidopsis con riego de agua limitada: las plantas control (de seis semanas) se regaron con 40 ml de
agua dos veces a la semana, mientras que las plantas tratadas con " riego con agua limitada" se regaron con 30 ml
de agua una vez por semana. Se sembraron semillas transgénicas (genotipos X3 y X8) y de tipo salvaje (Col-0) de
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Arabidopsis thaliana, se cultivaron y se trataron como se describe. El valor de adaptabilidad aumentoé con el nimero
de copias de FMO GS-OX5, que era mayor cuando estaban presentes 8 copias del gen en comparaciéon con el
genotipo de 3 copias. Los valores de adaptabilidad se asignaron usando los siguientes criterios: 0: Planta muerta; 1:
sintomas de planta criticamente dafnada; 2: sintomas de planta moderadamente dafada; 3: sintomas de planta
ligeramente dafiada; 4: planta sana. Como se muestra en la Tabla 20, las plantas transgénicas tuvieron un valor de
adaptabilidad mayor de forma significativa que las plantas no transgénicas.

Tabla 21 Valor promedio de desempefio * E.E. para tres genotipos diferentes cultivados con riego con agua limitada:
plantas de tipo salvaje (Col-0) y transgénicas (X3 y X8) de Arabidopsis thaliana.

GENOTIPO NUMERO DE PLANTAS VALOR DE ADAPTABILIDAD | Valor P ANOVA
Col-0 60 1,75+ 0,09 -
RCI5-OE.FMOX3 60 2,633 +£0,09 0,0000 *
RCI5-OE.FMOX8 60 3,066 + 0,09 0,0000 *

Ejemplo comparativo 21

La sobreexpresion de FMO GS-OX5 aumenta la supervivencia de las plantas en Arabidopsis en condiciones de
sequia: las plantas control (de seis semanas) se regaron con 40 ml de agua dos veces a la semana; mientras que
las plantas tratadas por "sequia" no se regaron hasta que estaban marchitas todas las plantas. (EIl TMAO dihidrato
aplicado en forma exégena es capaz de recuperar la supervivencia de las plantas en plantas estresadas por sequia
de tipo salvaje. Se sembraron semillas transgénicas (genotipos FMOX3 y FMOX8) y de tipo salvaje (Col-0) de
Arabidopsis thaliana, se cultivaron y se trataron como se ha descrito. Después del primer ciclo de marchitamiento las
plantas de tipo salvaje se pulverizaron con 1 g/l de TMAO dihidrato para determinar si las plantas de tipo salvaje
marchitas se podian recuperar y desarrollar, asi como también las plantas transgénicas en los siguientes ciclos de
marchitamiento con la aplicacion exégena. Los valores de adaptabilidad se asignaron usando los siguientes criterios:
0: Planta muerta; 1: sintomas de planta criticamente dafiada; 2: sintomas de planta moderadamente dafada; 3:
sintomas de planta ligeramente dafiada; 4: planta sana. Como se muestra en la Tabla 21, las plantas transgénicas
tratadas con TMAO tuvieron un valor de adaptabilidad significativamente mayor que las plantas no transgénicas
tratadas con TMAO.

Tabla 22 Valor promedio de desempefio + E.E. para tres genotipos diferentes cultivados en condiciones de sequia:
plantas de tipo salvaje (Col-0) y transgénicas (X3 y X8) de Arabidopsis thaliana.

NUMERO DE | VALOR MEDIO DE Valor P
GENOTIPO PLANTAS ADAPTABILIDAD # E.E. ANOVA
Col-0 36 114 +£017 ;
Col-0 + SOLUCION de TMAO dihidrato .
1 g/l PULVERIZADO 36 1.83+0,21 00129
RCI5-OE.FMOX3 36 2,67 0,08 0,0000 *
RCI5-OE.FMOX8 36 2,64 +0,08 0,0000 *

Si bien anteriormente se ha discutido un numero de aspectos y realizaciones representativas, los expertos en la
materia reconoceran ciertas modificaciones, permutaciones, adiciones y subcombinaciones de las mismas. Por lo
tanto, se pretende que las siguientes reivindicaciones adjuntas y las reivindicaciones introducidas en adelante se
interpreten para incluir todas dichas modificaciones, permutaciones, adiciones, y subcombinaciones.

La discusion anterior de la divulgacion se ha presentado con fines de ilustracion y descripcion. Lo anterior no
pretende limitar la divulgacion a la forma o formas divulgadas en la presente memoria. En la Descripcion Detallada
anterior, por ejemplo, diversas caracteristicas de la divulgaciéon se agrupan en una o mas realizaciones para el
propésito de racionalizar la divulgacion. Este método de divulgacion no se debe interpretar como el reflejo de una
intencion de que la divulgacion reivindicada requiere mas caracteristicas que las que se recitan en forma expresa en
cada reivindicacion. Mas bien, como reflejan las siguientes reivindicaciones, los aspectos inventivos se encuentran
en menos de todas las caracteristicas de una sola realizacién anterior divulgada. De ese modo, las siguientes
reivindicaciones se incorporan a esta Descripcion Detallada, en donde cada reivindicacion por si misma es una
realizacion preferida separada de la divulgacion.

Como se utiliza en la presente memoria, "expresion génica" y "expresion" se han de entender como sinénimos y
significan la realizacion de la informacion que esta almacenada en una molécula de acido nucleico. Los términos
"polipéptido” y "proteina" se utilizan aqui de manera intercambiable.
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Diversos componentes se denominan en la presente memoria "unidos en forma operativa", "unidos" o "asociados en
forma operativa". Como se utiliza en la presente memoria, "unidos en forma operativa", "unién operativa", "unido" o
"asociado en forma operativa" se refiere a las secuencias de acidos nucleicos en un fragmento de acido nucleico
Unico de manera tal que la funcion de uno se ve afectada por la otra. Por ejemplo, un promotor esta unido
operativamente con una secuencia codificante cuando es capaz de afectar a la expresion esa secuencia codificante.

Como se utiliza en la presente memoria, "al menos uno", "uno o mas", y "y/o" son expresiones abiertas que son a la
vez conjuntivas y disyuntivas en su funcionamiento. Por ejemplo, cada una de las expresiones "al menos uno de A,
By C", "al menos uno de A, B, o C", "uno o mas de A, B, y C", "uno o mas de A, B, o C"y "A, B, y/o C" significa A
solo, B solo, C solo, Ay B juntos, Ay C juntos, By C juntos, o A, By C juntos.

Como se utiliza en la presente memoria, "en algin momento" significa en algun punto de tiempo indefinido o
indeterminado. Asi, por ejemplo, como se utiliza en la presente memoria, "después de algun tiempo" significa
posteriormente, ya sea inmediatamente después o en algun punto de tiempo indefinido o indeterminado tras el acto
previo.

El uso de los términos "un", "una”, "el" y “la”, y referentes similares en el contexto de la descripcion de la divulgacion
(en especial en el contexto de las siguientes reivindicaciones) se deben interpretar para cubrir tanto el singular como
el plural, a menos que se indique lo contrario en la presente memoria o se contradiga claramente por el contexto.
Los términos "que comprende”, "que tiene”, "que incluye", y "que contiene" se han de considerar como términos
abiertos (es decir, que significa "que incluye, pero sin limitarse a”), a menos que se indique lo contrario. La recitacion
de intervalos de valores en la presente memoria pretende simplemente servir como un método abreviado de
referirse en forma individual a cada valor separado que esta dentro del intervalo, a menos que se indique lo contrario
en la presente memoria, y cada valor separado se incorpora en la memoria descriptiva como si fuera recitado en
forma individual en la presente memoria. Por ejemplo, si se divulga el intervalo de 10 a 15, entonces se divulgan
también, 11, 12, 13, y 14. Todos los métodos que se describen en la presente memoria se pueden llevar a cabo en
cualquier orden adecuado a menos que se indique lo contrario en la presente memoria o se contradiga claramente
por el contexto. El uso de cualquiera y todos los ejemplos, o lenguaje ejemplar (por ejemplo, "tales como")
proporcionado en la presente memoria, esta destinado simplemente para iluminar mejor la divulgacion y no plantea
una limitacion en el alcance de la divulgaciéon a menos que se reivindique lo contrario. Ningun lenguaje en la
especificacion se debe interpretar como una indicacién de cualquier elemento no reivindicado como esencial para la
practica de la divulgacion.

Lista de secuencias

<110> PLANTA RESPONSE BIOTECH, S.L. .
CONSEJO SUPERIOR DE INVESTIGACIONES CIENTIFICAS

<120> METODO PARA AUMENTAR LA TOLERENCIA A LA SEQUIA EN PLANTAS
<130> P11165PC00

<150> US61865549
<151> 13-08-2013

<150> US14142285
<151>27-12-2013

<150> US14203261
<151> 10-03-2014

<160> 44

<170> PatententIn version 3.5
<210> 1

<211> 1380

<212> ADN

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 1
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atggcaccag
geccggacteg
cgtgactcaa
agcctcgate
ctceccacgag
gaatcaagag
ttegetagag
gagcctgaag
gagatectttg
gttectggta
gatcaattca
agcagggaca
aagacatact
gtacacgaag
gtgcattgea
gttgaggata
gggecttteet
agcaagtggg
atggaagacg
acacatcgac
gcaccgccecg
acacaatcag
gaggatttct
<210> 2

<211> 459
<212> PRT

cacgaacceg
tagctgeaag
aagtcggagg
caaaccgaac
agtgcatggg
actcgagaag
aattcaaact
ataagaaatg
atgctgttgt
tagattcatg
aagaccaggt
taacgggagt
caaaacttcc
atgggacgat
ctggttacaa
actgtgttgg
tcatcggttt
tggctgeage
ttaccgecta
ttggtggagg

gtgaacaatg
acactttecg

tgagacagaa

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 2
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agtcaactca
agagctecge
tctctgggta
catecgtecat
ttacagagac
gtaccctagt
tgtggagatg
gagggttcaa
tgtttgtaat
gccagggaag
ggtggtagtg
ggctaaagaa
cgggtcaaac
tgttttteag
atatcactte
accgcetttac
accctggatg
tttgtctgge
ctatgecaaag
tcaggttgat
gagatatcag

tgataagtgg

gctgattagt

ctcaacgtgg
cgcgagaatc
tacacaccta
tcaagegtet
ttceocecectteg
cacagagaag
gttegattta
tccaaaaatt
ggacattata
cagattcata
ataggaaatt
gtcecatateg
aatctatgge
aacggtaagg
ccatttetea
gaacatgtct
acactgcaat
cgggtcacac
cgtgaggett
taccttaatt
gaaataaatg
gacgatgatc

agtcttectt

50

cagtgatcgg

acaccgtegt

acagcgaacc
atgattectet
tgcctcgace
ttcttgetta
agaccgaagt
cagatgggat
cagaacctag
gccacaatta
ttgcgagtgg
cgtectagate
ttcactctat
ttgtacaagc
acaccaatgg
ttecegectge
tctttatgtt

tteccttcaga

tocgggcaace
ggatagcaga
gcggatacta
atctcatagt

ctcagttatt

agcocggagece
cgttttegaa
agacccgcett
ccgaaccaat
tgaagatgac
ccttgaagac
agttecttgte
ctccaaagat
agttgcteat
ccgtgttect
agctgatatc
gaatccatct
gatagaaagt
tgataccatt
ctatattact
gcttgectece
tgagctcecaa
agagaaaatg
taagagatac
gcaaattggt
cagacttgct
tgaggcttat

ggaatcttga

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

1020
1080

1140

1200

1260

1320

1380
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Met Ala Pro Ala Arg Thr Arg Val Asn Ser Leu Asn Val Ala Val Ile

Gly Ala Gly Ala Ala Gly Leu Val Ala Ala Arg Glu Leu Arg Arg Glu
20 25 30

Asn His Thr Val Val Val Phe Glu Arg Asp Ser Lys Val Gly Gly Leu
35 40 45

Trp Val Tyr Thr Pro Asn Ser Glu Pro Asp Pro Leu Ser Leu Asp Pro

Asn Arg Thr Ile Val His Ser Ser Val Tyr Asp Ser Leu Arg Thr Asn
65 70 75 80

Leu Pro Arg Glu Cys Met Gly Tyr Arg Asp Phe Pro Phe Val Pro Arg
85 90 95

Pro Glu Asp Asp Glu Ser Arg Asp Ser Arg Arg Tyr Pro Ser His Arg
100 105 110

Glu Val Leu Ala Tyr Leu Glu Asp Phe Ala Arg Glu Phe Lys Leu Val
115 120 125

Glu Met Val Arg Phe Lys Thr Glu Val Val Leu Val Glu Pro Glu Asp
130 135 140

Lys Lys Trp Arg Val Gln Ser Lys Asn Ser Asp Gly Ile Ser Lys Asp
145 150 155 le0

Glu Ile Phe Asp Ala Val Val Val Cys Asn Gly His Tyr Thr Glu Pro
165 170 175
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Arg Val Ala His Val Pro Gly Ile Asp Ser Trp Pro Gly Lys Gln Ile
180 185 190

His Ser His Asn Tyr Arg Val Pro Asp Gln Phe Lys Asp Gln Val Vval
195 200 205

Val Val Ile Gly Asn Phe Ala Ser Gly Ala Asp Ile Ser Arg Asp Ile
210 215 220

Thr Gly Val Ala Lys Glu Val His Ile Ala Ser Arg Ser Asn Pro Ser
225 230 235 240

Lys Thr Tyr Ser Lys Leu Pro Gly Ser Asn Asn Leu Trp Leu His Ser
245 250 255

Met Ile Glu Ser Val His Glu Asp Gly Thr Ile Val Phe Gln Asn Gly
260 265 270

Lys Val Val Gln Ala Asp Thr Ile Val His Cys Thr Gly Tyr Lys Tyr
275 280 285

His Phe Pro Phe Leu Asn Thr Asn Gly Tyr Ile Thr Val Glu Asp Asn
290 295 300

Cys Val Gly Pro Leu Tyr Glu His Val Phe Pro Pro Ala Leu Ala Pro
305 310 315 320

Gly Leu Ser Phe Ile Gly Leu Pro Trp Met Thr Leu Gln Phe Phe Met
325 330 335

Phe Glu Leu Gln Ser Lys Trp Val Ala Ala Ala Leu Ser Gly Arg Val
340 345 350

Thr Leu Pro Ser Glu Glu Lys Met Met Glu Asp Val Thr Ala Tyr Tyr
355 360 365

Ala Lys Arg Glu Ala Phe Gly Gln Pro Lys Arg Tyr Thr His Arg Leu
370 375 380

Gly Gly Gly Gln Val Asp Tyr Leu Asn Trp Ile Ala Glu Gln Ile Gly
385 390 395 400

Ala Pro Pro Gly Glu Gln Trp Arg Tyr Gln Glu Ile Asn Gly Gly Tyr
405 410 415

Tyr Arg Leu Ala Thr Gln Ser Asp Thr Phe Arg Asp Lys Trp Asp Asp
420 425 430
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Asp His Leu Ile Val Glu Ala Tyr Glu Asp Phe Leu Arg Gln Lys Leu
435

Ile Ser Ser Leu Pro Ser Gln Leu Leu Glu Ser

450

<210>3
<211> 1552
<212> ADN

<213> Brassica rapa

<400> 3
gcacgaggca

tagtcagttc
gagagctcca
gtetetggat
ctatagttca
gtttcaggga
atccgagcca
aggagatggt
gggtececgate
tttgecagtgg
caggaaagca
tggtggtcat
ccaaagaagt
tgccecacecaa
ttgttttcaa
agtataagtt
aacctttgta
taccagggat
ttttgtetgg
cgtatgccat
ttcagtctaa
ggagaactca
gcgatgaatg

agttgattag

tgcctacttg tttttaaggg tctacttgta ttatttttaa aaatgttggt tttaataaag

aaaaaacaaa
gaaacacgta
tegtgaaggt
ttactecacct
ctecgagtgte
ttttecegtte
cagggaagtt
ccggttegag
caaaaactcce
gcattatacc
gatccatage
cggaaatttt
ccacgttgeg
caatctatgg
aaatgggaag
tcecatttett
caaacatgtc
gggcatacaa
acgagttaca
gcttgaageg
ttatcttgac
acaagttgac
ggacgacgat

ctttetteoct

440

455

cataacatta
gcggtgateg
cacaccgteg
aaatctgaat
tacgagtectc
gtgccatgtyg
cttgcgtacce
accgaggtgg
gatgatetct
gaaccttatg
cataactaca
gcgageggtg
tctagaggga
attcattectyg
gcggtteatg
gaaaccaatg
ttteccaccgg
ttcgteoatgt
cttcctgeac
ttaggtattc
tgggtegeag
cgtggttatyg
gatctcataa

tcttatttee

acatttgaaa
gagccggagce
tegtttttga
ccgacceget
tccgaaccaa
ttgatgactt
ttcaagactt
ttcgggttga
ccgaagatga
ttgctecatat
gagttecggg
ccgatattag
gtgaagctag
agatagagac
cagatactgt
gttatatgag
cgecttgecee
ttgaaatcca
cagaaaaaat
ccaagagata
aagaatgtgg
agagacttgt
aagaagcgta

ccaaatcagg

445

aatggcacca
atccgggtta
gcgggagaaa
tggtctegac
cctceccgaga
ttcaagagac
tgctagagag
gceggttgat
gatctttgac
tecctgggata
tccattcaaa
tagagacgta
tacgtatgag
tgecatgtgat
tgtgtattgt
cattgatgat
agggctttet
aagcaaatgg
gatggaagat
tacacataaa
ttgtcagect
ttetaaccet
cgaggatttt

aagatgatat

gctcaaaace
atagcggcca
caagtgggag
ccgacaagac
gagtgtatgg
togagaaggt
tttaaaatag
ggaaaatgga
gcagtegttg
aaatcatggc
aatgaggtgg
gctaaggtcg
aagctttceg
gatggttcaa
accgggtaca
aaccgegttg
tttgttggtt
gtagctgcag
cttattgeat
ttgggtaaaa
gttgageett
gaaaattace
gctagtaaga

cccataatgg

ctgaatgtaa gggttgettg ttatacaatg getactactt ttecctegtg ce

53

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

500

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1552



<210> 4
<211> 461

<212> PRT

<213> Brassica rapa

<400> 4

Met

1

Gly

Gly

Trp

Thr

65

Leu

Val

Val

Lys

145

Ile

Val

Ser

Ala

Ala

His

Ile

50

Arg

Pro

Asp

Leu

val
130

Trp

Phe

Ala

His

Pro

Gly

Thr

35

Tyr

Pro

Arg

Asp

Ala

115

Arg

Arg

Asp

His

Asn
195

Ala

Ala

20

Val

Ser

Ile

Glu

Phe

100

Tyr

Phe

val

Ala

Ile

180

Tyr

Gln

Ser

val

Pro

val

Cys

85

Ser

Leu

Glu

Arg

val

165

Pro

Arg

Asn

Gly

val

Lys

His

70

Met

Arg

Gln

Thr

Ser

150

Val

Gly

Val

Leu

Phe

Ser

Ser

Gly

Asp

Asp

Glu

135

Lys

Val

Ile

Pro

val

Ile

Glu

40

Glu

Ser

Phe

Ser

Phe

120

Val

Asn

Cys

Lys

Gly
200
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Ser

Ala

25

Arg

Ser

val

Arg

Arg

105

Ala

val

Ser

Ser

Ser

185

Pro

Ser

10

Ala

Glu

Asp

Tyr

Asp

90

Arg

Arg

Arg

Asp

Gly

170

FPhe

Lys

Lys

Pro

Glu

75

Phe

Tyr

Glu

val

Asp

155

His

Pro

Lys

54

His

Glu

Gln

Leu

Ser

Pro

Pro

Phe

Glu

140

Leu

Tyzr

Gly

Asn

val

Leu

Val

45

Gly

Leu

Phe

Ser

Lys

125

Pro

Ser

Thr

Lys

Glu
205

Ala

His

30

Gly

Leu

Arg

Val

His

110

Ile

val

Glu

Glu

Gln

190

Val

val

15

Arg

Gly

Asp

Thr

Pro

95

Arg

Glu

Asp

Asp

Pro

175

Ile

Val

Ile

Glu

Leu

Pro

Asn

80

Cys

Glu

Glu

Gly

Glu

160

Tyr

His

Val



Val

Lys

225

Thr

Glu

Lys

Lys

Arg

305

Gly

Phe

Thr

Ala

Gly

385

Cys

Glu

Ile

Ile

210

Vval

Tyr

Ile

Ala

Phe

290

val

Leu

Glu

Leu

Met

370

Lys

Gln

Arg

Asp

Ser
450

<210>5

<211> 1526
<212> ADN

Gly

Ala

Glu

Glu

Val

275

Pro

Glu

Ser

Ile

Pro

355

Leu

Ile

Pro

Leu

Leu

435

Phe

Asn

Lys

Lys

Thr

260

His

Phe

Pro

Phe

Gln

340

Ala

Glu

Gln

val

Val

420

Ile

Leu

Phe

Glu

Leu

245

Ala

Ala

Leu

Leu

val

325

Ser

Pro

Ala

Ser

Glu

405

Ser

Lys

Pro

<213> Cucumis sativus

Ala

Vval

230

Ser

Cys

Asp

Glu

Tyr

310

Gly

Lys

Glu

Leu

Asn

390

Pro

Asn

Glu

Ser

Ser

215

His

Val

Asp

Thr

Thr

295

Lys

Leu

Trp

Lys

Gly

375

Tyr

Trp

Pro

Ala

Tyr
455

Gly

vVal

Pro

Asp

val

280

Asn

His

Pro

Vval

Met

360

Ile

Leu

Arg

Glu

Tyr

440

Phe
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Ala

Ala

Thr

Gly

265

Val

Gly

Val

Gly

Ala

345

Met

Pro

Asp

Thr

Asn

425

Glu

Pro

Asp

Ser

Asn

250

Ser

Tyr

Tyr

Phe

Met

330

Ala

Glu

Lys

Trp

Gln

410

Tyr

Asp

Lys

Ile

Arg

235

Asn

Ile

Cys

Pro

315

Gly

Val

Asp

Arg

val

395

Gln

Arg

Phe

Ser

55

Ser

220

Gly

Leu

Val

Thr

Ser

300

Pro

Ile

Leu

Leu

Tyr

380

Ala

Val

Asp

Ala

Gly
460

Arg

Ser

Trp

Phe

Gly

285

Ile

Ala

Gln

Ser

Ile

365

Thr

Glu

Asp

Glu

Ser

445

Arg

Asp

Glu

Ile

Lys

270

Tyr

Asp

Leu

Phe

Gly

350

Ala

His

Glu

Arg

Trp

430

Lys

val

Ala

His

255

Asn

Lys

Asp

Ala

val

335

Arg

Ser

Lys

Cys

Gly

415

Asp

Lys

Ala

Ser

240

Ser

Gly

Tyr

Asn

Pro

320

Met

Val

Tyr

Leu

Gly

400

Tyr

Asp

Leu
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<400> 5
gaaaacatga

aaccacatcg
ggatgttatc
gtgceggtgg
tcgaacgtaa
cacttggact
ccaatctece
aggatcgaga
tcgetaatga
gtctggagga
aagacctttt
agattcctgg
ccgaaccatt
tttetcagga
cagagctttt
gtgtccataa
ttctgecattg
cggtggacaa
cagggcttte
aaagcaattg
tgttggcaga
ggacccatga
gttgtccage
aggccaatct
acgaggaatt

atgcttcata

<210>6
<211> 449
<212> PRT

ataaacgaat
aacaagaatc
tcecteteaat
cctegtcact
tactcgaatce
cgacccaaat
cagagaacte
tcccaggega
atttgggatt
ggttgggaaa
tgatgctcectg
gattgatgga
tcggggtaag
gctcattggg
gaacacagaa
agatggggca
cactgggtac
caaccgtgta
ctttgttggg
gattgctggt
tgttaaagcet
attgggtgat
ctttgaagaa
cgagacatat
cagcaagtat

agattggtte

<213> Cucumis sativus

<400> 6
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cttatcataa
atcaataatce
ttccteccaa
gcccgtgage
ggagggacct
cggacccgaa
atgggggtce
tttccaagtc
tgtaaattgg
tggaggattg
gttgtttgtg
tggectgggg
gttgttgtet
gttgccaaag
tcaattaaca
gtggttttte
aaatatecatt
ggacccctat
ttaccattta
gttttatcaa
ttctatgaaa
gatatgcctg
tggaggaaga
cgtgatgatt
aaatacaaat

tatatg

tttgcaaaaa
caatteccctt
cttecegeeg
tcggeccecgega
gggtatatte
ttcacagcag
gcgattaccce
accgggaggt
tgagatttgg
aatttagatg
ttggcaatta
agcaagtgca
tgataggtta
aaattcatat
gtaatgtgtc
aagacgggtg
tecettttet
acaagcatgt
aggctgttcc
acaggattgc
atcttgaage
tgtattgtaa
aaatgtacat
ggcaggacaa

gaaaggacac

56

tcgaaaccaa
ttctaategg
cgtggcagta
gggccaccat
ctcagagatt
tctctacaaa
ttttgttect
tctgaagtat
aactgaggtg
tgaaaatggg
ttcacagecct
tagtcacaat
ttettegagt
tgcttggaga
atttcatcca
cgttgttttg
tgaaaccaat
cttcceceeca
tttgccecatce
acttccatca
ttttgggaag
ctggcttgeca
tgctattggt
tgagttgatt

tcaaaaccac

attagttgac
aaaatcaaac
atcggecgecg
gtcgtegttt
gaatcecgace
tctctacgceca
cgagaagggg
ttagaagatt
gtatttgetg
gatgttgaag
cgagtggcag
tategtgate
ggtacagaca
tcaactaaaa
atgattgaaa
gctgatatta
ggcattgtta
gcattggeccece
tttgagctte
aaagaggaaa
cccaagcate
acaacttgtg
atttataaaa
cgtcaagcectt

atagttttga

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

800

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1526



Met

Ile

Glu

Thr

Pro

65

Asn

Arg

Val

Leu

Gly

145

Asp

Arg

His

Val

Ile
225

Leu

Gly

Gly

Trp

50

Asn

Leu

Glu

Leu

val

130

Lys

Leu

val

Ser

Leu

210

Gly

Ser

Ala

His

35

val

Arg

Pro

Gly

Lys

115

Arg

Trp

Phe

Ala

His

195

Ile

val

Pro

Gly

20

His

Tyr

Thr

Arg

Glu

100

Tyr

Phe

Arg

Asp

Glu

180

Asn

Gly

Ala

Leu

Ala

Val

Ser

Arg

Glu

Asp

Leu

Gly

Ile

Ala

165

Ile

Tyr

Tyr

Lys

Asn

Gly

vVal

Ser

Ile

70

Leu

Arg

Glu

Thr

Glu

150

Leu

Pro

Arg

Ser

Glu
230

Phe

Gly

Val

Glu

55

His

Met

Asp

Asp

Glu

135

Phe

Val

Gly

Asp

Ser

215

Ile

Leu

Leu

Phe

40

Ile

Ser

Gly

Pro

Phe

120

val

Arg

Val

Ile

Pro

200

Ser

His

ES 2768 523 T3

Pro

val

25

Glu

Glu

Ser

val

Arg

105

Ala

Val

Cys

Cys

Asp

185

Glu

Gly

Ile

Thr

10

Thr

Arg

Ser

Leu

Arg

Arg

Asn

Phe

Glu

Val

170

Gly

Pro

Thr

Ala

Ser

Ala

Asn

Asp

Tyr

75

Asp

Phe

Glu

Ala

Asn

155

Gly

Trp

Phe

Asp

Trp
235

57

Arg

Arg

Thr

Pro

60

Lys

Tyr

Pro

Phe

Gly

140

Gly

Asn

Pro

Arg

Ile

220

Arg

Arg

Glu

Arg

45

Leu

Ser

Pro

Ser

Gly

125

Leu

Asp

Tyr

Gly

Gly

205

Ser

Ser

val

Leu

30

Ile

Gly

Leu

Phe

His

110

Ile

Glu

val

Ser

Glu

190

Lys

Gln

Thr

Ala

15

Gly

Gly

Leu

Arg

val

Arg

Cys

Glu

Glu

Gln

175

Gln

val

Glu

Lys

Val

Arg

Gly

Asp

Thr

80

Pro

Glu

Lys

Val

Glu

160

Pro

val

Val

Leu

Thr
240
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Glu Leu Leu Asn Thr Glu Ser Ile Asn Ser Asn Val Ser Phe His Pro
245 250 255

Met Ile Glu Ser Val His Lys Asp Gly Ala Val Val Phe Gln Asp Gly
260 265 270

Cys Val Val Leu Ala Asp Ile Ile Leu His Cys Thr Gly Tyr Lys Tyr
275 280 285

His Phe Pro Phe Leu Glu Thr Asn Gly Ile Val Thr Val Asp Asn Asn
290 295 300

Arg Val Gly Pro Leu Tyr Lys His Val Phe Pro Pro Ala Leu Ala Pro
305 310 315 320

Gly Leu Ser Phe Val Gly Leu Pro Phe Lys Ala Val Pro Leu Pro Ile
325 330 335

Phe Glu Leu Gln Ser Asn Trp Ile Ala Gly Val Leu Ser Asn Arg Ile
340 345 350

Ala Leu Pro Ser Lys Glu Glu Met Leu Ala Asp Val Lys Ala Phe Tyr
355 360 365

Glu Asn Leu Glu Ala Phe Gly Lys Pro Lys His Arg Thr His Glu Leu
370 375 380

Gly Asp Asp Met Pro Val Tyr Cys Asn Trp Leu Ala Thr Thr Cys Gly
385 390 395 400

Cys Pro Ala Phe Glu Glu Trp Arg Lys Lys Met Tyr Ile Ala Ile Gly
405 410 415

Ile Tyr Lys Lys Ala Asn Leu Glu Thr Tyr Arg Asp Asp Trp Gln Asp
420 425 430

Asn Glu lLeu Ile Arg Gln Ala Tyr Glu Glu Phe Ser Lys Tyr Lys Tyr
435 440 445

Lys

<210>7

<211> 1541

<212> ADN

<213> Cucumis sativus

<400>7

58



atggaattca
acgacgatgce
tcegeceogee
atcggagggyg
aagcggactc
gtcatggggy
cgatttccaa
atttgtaaat
aaatggaggy
gtagttgttt
ggatggcetg
aaggttgttg
ggggttgeca
aaatcaatta
acggtggtet
tacaaatate
gtaggaccte
gggttaccat
ggtgttttat
gctttttatg
ggttatacge
gaatggagaa
taccgtgatg
tatactacta
ttctatatat
tataaataaa
<210>8

<211> 476
<212> PRT

tegetacttg
aacactceceg
aactttececeg
tctgggtata
gaatacatag
tcegtgattt
gtcaccggga
tggtgagatt
ttgaattcag
gtgttggcaa
gggagcaagt
tgttgatagg
aagaaattca
ttagtaacgt
ttcaagacgg
atttecegtt
ttttcaagca
ttaaggttgt
caaacaggat
aagaactcga
ctgcectactg
aggaaatgtt
attggcatga
caaatgaagg
ttgtacattg

aatgaaaata

<213> Cucumis sativus

<400> 8

ES 2768 523 T3

ccaccctgac
ccgegtggea
ggagggccac
ttcgeccegaa
cagcctectac
ccecetttgtt
ggttctgaag
tagaactgag
atgtgagaat
tttttcgeag
gcatagtcac
ttattcttcg
tattgecttge
ctecattteat
gtceogtegtt
tecttgaaacce
tgtcttecce
tecttttgte
tgcacttcca
agctcegtgge
taactggett
tgttgctact
cgatgagttg
aagtcaaaac
cacaatcatg

atattagacce

tttectecece
gtgatcggeg
caagtcgtgg
attgaatccg
aaatctctac
cctcgagaag
tatttagaag
gtggtgtttg
ggggatgttc
cctcgagtag
aattategtg
agtggtacgg
aggccagcta
ccaatgatcg
teggctgatg
aatggcactg
ccagcattgg
atatttgage
tcaaaagagg
aagcccaagc
gcagcaactt
gatattaata
attcatcaag
cactcgaatt
tgtcttgatt

agattatgac

Met Glu Phe Ile Ala Thr Cys His Pro Asp Phe

1

5

10

59

cteccggecte
ccggtggege
tettegaacg
acccacttgg
gaaccaatat
gggaggatcg
atttcgectaa
ctggtttgga
attatgacat
cagagattcec
atccecgaace
acatttectca
aaacagagtc
aaagtgtcca
ttattctgea
ttacggtgga
ccccaggget
ttcaaagcaa
aaatgttgge
atcggaccca
gtggttgtee
aagtggccaa
cttatgaaga
tgaatgttta
ataaatgttg

a

acctcaacce
aggcctcate
gaataatcag
agttcaccect
ccccagagaa
agatceccagg
tgaatttggg
gaagcttgge
ttttgatgcet
agggattgat
atttecgcggt
ggagctcatt
tteggacgaa
taaagatgga
ttgtactggg
cgacaaccgt
ttececttegtt
ttggattget
agatgttaaa
taaattgggt
tccetatgaa
tcttgagtca
atttggcaag
ataagtttgg

gatcttgatt

Pro Pro Pro Pro Ala

15

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1541
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Ser Pro Gln Pro Thr Thr Met Gln His Ser Arg Arg Val Ala Val Ile
20 25 30

Gly Ala Gly Gly Ala Gly Leu Ile Ser Ala Arg Gln Leu Ser Arg Glu

Gly His Gln Val Val Val Phe Glu Arg Asn Asn Gln Ile Gly Gly Val
50 55 60

Trp Val Tyr Ser Pro Glu Ile Glu Ser Asp Pro Leu Gly Val His Pro
65 70 75 80

Lys Arg Thr Arg Ile His Ser Ser Leu Tyr Lys Ser Leu Arg Thr Asn
85 90 95

Ile Pro Arg Glu Val Met Gly Val Arg Asp Phe Pro Phe Val Pro Arg
100 105 110

Glu Gly Glu Asp Arg Asp Pro Arg Arg Phe Pro Ser His Arg Glu Val
115 120 125

Leu Lys Tyr Leu Glu Asp Phe Ala Asn Glu Phe Gly Ile Cys Lys Leu
130 135 140

Val Arg Phe Arg Thr Glu Val Val Phe Ala Gly Leu Glu Lys Leu Gly
145 150 155 160

Lys Trp Arg Val Glu Phe Arg Cys Glu Asn Gly Asp Val His Tyr Asp
165 170 175

Ile Phe Asp Ala Val Val Val Cys Val Gly Asn Phe Ser Gln Pro Arg
180 185 150

Val Ala Glu Ile Pro Gly Ile Asp Gly Trp Pro Gly Glu Gln Val His
195 200 205

Ser His Asn Tyr Arg Asp Pro Glu Pro Phe Arg Gly Lys Val Val Val
210 215 220

Leu Ile Gly Tyr Ser Ser Ser Gly Thr Asp Ile Ser Gln Glu Leu Ile
225 230 235 240

Gly Val Ala Lys Glu Ile His Ile Ala Cys Arg Pro Ala Lys Thr Glu
245 250 255

Ser Ser Asp Glu Lys Ser Ile Ile Ser Asn Val Ser Phe His Pro Met

60



Ile

Val

Phe

305

Val

Leu

Glu

Glu

385

Gly

Pro

Asn

Glu

Asn
465

Glu

val

290

Pro

Gly

Ser

Leu

Pro

370

Leu

Tyr

Pro

Lys

Leu

450

Glu

<210>9
<211> 1570

<212> ADN
<213> Cucumis sativus

<400> 9
atgtggagta gagttggtag cacttcagcect atcattcata cttttatcaa aaaagattce

Ser

275

Ser

Phe

Pro

Phe

Gln

355

Ser

Glu

Thr

Tyr

val

435

Ile

Gly

260

Val

Ala

Leu

val

340

Ser

Lys

Ala

Pro

Glu

420

Ala

His

Ser

His

Asp

Glu

Phe

325

Gly

Asn

Glu

Arg

Ala

405

Glu

Asn

Gln

Gln

Lys

val

Thr

310

Lys

Leu

Trp

Glu

Gly

390

Tyr

Trp

Leu

Ala

Asn
470

Asp

Ile

295

Asn

His

Pro

Ile

Met

375

Lys

Cys

Arg

Glu

Tyr

455

His

ES 2768 523 T3

Gly

280

Leu

Gly

Val

Phe

Ala

360

Leu

Pro

Asn

Lys

Ser

440

Glu

Ser

265

Thr Val Val

His Cys Thr

Thr Val Thr
315

Phe Pro Pro
330

Lys Val val
345

Gly Val Leu

Ala Asp Val

Lys His Arg
395

Trp Leu Ala
410

Glu Met Phe

425

Tyr Arg Asp

Glu Phe Gly

Asn Leu Asn
475

61

Phe

Gly

300

Vval

Ala

Pro

Ser

Lys

380

Thr

Ala

Vval

Asp

Lys

460

val

Gln

285

Tyr

Asp

Leu

Phe

Asn

365

Ala

His

Thr

Ala

Trp
445

Tyr

270

Asp

Lys

Asp

Ala

val

350

Arg

Phe

Lys

Cys

Thr

430

His

Thr

Gly

Tyr

Asn

Pro

335

Ile

Ile

Tyr

Leu

Gly

415

Asp

Asp

Thr

Ser

His

Arg

320

Gly

Phe

Ala

Glu

Gly

400

Cys

Ile

Asp

Thr



catttcttac
cctcaaccat
ggcctegtet
aatactcaaa
gtecgaccegy
cctagagaac
gatccgagge
gaatttgggg
gagcttggga
tttgatgetg
gggattgatg
tttcggggta
gagcteattg
ttggacagag
aaagatggga
tgcactgggt
gacaaccgtg
tecectttgttyg
tgggttgctg
gatgttaaag
ttattgggtyg
cctecectatg
aatctcaaga
gagtttagca
taagatttgt

gttacaaata

<210> 10
<211> 500
<212> PRT

ccataaatcc
caacgatgcce
cagcccggga
ttggaggggc
atcggacccg
tcatgggggt
gatttccaag
tttacaaatt
aatggaggat
tggttgtttg
gatggcctgg
aggttgttgt
gggttgeccaa
aatcaattat
cagtggtett
acaactatca
taggacctct
gattaccatt
gtgttttatc
ctttectatga
attatatgat
aagaatggag
cgtaccgtga
agtataatac

tgtatatgtyg

<213> Cucumis sativus

<400> 10

atgttctact
tcacteccage
actttccegy
ctgggtatat
aatccatagce
ccgggattte
tcatcaggag
tgtgagattt
tgaatttaga
tgttgggaat
agagcaagtg
gttgataggt
agaaattcat
tagtaatgtt
tcaagacggg
tttececettte
atacaagcat
caaggttatt
aaaaaggatt
agatcttgaa
gcctgectat
aaaggaaatg
tgattggeac
aaatgtaaga

tacatttaca

ES 2768 523 T3

caattagcta
cgegtggeag
gaggaccacc
tcaccggaaa
agcctcttca
ccgtttgtte
gtteocgeaagt
ggaactgagg
tgtgaaaatg
tattcgeage
catagtcaca
tattcttega
attgtttgga
tcatttcate
tgtgttgttt
cttgaaacca
gtcttecece
cctttteeet
gcacttcecat
gctcttggea
tgtaattggg
aacatttctg
gatgatgagt
agtcaaaaca

tatttatgtt

cactcaattt
tgatcggege
atgtggttgt
ttgaatcecga
aatctctteg
ctcgagaagg
atttggaaga
ttgtgtttge
gggacgttga
ctegagtage
attatcgtga
gtggaacaga
gatcacctaa
caatgattga
cggctgatgt
atggcaatgt
cagcattgge
tgtttgaget
caaaagagga
agcccaagca
ttgcaacaac
ttecatcttta
tgattcgtea
actcaaattt

gtcattgatc

cctecectee
cggcgccgga
attcgaacgg
cccacttgga
aaccaatata
ggaggatcga
tttegetaat
tggtttggag
ttatgagatt
agagattecct
tcccgaacca
catttctcag
aacagagctt
aagtgtgtgt
aattttgecat
tacagtggac
ccoggggett
tcaaagcaat
aatgttggca
tcggaccecat
ttgtggttgt
tagattgecece
agcttacgag
gaatgcttca

cttectecte

Met Trp Ser Arg Val Gly Ser Thr Ser Ala Ile Ile His Thr Phe Ile

1

5

10

62

15

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1570



Lys

Ala

Ser

Ala
65

Phe

Asp

Phe

145

Glu

Ala

Asn

Gly

Trp

225

Phe

Lys

Thr

Ser

50

Arg

Thr

Pro

Lys

Phe

130

Pro

Phe

Gly

Gly

Asn

210

Pro

Arg

Ile

Asp

Leu

35

Arg

Glu

Gln

Leu

Ser

115

Pro

Ser

Gly

Leu

Asp

195

Tyr

Gly

Gly

Ser

Ser
20

Asn

val

Ile

Gly

100

Leu

Phe

His

Val

Glu

180

val

Ser

Glu

Lys

Gln
260

His

Phe

Ala

Ser

Gly

85

val

Arg

val

Gln

Tyr

165

Glu

Asp

Gln

Gln

val

245

Glu

Phe

Leu

val

Arg

70

Gly

Asp

Thr

Pro

Glu

150

Lys

Leu

Tyr

Pro

val

230

Val

Leu

Leu

Pro

Ile

55

Glu

Ala

Pro

Asn

Arg

135

Val

Phe

Gly

Glu

Arg

215

His

Val

Ile

Pro

Ser

40

Gly

Asp

Trp

Asp

Ile

120

Glu

Arg

val

Lys

Ile

200

val

Ser

Leu

Gly

ES 2768 523 T3

Ile

25

Pro

Ala

His

vVal

Arg

105

Pro

Gly

Lys

Arg

Trp

185

Phe

Ala

His

Ile

val
265

Asn

Gln

Gly

His

Tyr

S0

Thr

Arg

Glu

Tyr

FPhe

170

Arg

Asp

Glu

Asn

Gly

250

Ala

Pro

Pro

Ala

Val

75

Ser

Arg

Glu

Asp

Leu

155

Gly

Ile

Ala

Ile

Tyr

235

Tyr

Lys

63

Cys

Ser

Gly

vVal

Pro

Ile

Leu

Arg

140

Glu

Thr

Glu

val

Pro

220

Arg

Ser

Glu

Ser

Thr

45

Gly

Val

Glu

His

Met

125

Asp

Asp

Glu

Phe

Val

205

Gly

Asp

Ser

Ile

Thr

30

Met

Leu

Phe

Ile

Ser

110

Gly

Pro

Phe

val

Arg

130

val

Ile

Pro

Ser

His
270

Gln

Pro

val

Glu

Glu

95

Ser

val

Arg

Ala

val

175

Cys

Cys

Asp

Glu

Gly

255

Ile

Leu

His

Ser

Arg

80

Ser

Leu

Arg

Arg

Asn

160

Phe

Glu

val

Gly

Pro

240

Thr

val
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Trp Arg Ser Pro Lys Thr Glu Leu Leu Asp Arg Glu Ser Ile Ile Ser
275 280 285

Asn Val Ser Phe His Pro Met Ile Glu Ser Val Cys Lys Asp Gly Thr
290 295 300

Val Val Phe Gln Asp Gly Cys Val Val Ser Ala Asp Val Ile Leu His
305 310 315 320

Cys Thr Gly Tyr Asn Tyr His Phe Pro Phe Leu Glu Thr Asn Gly Asn
325 330 335

Val Thr Val Asp Asp Asn Arg Val Gly Pro Leu Tyr Lys His Val Phe
340 345 350

Pro Pro Ala Leu Ala Pro Gly Leu Ser Phe Val Gly Leu Pro Phe Lys
355 360 365

Val Ile Pro FPhe Pro Leu Phe Glu Leu Gln Ser Asn Trp Val Ala Gly
370 375 380

Val Leu Ser Lys Arg Ile Ala Leu Pro Ser Lys Glu Glu Met Leu Ala
385 390 395 400

Asp Val Lys Ala Phe Tyr Glu Asp Leu Glu Ala Leu Gly Lys Pro Lys
405 410 415

His Arg Thr His Leu Leu Gly Asp Tyr Met Met Pro Ala Tyr Cys Asn
420 425 430

Trp Val Ala Thr Thr Cys Gly Cys Pro Pro Tyr Glu Glu Trp Arg Lys
435 440 445

Glu Met Asn Ile Ser Val His Leu Tyr Arg Leu Pro Asn Leu Lys Thr
450 455 460

Tyr Arg Asp Asp Trp His Asp Asp Glu Leu Ile Arg Gln Ala Tyr Glu
465 470 475 480

Glu Phe Ser Lys Tyr Asn Thr Asn Val Arg Ser Gln Asn Asn Ser Asn
485 490 495

Leu Asn Ala Ser
500

<210> 11
<211> 1590

<212> ADN
<213> Cucumis sativus

<400> 11

64



aacatgaata
cacatcgaac
tgttatctce
ccggtggect
aacgtaatac
ttggactega
atctcecccag
atagagatce
ctaatgaatt
tggaggaggt
acctttttga
ttecctgggat
aaccattteg
ctocaggaget
agcttttgaa
tccataaaga
tgecattgeac
tggacaacaa
ggctttectt
gcaattggat
tggcagatgt
coccatgaatt
gtcctgecta
ccaatctcag
aagaatttag
gataagattg
gtagtatggg
<210>12

<211> 460
<212> PRT

aacgaatctt
aagaatcatc
tctecaattte
cgtcactgee
tcgaatcgga
cccaaatecgg
agaactcatg
gaggcgattt
tgggatttgt
tgggaaatgg
tgctetggtt
tgatggatgg
gggtaaggtt
cattggggtt
cacagaatca
tggggcagtg
tgggtacaaa
ccgtgtaggg
tgttgggtta
tgctggtgtt
taaagcttte
gggtgatgat
tgaagaatgg
gtcataccgt
caagtatgca
gttgtataca

atcgeccatt

<213> Cucumis sativus

<400> 12

ES 2768 523 T3

atcataattt
aataatccaa
cteoccaactt
cgtgagetceg
gggacctggg
acccgaatte
ggggtccgeyg
ccaagtecacce
aaattggtga
aggattgaat
gtttgtgttyg
cctggggage
gttgtcttga
gccaaagaaa
attaacagta
gtttttcaag
tatcatttcc
ccectataca
ccatttaagg
ttatcaaaca
tatgaaaatc
atgecctgect
agaaaggaaa
gacgattgge
acaaatgaag
tgttacataa

ttctttacaa

gcaaaaatcg
ttcectttte
cccgeegegt
gccgcgaggy
tatattecte
acagcagtct
attacccttt
gggaggttct
gatttggaac
ttagatgtga
gcaattattc
aattacatag
taggttatte
ttcatattge
atgtgteatt
acgggtgegt
cttttettga
agcatgtett
ttgttecettt
ggattgcact
ttgaagcttt
acttggactg
tgtacattge
acgacaatga

gaagtgggaa

tttatgtgtt

65

aaaccaaatt
taatcggaaa
ggcagtaatc
ccaccatgte
agagattgaa
ctacaaatct
tgttcctega
gaagtattta
tgaggtggta
aaatggggat
acagcctcga
tcacaattat
ttcgagtggt
ttggagatca
tcatccaatg
tgttttgget
aaccaatggc
ccecccagea
tecccttgttt
tccatcaaaa
tgggaagccc
gcttgcagea
tactcatatg
gttgattegt
ccactcaaaa

gttgattaat

agttgacaac
atcaaacgga
ggcgecggtyg
gtegtttteg
tccgacccac
ctacgcaceca
gaaggggagyg
gaagatttcg
tttgctggte
gttgaagaag
gtggcagaga
cgtgatcceg
acagacattt
actaaaacag
attgaaagtg
gatattattc
attgttacgg
ttggeccceag
gagcttcaaa
gaggaaatgt
aagcatcgga
gtatgtggtt
aataaagtgg
caagcttatg
ttgagtgttt

gaaaataata

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1590



Ile

Glu

Thr

Pro

65

Asn

Arg

val

Leu

Gly
145

His

val

Ile
225

Leu

Gly

Gly

Trp

50

Asn

Leu

Glu

Leu

val

130

Lys

Leu

val

Ser

Leu

210

Gly

Ser

Ala

His

35

val

Arg

Pro

Gly

Lys

115

Arg

Tzp

Phe

Ala

His

195

Ile

val

Pro

Gly

20

His

Tyr

Thr

Arg

Glu

100

Tyr

Phe

Arg

Asp

Glu

180

Asn

Gly

Ala

Leu

Ala

val

Ser

Arg

Glu

85

Asp

Leu

Gly

Ile

Ala

165

Ile

Tyr

Tyr

Lys

Asn

Gly

val

Ser

Ile

70

Leu

Arg

Glu

Thr

Glu

150

Leu

Pro

Arg

Ser

Glu
230

Fhe

Gly

val

Glu

55

His

Met

Asp

Asp

Glu

135

Phe

Val

Gly

Asp

Ser

215

Ile

Leu

Leu

Phe

40

Ile

Ser

Gly

Pro

Phe

120

vVal

Arg

Val

Ile

Pro

200

Ser

His

ES 2768 523 T3

Pro

val

25

Glu

Glu

Ser

Vval

Arg

105

Ala

val

Cys

Cys

Asp

185

Glu

Gly

Ile

Thr

10

Thr

Arg

Ser

Arg

S0

Arg

Asn

Phe

Glu

Val

170

Gly

Pro

Thr

Ala

Ser

Ala

Asn

Asp

Tyr

75

Asp

Phe

Glu

Ala

Asn

155

Gly

Trp

Phe

Asp

235

66

Arg

Arg

Thr

Pro

60

Lys

Tyr

Pro

Phe

Gly

140

Gly

Asn

Pro

Arg

Ile

220

Arg

Arg

Glu

Arg

45

Leu

Ser

Pro

Ser

Gly

125

Leu

Asp

Tyr

Gly

Gly

205

Ser

Ser

val

Leu

30

Ile

Gly

Leu

Phe

His

110

Ile

Glu

Val

Ser

Glu

190

Lys

Gln

Thr

Ala

15

Gly

Gly

Leu

Arg

Vval

95

Arg

Cys

Glu

Glu

Gln

175

Gln

val

Glu

Lys

val

Arg

Gly

Asp

Thr

80

Fro

Glu

Lys

Val

Glu

160

Pro

Leu

Val

Leu

Thr
240



Glu

Met

Cys

His

Arg

305

Gly

Phe

Ala

Glu

Gly

385

Cys

Met

Asn

Asn

Leu

Ile

val

Phe

290

val

Leu

Glu

Leu

Asn

370

Asp

Pro

Asn

Glu

Glu
450

<210> 13

<211> 1600
<212> ADN

Leu

Glu

Val

275

Pro

Gly

Ser

Leu

Pro

355

Leu

Asp

Ala

Lys

Leu

435

Gly

Asn

Ser

260

Leu

Phe

Pro

Phe

Gln

340

Ser

Glu

Met

Tyr

val

420

Ile

Ser

Thr

245

val

Ala

Leu

Leu

val

325

Ser

Lys

Ala

Pro

Glu

405

Ala

Arg

Gly

<213> Medicago truncatula

<400> 13

Glu

His

Asp

Glu

Tyzr

310

Gly

Asn

Glu

Phe

Ala

390

Glu

Asn

Gln

Asn

Ser

Lys

Ile

Thr

295

Lys

Leu

Trp

Glu

Gly

375

Tyr

Trp

Leu

Ala

His
455

Ile

Asp

Ile

280

Asn

His

Pro

Ile

Met

360

Lys

Leu

Arg

Arg

Tyr

440

Ser

ES 2768 523 T3

Asn

Gly

265

Leu

Gly

val

Phe

Ala

345

Leu

Pro

Asp

Lys

Ser

425

Glu

Lys

Ser

250

Ala

His

Ile

Phe

Lys

330

Gly

Ala

Lys

Trp

Glu

410

Tyr

Glu

Leu

Asn

Val

Cys

Val

Pro

315

val

val

Asp

His

Leu

395

Met

Arg

Phe

Ser

67

Val

Val

Thr

Thr

300

Pro

Vval

Leu

val

Arg

380

Ala

Tyr

Asp

Ser

Val
460

Ser

Phe

Gly

285

Val

Ala

Pro

Ser

Lys

365

Thr

Ala

Ile

Asp

Lys
445

Phe

Gln

270

Tyr

Asp

Leu

Phe

Asn

350

Ala

His

Val

Ala

Trp
430

Tyr

His

255

Asp

Lys

Asn

Ala

Pro

335

Arg

Phe

Glu

Cys

Thr

415

His

Ala

Pro

Gly

Tyr

Asn

Pro

320

Leu

Ile

Tyr

Leu

Gly

400

His

Asp

Thr



atgaatgaac
atgtccaceg
ggaggcttag
cgaggagaag
ggtttggacc
ttgecteggg
agagattcta
gcggattttg
ggtgaaggtg
atttatgatg
cctggecatta
cccttteocaag
cgagacgtgg
aagcttggaa
catgaagatg
cattgecacag
gatgacaatc
cttteetttyg
aagtggatag
aaagatattg
cataatatgg
cagtgtggtg
aacaggctct
ctagctgage
aagtacaagt
cagctttaaa

attaatgaac

<210> 14
<211> 471
<212> PRT

atgttcatac
caacaccact
tagcagcacg
aattgggcgg
cgaaccggaa
agagtatggg
gaaggttcce
agattagtga
gaaaatggac
ctgttgttgt
atgcatggee
atcaagttgt
caaccgttge
agttacctgg
gtgcagtggt
ggtacaagta
gtgttggacc
ttgggttace
ctggagtttt
aagcttttta
gcacgggecac
ttectgeotat
tgecgacctga
atgaatttge
cattcatgceg
gtgcaaataa

atgtgataat

<213> Medicago truncatula

<400> 14

tgtaagcatt
tctecacacce
cgagctccga
ttcatgggtce
gcttatccac
ttteocgagat
gagtcatgga
tttggtgagg

ggtgagatct

ttgcaatgga
agggaagcaa
agttctaatt
taaagaagtt
ccatgataac
ttttaaagat
tgattttect
actctacaag
ttggaaggtt
gtctaatage
cttgtcactt
ggcogatgtt
ggaagaatgg
gacttategt
taagtatcag
ttatacgect
gaatgtaaat

gatgtgatet

ES 2768 523 T3

caattcgatt
cgccacgtgyg
cgagaaggac
tacactteag
tcgagectat
taccetttta
gaggtattga
ttgaagacag
agatcagtgg
cattatttte
atgecatagecc
ggtggtgetg
catattgeag
atgtggctte
ggaaatgcag
ttccttgaaa
catgttttte
gctceccttee
attgcecettce
gaagaatctyg
cagtgggact
agaaggcaaa
gatgagtggg
atataatgtt
agttcagtgt
tatatatgtt

ctttttattt

ccaagccaat
cagtcatcgg
atcaagtagt
aggtagaatc
acaattcact
ggaggaaaga
tgtatttgaa
aggtggtgtt
agagagaatg
aaccaagact
ataattacag
ccagtgeggt
ctaggtetgt
attctatgat
ttatcgetga
ccaacagegt
caccggegtt
ctttgtttga
cttcagaaga
gcattcctaa
acaataactg
tgtatatgge
acgatgatga
gtattgtttt
tattcttaac

tggaatactt

gaaattcate
agccggegece
agtcttcgag
cgacccacte
ccgaaccaat
agagaagggyg
ggattttgct
tgctggggtg
tgtggatgag
tcccaatatt
aacacccgag
tgatatttet
tgaagaagat
tgacagtgtt
cttcattgta
ggtgactgta
agctccatgg
attgcagagt
ggagatgact
gaggcacact
gcttgeagat
tacatcgaag
cattgttcaa
gagatttace
gatcaaaaat

tcaataatte

Met Asn Glu His Val His Thr Val Ser Ile Gln Phe Asp Ser Lys Pro

68

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

S00

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1600



Met

Val

Leu

65

Gly

Leu

Phe

His

Ile

145

Gly

Cys

Phe

Lys

Gln

225

Arg

Lys

Ala

Arg

50

Gly

Leu

Arg

Arg

Gly

130

Ser

Glu

Val

Gln

Gln

210

val

Asp

Phe

Val

35

Arg

Gly

Asp

Thr

Arg

115

Glu

Asp

Gly

Asp

Pro

195

Met

val

Val

Ile

20

Ile

Glu

Ser

Pro

Asn

100

Lys

vVal

Leu

Gly

Glu

180

Arg

His

Val

Ala

Met

Gly

Gly

Trp

Asn

85

Leu

Glu

Leu

val

Lys

165

Ile

Leu

Ser

Leu

Thr
245

Ser

Ala

His

val

70

Arg

Pro

Glu

Met

Arg

150

Trp

Tyr

Pro

His

Ile

230

Val

Thr

Gly

Gln

55

Tyr

Lys

Arg

Lys

Tyr

135

Leu

Thr

Asp

Asn

Asn

215

Gly

Ala

Ala

Ala

40

val

Thr

Leu

Glu

Gly

120

Leu

Lys

Val

Ala

Ile

200

Tyr

Gly

Lys

ES 2768 523 T3

Thr

25

Gly

val

Ser

Ile

Ser

105

Arg

Lys

Thr

Arg

vVal

185

Pro

Arg

Ala

Glu

10

Pro

Gly

val

Glu

His

90

Met

Asp

Glu

Ser

170

Val

Gly

Thr

Ala

Val
250

Leu

Leu

Phe

val

75

Ser

Gly

Ser

Phe

val

155

Arg

Val

Ile

Pro

Ser

235

His

69

Leu

Val

Glu

60

Glu

Ser

Phe

Arg

Ala

140

val

Ser

Cys

Asn

Glu

220

Ala

Ile

Thr

Ala

45

Arg

Ser

Leu

Arg

Arg

125

Ala

Phe

Val

Asn

Ala

205

Pro

Val

Ala

Pro

30

Ala

Gly

Asp

Tyr

110

Phe

Asp

Ala

Glu

Gly

190

Trp

Phe

Asp

Ala

15

Arg

Arg

Glu

Pro

Asn

95

Tyr

Pro

Phe

Gly

Arg

175

His

Pro

Gln

Ile

Arg
255

His

Glu

Glu

Leu

80

Ser

Pro

Ser

Glu

val

160

Glu

Tyr

Gly

Asp

Ser

240

Ser



Val

Leu

Lys

Tyr

305

Asp

Phe

Asn

Ala

385

His

Trp

Gln

Tyr

Glu
465

Glu

His

Asp

290

Lys

Asp

Ala

Pro

Arg

370

Phe

Leu

Met

Arg

450

Phe

<210> 15

<211> 2747
<212> ADN

Glu

Ser

275

Gly

Tyr

Asn

Pro

Leu

355

Ile

Tyr

Met

Ala

Tyr

435

Asp

Ala

Asp
260

Met

Asn

Arg

340

Phe

Ala

Leu

Gly

Asp

420

Met

Glu

Lys

<213> Oryza sativa

<400> 15
catgcctacg cagcctcatg tccagtcgag tgtaaccaca agcccacggg aatttgetgt

Lys

Ile

Ala

Phe

val

325

Leu

Glu

Leu

Ser

Thr

405

Gln

Ala

Trp

Tyr

Leu

Asp

val

Pro

310

Gly

Ser

Leu

Pro

Leu

390

Gly

Cys

Thr

Asp

Gln
470

Gly

Ser

Ile

295

Phe

Pro

Phe

Gln

Ser

375

Glu

Thr

Gly

Ser

Asp

455

Ile

Lys

Val

280

Ala

Leu

Leu

val

Ser

360

Glu

Glu

Ala

Vval

Lys

440

Asp

ES 2768 523 T3

Leu

265

His

Asp

Glu

Tyr

Gly

345

Lys

Glu

Ser

Asp

Pro

425

Asn

Asp

Pro

Glu

Phe

Thr

Lys

330

Leu

Trp

Glu

Gly

Val

410

Ala

Arg

Ile

Gly

Asp

Ile

Asn

315

His

Pro

Ile

Met

Ile

395

Gln

Met

Leu

val

70

His

Gly

val

300

Ser

val

Trp

Ala

Thr

380

Pro

Tzp

Glu

Leu

Gln
460

Asp

Ala

285

His

val

Phe

Lys

Gly

365

Lys

Lys

Asp

Glu

Arg

445

Leu

Asn

270

val

Cys

val

Pro

val

350

Val

Asp

Arg

Tyr

Trp

430

Pro

Ala

Met

val

Thr

Thr

Pro

335

Ala

Leu

Ile

His

Asn

415

Arg

Glu

Glu

Trp

Phe

Gly

val

320

Ala

Fro

Ser

Glu

Thr

400

Asn

Arg

Thr

His

60



ccaatgaaga
tcgcaacaga
ctecegecoteg
cgggagggcc
tacgacgecg
tacgeetege
gcctecteeg
gaggtgectcece
ttcgggacgg
gtgacgtcga
gccategtgg
cteoctegtea
gacagattca
tgttgtgate
agttttgaaa
atcatcaaat
tgacttcaaa
atgcatagcc
tacctgtgca
gcacttgtag
ccttgecaggt
caaaaggcag
gtggtgagtg
ctagaaaact
ttcaggatgg
tgcactacce
tcoeogttteag
gtcttataac
ctgectgteg
cgttgatgac

tcacctgtece

ccccacaaaa
aatccgaage
ccgtegtegg
actccccegt
ccccegecac
tcegeaccaa
ccgeggaggce
ggtatctgga
aggtggttag
ggaagatcgg
tttgcaatgg
ctagcaaagt
aggaattaaa
gtcgaatcoca
atagattggg
ccaggaaggt
tatgtattet
acaattaccg
atctttccta
gtagtgatca
gttgcagaag
cctggatatg
atagcatatg
aattttcaag
cagctcaatc
tgcaaccecat
gttatgecta
ctaaaacgga
actagctact

aactgtgtcg

ttcatcggat

cgacaaactc
gaaatcgege
cgcgggegec
ggtgttegag
ctecegacecg
cctgeegegg
cggcggcegygc
ggagttcgeg
ggttcggagg
ggagaagggg
ccattacacg
tgcaatctaa
taatttggta
ggaaggttaa
attgattteca
taagtaaact
ttaaacactg
cgttecagag
tcatgecattt
taatcgggge
aggttcatgt
ataatatgtg
gtagctttat
ctgcagattg
aaagccgatg
ttecteggett
gattcattaa
ggaagtactt
tgtatgattt
atccactata

tgccatggaa

ES 2768 523 T3

caataccaca
acgcaccgte
gccggectgg
cgecgecogect
ctegeegecyg
gaggtgatgg
ggcgacacgce
cggeggtteg
gatggcggcg
aggcgtgagg
gagcctegeg
tcaattttge
cttegtactg
tttaactcca
aatctgtatt
caaaattaaa
acaggggtgg
cctttecacg
gtgcttaaat
atcagcaagt
tgctgataga
gctccattee
ccgctgaaag
atcatgcaca
tcatcatgeca
cttgtgcgaa
tatcaatatg
cagttgaaac
tccattecett
caagcacgtt

ggtcattatg

71

cacctceget
tegegatgee
tggcggegeg
ccgtgggegg
gcgcecgceccea
gcttectega
gcaggttecce
acctgtacgg
gcggcggcgyg
aggaggagga
tegeoccacat
ttgaactact
ttgeccaatgt
aattgaactc
tttttaacac
ctcaactgtt
aggcttggece
atcaagtaac
gttatcttgg
gcagtagaca
tcagcacctg
atggtaaacg
ggctgccaca
agaagatggce
ctgtactggg
attgecatttt
aatatgageca
taacaatgtg
gaggatgata
tteccaccag

tgtgcaaaaa

tccctecaaa
gtcccegteg
ggagctcege
cacgtggcte
ctcocagecte
cttteectte
cggecacgac
cctegteege
gaggtgggcg
ggtgtatgat
acctggtaat
cctaatcatg
atggttgcaa
aaccgtttga
tgttatgatg
aggttgggat
tggaaagcag
tgtetttett
ttgatgcgtt
tctcaaggga
cctgeacttg
cecttttete
tttagcacaa
tgcgtggtgt
tatgtaaacec
tgttactace
atgctagaaa
tteccttteat
gogecatcac
aagtagcacc

gtgatgccat

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920



tcactttaga
gcattececect
aatgggttge
aagatgtgaa
acaacttttc
aatgttttga
tegtttatge
gcggagcaat
tcagagaaca
gtggcagaag
aatgtacatg
aaatctcaat
gtgtattatt

agaataattc

<210> 16
<211> 482
<212> PRT

tgcacttgta
gcecttgette
cggcegtgeta
agcctteccac
agactgtcag
aacgaaatta
tcceottgata
gtggcecatce
aggctgeteg
cagcagaaga
attgcaaatt
tcatgtctgg

tgatcatttg

tgtgcatgag

<213> Oryza sativa

<400> 16
Met Lys
1

Pro Ser

Ala

Ala Ala

Pro Val

65

Asp Ala

Ser Ser

Thr

Lys

Met

35

Gly

val

Ala

Leu

Pro Gln

Ser Gln

20

Pro Ser

Leu

val

FPhe Glu

Asn

Gln

Pro

Ala

Arg

attaagttgt
ttgcaggtca
tcaggacgag
tcgaaaatgg
gtagecctgga
ataaatatga
agettgtttt
accaattgaa
tceggagagt
tttcaagaaa
tgcaatgeag
aatgggcaca
atgecectgtag

aaaggagaaa

Asp Lys

Ser

Lys

Leu
40

Ser
Ala

Arg

Ala Ala

70

Ala
85

Pro

Tyr Ala

100

Thr

Ser

Ser Asp

Arg

ES 2768 523 T3

cttgatecttg
ttecettttee
tcaagcttce
aagcgegtgg
gatgctttga
ttgtcatcta
catttececagt
caatggagga
taccgcgatg
tacttgtaaa
aaaacatcag
aatgctegte
attgtaataa

ccttgagtet

Gln
10

Leu Tyr

Glu
25

Ala Lys

Arg Leu Ala

Glu Leu Arg

Ser Val Gly

75

Pro Leu Ala

90

Thr
105

Asn Leun

72

tgatgatcat
attgtttgaa
ttcgagcgaa
atggcctaag
gtgtcagtta
cctgecaattt
ttgaatatga
agctgatgta
agtgggacga
atctcaagaa
agaataatte
atcagatagt

taacctgaag

ggaacgyg

His Thr

Ser Arg

30

Val val

45

Arg Glu

Gly Thr
Ala

Gly

Pro Arg

Pro

Thr

Gly

Gly

Trp

Ala

Glu

aggatgtaaa
ctccaaageca
gaaatgatgg
agatacgccc
ccaaagttet
ttcagtagtt
tgattggett
tgctgctaat
tgatcatctt
gatttcatte
tgtacaccca
tggtttactt

caaaaacaag

Pro Leu

15

His Arg

Ala Gly

His Ser

Leu Tyr

80

Ala
95

His

Val Met

110

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2700

2747



Gly

Gly

Leu

145

Gly

Glu

Thr

Lys

225

Gln

Arg

Ala

Leu

Gln

305

Tyr

val

Phe

Gly

130

Glu

Thr

Trp

Glu

Glu

210

Gln

val

Asp

Pro

His

290

Asp

Leu

Asp

Ala

Leu

115

Asp

Glu

Glu

Ala

Glu

195

Pro

Met

Val

Leu

Ala

275

Ser

Gly

Tyr

Asn

Pro
355

Asp

Thr

Phe

val

val

180

Glu

Arg

His

Ile

Ala

260

Cys

Met

Ser

Asp

Cys

340

His

Phe

Arg

Ala

val

165

Thr

val

val

Ser

Ile

245

Gly

Thr

Ile

Ser

Phe

325

val

Leu

Pro

Arg

Arg

150

Arg

Ser

Tyr

Ala

His

230

Ile

Val

Cys

Asp

Ile

310

Pro

Asp

Ser

Phe

Phe

135

Arg

val

Arg

His

215

Asn

Gly

Ala

Lys

His

295

Lys

Phe

Pro

Phe

Ala

120

Pro

Phe

Arg

Lys

Ala

200

Ile

Tyr

Ala

Glu

Arg

280

Ala

Ala

Leu

Leu

Ile
360

ES 2768 523 T3

Ser

Gly

Asp

Arg

Ile

185

Ile

Pro

Arg

Ser

Glu

265

Gln

Gln

Asp

Glu

Tyzxr

345

Gly

Ser

His

Leu

Asp

170

Gly

val

Gly

Val

Ala

250

Val

Pro

Glu

Val

Asp

330

Lys

Leu

Ala

Asp

Tyr

155

Gly

Glu

val

val

Pro

235

Ser

His

Gly

Asp

Ile

315

Asp

His

Pro

73

Ala

Glu

140

Gly

Gly

Lys

Cys

Glu

220

Glu

Ala

Val

Tyr

Gly

300

Met

Ser

Val

Trp

Glu

125

val

Leu

Gly

Gly

Asn

205

Ala

Pro

Val

Ala

Asp

285

Cys

His

Ala

Phe

Lys
365

Ala

Leu

val

Gly

Arg

190

Gly

Trp

Phe

Asp

Asp

270

Asn

val

Cys

Ile

Pro

350

val

Gly

Arg

Arg

Gly

175

Arg

His

Pro

His

Ile

255

Arg

Met

Val

Thr

Thr

335

Pro

Ile

Gly

Tyr

Phe

160

Gly

Glu

Tyr

Gly

Asp

240

Ser

Ser

Trp

Phe

Gly

320

Val

Glu

Pro



Phe Pro

370

Gly
385

Arg
Ala Phe
Asn

His

Gln Cys

Leu

Vval

His

Phe

Gly

Phe Glu

Lys Leu

Leu

Pro

Gln
375

Ser

Ser Ser

390

Ser Lys

405

Ser
420

Asp

His Pro

435

Ala Asn

450

Trp
465

Asp

Tyr Leu

<210> 17
<211> 1552
<212> ADN

Ser

Asp

Glu Asn

Asp His

Met

Cys

Pro

Lys

Leu

Glu Ala

Gln Phe

Lys

Glu

Arg

Glu

ES 2768 523 T3

Trp Val

Glu Met

395

Gly
410

Trp

Tyr Asp

425

Ile Glu

440

Ala
455

Ala

val Ala

470

<213> Vitis vinifera

<400> 17
ctotactate

atcggggectg
gtegttgtet
gagacggatc
tceceteegea
actggtgaac
ctcaaggatt
gtttatgetg
gcggcaattg
gagccccegte
cacaattatc

gcaagtgctg

tteocecatgge
gcgcetgecgg
tcgageggga
cacttggecte
ccaacctcecc
cacataggga
ttgeggttgg
gtttggtcga
atgtggagga
ttgcagaaat
gtattcectga

tcgacatcte

gcccteoeate
tttagtegee
acgccaagtyg
cgaccegtet
tagagaggtc
ccccagaagg
gtttggacte
ggatgagaag
gatttttgat
tcectggeatt
gccctttega

tatggacatt

Gln

Arg

Glu

Trp Arg

Pro Glu

Ala Ala

475

teccctgttea
gcccgtgage
ggtgggacct
cgacacatag
atgggtttte
tttececgggte
aatgaattaa
tggagggtga
gctgtggttg
gatgcatgge
gatcaggttg

gctcaagttg

74

Ala
380

Gly val

Met Glu Asp

Pro Lys Arg

Leu
430

Asp Trp

Leu Met

445

Lys

Ser
460

Tyr Arg

Glu Asp Phe

aatcacgtga
tcecgecegtga
gggtctacac
tccactcecag
tggactacce
accgagaggt
tecgettega
agtctagaag
tttgcaatgg
caggaaagca
tagttttgat

ctaaagcagt

Leu Ser

Val Lys

400

Tyr Ala

415

Ala Glu

Tyr Ala

Asp Glu

Lys Lys

480

cgttgeegte
aggccacaag
gocccacagtg
cctetacgee
cttegtatce
ctegetttat
gacggaggta
cggaaacgat
ccattacaca
tatgcatagt

agggggtgcet

tcatattgca

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720



tctagatcag
tggctteate
agtgtggtte
cttgacacca
atttttcocac
cctttececa
ggactcccat
gcttetgaca
tcttatataa
gtaatgttga
ttggaatgeg
aagaacaaga
ttggaagcte

caacctccce

<210> 18
<211> 493
<212> ADN

ttgaggctgg
ctatgataga
ttgctgatgt
gtggaattgt
cacatttggc
tgtttgaatt
cgcaggagga
caccaaagca
gtgggttagg
aactgttott
ggattccagg
aggtececgace
agaaggactt

tacaaaataa

<213> Vitis vinifera

<400> 18
Met Ala
1

Gly Ala

Gly His

35

val
50

Trp

Ser
65

Arg

Pro

Gly Glu

Pro Ser

Gly

Lys

Tyr

His

Arg

Pro

Ile

Ala
20

Ala

val

val

Thr

Pro

Ile Val

Ser

Gly

Vval

Thr

His

ES 2768 523 T3

aatcttgaaa
aagtgtccag
aattctgeac
gactgtggat
tccagggett
ccaaagcaaa
gatgatggca
ctacactcac
atactgtcat
ggatggcatt
cgttgaagaa
agacaaatac
cgctggatge

gcaatgaaaa

Leu Phe

Leu Val

Phe Glu

40

vVal
55

Glu

Ser Ser

70

Glu Val

His
100

Arg

Met

Asp

Gly Phe

Pro Arg

aagttatctg
aaagatggta
tgcacgggat

gacaatcgtg

tcctttgttg
tggatagcag
gatgtttcag
aacttggctg
gttcattttt
ttgcagtttg
tggagaaaga
cgcgacaaat
cgcctgaatg

aaaaaaaaaa

Ser
10

Lys Arg

Ala
25

Ala Arg

Arg Glu Arg

Thr Asp Pro

Ala
75

Leu Tyr

Leu Asp Tyr

Arg Phe Pro

105

75

gcaatgccat
ctgtgatatt
acaagtatca
tgggacctet
gtttgccatg
gtgctetete
ccttttattt
attctcaggt
cttactggtt
agtatgatga
aaatgtatga
gggaagatga
gggctggtga

gcccgataaa

Asp Val

Glu Leu

30

Gln Vval

45

Leu
60

Gly
Ser Leu
Phe

Pro

Gly His

Ala

Arg

Gly

Ser

Arg

val

Arg
110

tgataacatg
ttatgatggg
ttteecetttt
atacaagcat
gaaggtcctc
aggtcggatt
gtcactagaa
aaatttgaac
atctctcaaa
ttggcttgee
agcaactgce
agacttaatg

caattgaaac

ga

Vval
15

Tle

Arg Glu

Gly Thr

Asp Pro

Thr Asn

80

Ser Thr

Glu val

780

840

%00

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1552



Ser

Ile

Lys

145

Glu

Pro

Met

Val

Ile

225

Ala

Tyr

Tyr

Asp

305

Leu

Phe

Gly

Leu

Arg

130

Trp

Glu

Arg

His

Val

210

Ala

Gly

His

Asp

Lys

290

Asp

Ala

Pro

Arg

Tyr

115

Phe

Arg

Ile

Leu

Ser

195

Leu

Gln

Ile

Pro

Gly

275

Tyr

Asn

Pro

Met

Ile

Leu

Glu

Val

Phe

Ala

180

His

Ile

Val

Leu

Met

260

Ser

His

Arg

Gly

Phe

340

Gly

Lys

Thr

Lys

Asp

165

Glu

Asn

Gly

Ala

Lys

245

Ile

val

Phe

val

Leu

325

Glu

Leu

Asp

Glu

Ser

150

Ala

Ile

Tyr

Gly

Lys

230

Lys

Glu

Vval

Pro

Gly

310

Ser

Phe

Pro

Phe

val

135

Arg

Val

Pro

Arg

Ala

215

Ala

Leu

Ser

Leu

FPhe

295

Pro

Phe

Gln

Ser

Ala

120

val

Ser

val

Gly

Ile

200

Ala

Val

Ser

val

Ala

280

Leu

Leu

Val

Ser

Gln

ES 2768 523 T3

val

Tyr

Gly

Vval

Ile

185

Pro

Ser

His

Gly

Gln

265

Asp

Asp

Tyr

Gly

Lys

345

Glu

Gly

Ala

Asn

Cys

170

Asp

Glu

Ala

Ile

Asn

250

Lys

val

Thr

Lys

Leu

330

Trp

Glu

Phe

Gly

Asp

155

Asn

Ala

Pro

Val

Ala

235

Ala

Asp

Ile

Ser

His

315

Pro

Ile

Met

76

Gly

Leu

140

Ala

Gly

Trp

Phe

Asp

220

Ser

Ile

Gly

Leu

Gly

300

Ile

Trp

Ala

Met

Leu

125

vVal

Ala

His

Pro

Arg

205

Ile

Arg

Asp

Thr

His

285

Ile

Phe

Lys

Gly

Ala

Asn

Glu

Ile

Tyr

Gly

130

Asp

Ser

Ser

Asn

val

270

Cys

Val

Pro

Val

Ala

350

Asp

Glu

Asp

Asp

Thr

175

Lys

Gln

Met

val

Met

255

Ile

Thr

Thr

Pro

Leu

335

Leu

val

Leu

Glu

Val

160

Glu

His

Val

Asp

Glu

240

Trp

Phe

Gly

Val

His

320

Pro

Ser

Ser



355

Ala Phe

370

His Asn

385

Gly
Met

Leu

Trp Leu

Tyr

Leu

Tyr

Lys

Ala

Leu Ser

Ala Asp

Leu

Ser

360

Glu
375

Ala

Gln val

390

His
405

Cys

Leu
420

Phe

Leu Glu

435

Met
450

Lys

Tyr
465

Arg

Asp Phe

<210>19
<211> 1444
<212> ADN

Tyr

Asp

Ala

Glu Ala

Lys Trp

Val

Leu

Cys

Thr

Glu

His Phe

Asp

Gly

Ile
440

Gly

Ala
455

Lys

Asp Glu

470

Gly Cys

485

<213> Vitis vinifera

<400> 19
ctctactatc

atcggggctg
gtegttgtet
gagacggate
tccctecgea
actggtgaac
ctcaaggatt
gtttatgetg
gcggecaattyg
gagcccagte

cacaattatc

ttcocecatgge
gcgetgecgg
tcgagceggga
cacttggete
ccaacctcec
cacataggga
ttgeggttgg
gtttggtega
atgtggagga
ttgecagaaat

gtattecctga

Arg

Leu Asn

gcocctoeate
tttagtegee
acgccaagtg
cgaccogtet
tagagaggtc
ccccagaagg
gtttggactc
ggatgagaag
gatttttgat
tcctggeatt

gccctttega

ES 27685

Ser Asp Thr

Asn
395

Asn

Ser Tyr

410

Trp

Ile
425

Leu Gln

Pro Gly Val

Asn Lys Lys

Met
475

Asp Leu

Ala
490

Gly Gly

tccetgttea
gccegtgage
ggtgggacct
cgacacatag
atgggttttc
tttcecgggte
aatgaattaa
tggagggtga
gctgtggttg
gatgcatggce

gatcaggttg

77

23 T3

365

Pro
380

Lys
Ser Tyr
Ser

Leu

Phe Glu

His Tyr

Ile Ser

Leu

Tyr

Thr

Gly
400

Lys Val

415

Asp Asp

430

Glu Glu

445

val
460

Arg

Leu Glu

Asp Asn

aatcacgtga
teccgeegtga
gggtctacac
tccactececag
tggactacce
accgagaggt
tcegettega
agtctagaag
tttgcaatgg
caggaaagca

tagttttgat

Trp

Pro

Ala

Arg Lys

Asp Lys

Gln Lys

480

cgttgeegte
aggccacaag
gcccacagtg
cctetacgee
cttegtatee
ctegetttat
gacggaggta
cggaaacgat
ccattacaca
tatgcatagt

agggggtget

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660



gcaagtgctg
tctagatcag
tggectteate
agtgtggtte
cttgacacca
attttteccac
ccttteccea
ggactcccat
gcttetgaca
gattggettg
gaagcaactg
gaagacttaa
gacaattgaa
aaga

<210> 20

<211> 457
<212> ADN

tcgacatcte
ttgaggctgg
ctatgataga
ttgectgatgt
gtggaattgt
cacatttgge
tgtttgaatt
cgcaggagga
caccaaagca
ccttggaatg
ccaagaacaa
tgttggaagce

accaacctce

<213> Vitis vinifera

<400> 20

tatggacatt
aatcttgaaa
aagtgtccag
aattctgcac
gactgtggat
tccagggett
ccaaagcaaa
gatgatggca
ctacactcac
cgggattcca
gaaggtccga
tcagaaggac

cctacaaaat

ES 2768 523 T3

gctcaagttg
aagttatctg
aaagatggta
tgcacgggat
gacaatcgtg
tectttgttg
tggatagcag
gatgtttecag
aacttggetg
ggcgttgaag
ccagacaaat
ttegectggat

aagcaatgaa

ctaaagcagt
gcaatgcecat
ctgtgatatt
acaagtatca
tgggacctet
gtttgececatg
gtgctctete
ccttttattt
attctecagtt
aatggagaaa
accgcgacaa
gccegectgaa

daaaaaaaaaa

tcatattgea
tgataacatg
ttatgatggg
tttecetttt
atacaagcat
gaaggtccte
aggtcggatt
gtcactagaa
tgagtatgat
gaaaatgtat
atgggaagat
tggggctggt

aagcccgata

Met

1

Gly

Gly

Trp

Ser

65

Leu

Gly

Ala

Ala

His

vVal

50

Arg

Pro

Glu

Pro

Gly

Lys

35

Tyr

His

Arg

Pro

Ser

Ala

20

vVal

Thr

Ile

Glu

His
100

Ile

Ala

val

Pro

val

Val

85

Arg

Ser

Gly

val

Thr

His

70

Met

Asp

Leu

Leu

Phe

val

55

Ser

Gly

Pro

Phe

Vval

Glu

40

Glu

Ser

Phe

Arg

Lys

Ala

25

Arg

Thr

Leu

Leu

Arg
105

Ser

10

Ala

Glu

Asp

Tyr

Asp

90

Fhe

Arg

Arg

Arg

Pro

Ala

75

Tyr

Pro

78

Asp

Glu

Gln

Leu

60

Ser

Pro

Gly

Vval

Leu

vVal

45

Gly

Leu

Phe

His

Ala

Arg

30

Gly

Ser

Arg

Val

Arg
110

val

15

Arg

Gly

Asp

Thr

Ser

95

Glu

Ile

Glu

Thr

Pro

Asn

80

Thr

Val

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1444



Ser

Ile

Lys

145

Glu

Pro

val

Ile

225

Ala

Leu

Tyr

Tyr

Asp

305

Leu

Phe

Gly

Leu

Arg

130

Trp

Glu

Arg

His

val

210

Ala

Gly

His

Asp

Lys

290

Asp

Ala

Pro

Arg

Tyr

115

Phe

Arg

Ile

Leu

Ser

195

Leu

Gln

Ile

Pro

Gly

275

Tyr

Asn

Pro

Met

Ile
355

Leu

Glu

Val

Phe

Ala

180

His

Ile

vVal

Leu

Met

260

Ser

His

Arg

Gly

Phe

340

Gly

Lys

Thr

Lys

Asp

165

Glu

Asn

Gly

Ala

Lys

245

Ile

val

Phe

val

Leu

325

Glu

Leu

Asp

Glu

Ser

150

Ala

Ile

Tyr

Gly

Lys

230

Lys

Glu

vVal

Pro

Gly

310

Ser

Phe

Pro

Phe

Val

135

Arg

Val

Pro

Arg

Ala

215

Ala

Leu

Ser

Leu

Phe

295

Pro

Phe

Gln

Ser

Ala

120

Val

Ser

Val

Gly

Ile

200

Ala

val

Ser

Val

Ala

280

Leu

Leu

val

Ser

Gln
360

ES 2768 523 T3

Vval

Tyr

Gly

Val

Ile

185

Pro

Ser

His

Gly

Gln

265

Asp

Asp

Tyr

Gly

Lys

345

Glu

Gly

Ala

Asn

Cys

170

Asp

Glu

Ala

Ile

Asn

250

Lys

val

Thr

Lys

Leu

330

Trp

Glu

Phe

Gly

Asp

155

Asn

Ala

Pro

val

Ala

235

Ala

Ile

Ser

His

315

Pro

Ile

79

Gly

Leu

140

Ala

Gly

Trp

Phe

Asp

220

Ser

Ile

Gly

Leu

Gly

300

Ile

Trp

Ala

Met

Leu

125

Val

Ala

His

Pro

Arg

205

Ile

Arg

Asp

Thr

His

285

Ile

Phe

Lys

Gly

Ala
365

Asn

Glu

Ile

Tyr

Gly

190

Asp

Ser

Ser

Asn

Val

270

Cys

val

Pro

val

Ala

350

Asp

Glu

Asp

Asp

Thr

175

Lys

Gln

Met

val

Met

255

Ile

Thr

Thr

Pro

Leu

335

Leu

val

Leu

Glu

Val

160

Glu

His

val

Asp

Glu

240

Phe

Gly

Val

His

320

Pro

Ser

Ser



10

Ala Phe

370

His Asn

385

Glu Cys

Ala

Thr

Trp Glu

Tyr

Leu

Gly

Ala

Asp

Leu Ser

Ala Asp

Leu

Ser

Glu
375

Ala

Gln Phe

390

Ile Pro

405

Lys Asn

420

Glu Asp

435

Cys Arg

450

<210> 21
<211> 1674
<212> ADN

Leu

Asn Gly

<213> Vitis vinifera

<400> 21
ctccacttte

atcggggctg
gtcogttgtet
gagacggatc
tececetecogea
actggtgaac
ctcaaggatt
gtttatgetg
gcggecaattyg
gagccecgte
cacaattatc
gcaagtgctg
tectagatcag
tggcttcate

agtgtggtte

cttgacacca

ttccecatgge
gcgectgeegyg
tcgageggga
cacttggecge
ccaaccteccce
ctcataggga
ttgtggttgg
gtttggttga
atgtggagga
ttgcagaaat
gtactcctga
ttgacatcte
ttgaggetgg
ctatgataga
ttgctgatgt

gtggaattgt

Gly

Lys

Leu Met

Ala

Val Glu

Lys Val

Leu
440

Gly
455

Asp

gccctecate
tttagttgee
acgccaagtg
cgaccegtet
cagagaggtc
ccccagaagg
gtttggacte
ggatgagaag
gatttttgat
tectggeatt
gcectttega
tatggacatt
aatecttggaa
aagtgtccag

aattctgecac

gactgtggat

ES 2768 523 T3

Ser Asp

Glu Tyr

Thr

Asp

Pro
380

Lys

Asp Trp

395

Glu
410

Arg Pro

425

Glu Ala

Asn

tcectgttea
gcccgtgage
ggtgggacct
cgacacatag
atgggttttce
tttececgggte
aatgaattaa
tggggagtga
gctgtggttg
gatgcatgge
gatcaggttg
gctcaagttg
aagttatetg
aaagatggta
tgcacgggat

gacaatcgtg

80

Arg

Asp

Gln

Lys Lys

Lys Tyr

His

Leu

Met

Arg

Tyr Thr

Ala Leu

400

Tyr Glu

415

Asp Lys

430

Lys Asp

445

aatcacgtga
tccgeegtga
gggtctacac
tccactccag
tggactaccc
accgagaggt
tcegettega
agtctagaag
tttgcaatgg
caggaaagca
tagttttgat
ctaaagcagt
gcaatgctgt
ctgtgatatt
acaagtatca

tgggacctct

Phe

Ala Gly

cgttgeegte
aggccacaag
gcccacagtg
cctetacgee
cttegtatece
ctegetttat
gacggaggtg
cggaaacgat
ccattacaca
tatgcatagt
agggagtgcet
tcatattgca
tgataacatg
ttatgatggg
ttteccetttt

atacaagcat

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960



attttteccac
cctttececea
ggactecccat
gcttectgaca
tcttatataa
gtaatgttga
ttggaatgeg
aagaataaga
ttggaagcte
caacctcecece
gatattgtet

aataatcagc

<210> 22
<211> 457
<212> ADN

cacatttgge
tgtttgaatt
cgcaggagga
caccaaagca
gtgggttagg
aactgttett
ggattccagg
aggtccgace
agaaggactt
tacaaaataa
tggttgagte

catagcgtag

<213> Vitis vinifera

<400> 22
Met Ala
1

Gly Ala

His

Gly

VvVal
50

Trp

Ser
65

Arg

Pro

Gly

Glu

Ser Leu

Pro

Gly

Lys

35

Tyr

His

Arg

Pro

Tyr

Ser Ile

Ala
20

Ala

val

val

Thr

Pro

Ile Val

Ser

Gly

val

Thr

His

teccagggett
ccaaagcaaa
gatgatggca
ctacactcac
atactgtcat
ggatgctatt
cgttgaagaa
agacaaatac
cgoccagatge
gcaatgaaaa
attcattgtt

ataatttttt

Phe

Leu Val

Phe Glu

40

val
55

Glu

Ser Ser

70

Glu Val

His
100

Arg

Leu Lys

115

Met

Asp

Asp

Gly Phe

Pro Arg

Phe Val

120

ES 2768 523 T3

tectttgttg
tggatagcag
gatgtttcag
aacttggectg
tttcattttt
ttgecagtttyg
tggagaaaga
cgcgacgaat
cgoccgaatyg
aaaaaaaaaa
cttctettga

tttttatage

Ser
10

Lys Arg

Ala Ala

25

Arg

Arg Glu

Thr Asp Pro

Ala
75

Leu Tyr

Leu Asp Tyr

Arg Phe Pro

105

Val Gly Phe

81

gtctgectatg
gtgctctete
cettttattt
attctcaggt
cttactggtt
agtatgatga
aaatgtatca
gggaagatga
ggggtggcga
gcccgataaa
gacttgaggt

gattgttttg

Asp Val Ala

Glu Leu Arg

30

Gln val

45

Gly

Leu Ala

60

Gly

Ser Leu Arg

Pro Phe Val

Gly His Arg

110

Leu
125

Gly Asn

gaaggtccte
aggtcggatt
gtcacgagaa
aaatttgagc
atctctcaaa
ttggcttgee
agcaactgct
agacttaacg
caattgaaac
gatggatctg
atattaattg

ateg

val
15

Ile

Arg Glu

Gly Thr

Asp Pro

Thr Asn

80

Ser Thr

Glu

Val

Glu Leu

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1674



Ile

Lys

145

Glu

Pro

val

Ile

225

Ala

Tyr

Tyr

Asp

305

Leu

FPhe

Gly

Ala

Arg

130

Trp

Glu

Arg

His

val

210

Ala

Gly

His

Asp

Lys

290

Asp

Ala

Pro

Arg

Phe

Phe

Gly

Ile

Leu

Ser

195

Leu

Gln

Ile

Pro

Gly

275

Tyr

Asn

Pro

Met

Ile

355

Tyr

Glu

val

Phe

Ala

180

His

Ile

Val

Met

260

Ser

His

Arg

Gly

Phe

340

Gly

Leu

Thr

Lys

165

Glu

Asn

Gly

Ala

Glu

245

Ile

val

Phe

Val

Leu

325

Glu

Leu

Ser

Glu

Ser

150

Ala

Ile

Tyr

Ser

Lys

230

Lys

Glu

Val

Pro

Gly

310

Ser

Phe

Pro

Arg

val

135

Arg

Val

Pro

Arg

Ala

215

Ala

Leu

Ser

Phe

295

Pro

Phe

Gln

Ser

Glu

val

Ser

val

Gly

Thr

200

Ala

Val

Ser

val

Ala

280

Leu

Leu

val

Ser

Gln

360

Ala

ES 2768 523 T3

Tyr

Gly

Val

Ile

185

Pro

Ser

His

Gly

Gln

265

Asp

Asp

Tyr

Gly

Lys

345

Glu

Ser

Ala

Asn

Cys

170

Asp

Glu

Ala

Ile

Asn

250

Lys

Val

Thr

Lys

Leu
330

Trp

Glu

Asp

Gly

Asp

155

Asn

Ala

Pro

val

Ala

235

Ala

Asp

Ile

Ser

His

315

Leu

Ile

Met

Thr

82

Leu

140

Ala

Gly

Tzrp

Phe

Asp

220

Ser

Val

Gly

Leu

Gly

300

Ile

Trp

Ala

Met

Pro

val

Ala

His

Pro

Arg

205

Ile

Arg

Asp

Thr

His

285

Ile

Phe

Lys

Gly

Ala

365

Lys

Glu

Ile

Tyr

Gly

190

Asp

Ser

Ser

Asn

val

270

Cys

val

Pro

Val

Ala

350

Asp

His

Asp

Asp

Thr

175

Lys

Gln

Val

Met

255

Ile

Thr

Thr

Pro

Leu

335

Leu

val

Tyr

Glu

val

160

Glu

His

Val

Asp

Glu

240

Phe

Gly

val

His

320

Pro

Ser

Ser

Thr



10

15

370
His Asn
385

Glu Cys

Ala Thr

Trp Glu

Leu

Gly

Ala

Asp

Ala Asp

Ser

375

Gln Phe

390

Ile Pro

405
Lys Asn
420

Glu Asp

435

Cys Arg

450

<210> 23
<211> 887
<212> ADN

Pro

Asn Gly

<213> Gossypium hirsutum

<400> 23
ctagatcagt

attccatgat
tgcttgetga
caaaaggcat
ccccagecett
ccttatttga
catcacaaaa
gtataccaaa
ttgctacaca
ctteggagaa
tggtttcaga
aaaaaataaa
caacccgggt
gatgaaagtc

gagaatcaac

<210> 24
<211> 217
<212> PRT

ggcggatgaa
agatcatgca
tctcattatg
tgtgactgtg
agcccecatac
gtttcaaage
ggaaatgatg
acggtatact
atgtggttge
tcggegtett
agcttatgag
aataaaaatc
ctgtaccgtg
tcgatataca

tatatgaatt

<213> Gossypium hirsutum

<400> 24

Gly

Lys

Leu

Gly

Val Glu

Lys Val

Glu

Glu

Arg

ES 2768 523 T3

395

410

425

Thr Leu

440

Gly
455

Asp

acgtatatga
catgaggatg
cactgcactg
gacgataatc
ctttecattta
aaatggatag
gaagatattc
cattgecattg
caaggtgttg
ctaccagaga
gattteatta
aatttacaat
gcagggtact
taaatctage

ttattgaata

Glu

Asn

aacagcctgg
gcatggtggt
ggtacaagta
gtcttggacc
ttgggatace
ccggtatttt
aagcatttta
gtcaatctca
aaaaatggag
tgtaccgtga
agtaccctte
ggtgaaggat
attctaccac
acaagagtta

adadaaaaada

83

380

Tyr Asp Asp Trp Leu

Trp Arg Lys Lys Met

Pro Asp Lys Tyr Arg

430

Ala Gln Lys Asp Phe

445

ttacgataat
tttccgaaat
tecacttcecct
actatacaag
atggaagatt
gtccggtegt
ctcggcactt
ggttgaatac
agaagcaatg
tgaatgggat
agcatcaaac
gtcattcacce
tagaccactg
ctaaacgaag

aaaaaaa

Ala Leu
400

Tyr Gln
415

Asp Glu

Ala Arg

ttgtggttece

gggaaaacag
ttccttgaca
cacgtctttce
gttectttee
attacactte
gaagattcta
aataattgge
tattctatgg
gatcaccace
ctttagagac
ctgttgtata
gtgcttgtge

agaattgaag

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

887



Arg Ser Val Ala Asp Glu Thr

Leu Trp Phe His Ser Met Ile
20

Val Phe Arg Asn Gly Lys Thr

Thr Gly Tyr Lys Tyr His Phe
50 55

Thr Val Asp Asp Asn Arg Leu
65 70

Pro Ala Leu Ala Pro Tyr Leu
85

Val Pro Phe Pro Leu Phe Glu
100

Leu Ser Gly Arg Ile Thr Leu
115

Ile Gln Ala Phe Tyr Ser Ala
130 135

Tyr Thr His Cys Ile Gly Gln
145 150

Ala Thr Gln Cys Gly Cys Gln
165

Tyr Ser Met Ala Ser Glu Asn
180

Asp Glu Trp Asp Asp His His
195

Ile Lys Tyr Pro Ser Ala Ser
210 215

<210> 25
<211> 1262
<212> ADN
<213> Zea mays

<400> 25

atggaatgtt gttgctggge tggctacagt acagtacagg tgcaggettc attcctccag

Tyr

Asp

Val

40

Pro

Gly

Ser

Phe

Pro

120

Leu

Ser

Gly

Arg

Leu

200

Asn

ES 2768 523 T3

His

25

Leu

Phe

Pro

Phe

Gln

105

Ser

Glu

Gln

Val

Arg

185

val

Leu

Lys

10

Ala

Ala

Leu

Ile

90

Ser

Gln

Asp

Val

Glu

170

Leu

Ser

Gln

His

Asp

Asp

Tyr

75

Gly

Lys

Lys

Ser

Glu

155

Lys

Leu

Glu

84

Pro

Glu

Leu

Thr

60

Lys

Ile

Trp

Glu

Ser

140

Tyr

Trp

Pro

Ala

Gly

Asp

Ile

45

Lys

His

Pro

Ile

Met

125

Ile

Asn

Arg

Glu

Tyr
205

Tyr

Gly

Met

Gly

val

Trp

Ala

110

Met

Pro

Asn

Glu

Met

150

Glu

Asp

15

Met

His

Ile

Phe

Lys

95

Gly

Glu

Lys

Trp

Ala

175

Tyr

Asp

Asn

val

Cys

val

FPro

80

Ile

Ile

Asp

Arg

Leu

160

Met

Arg

Phe

€0



tggcggegga
ggaggacgag
gttggcgatg
cgaataactg
acacggctet
gcctegeegt
agggccatge
cgcctecege
catcgetecyg
ctggegecge
acctggaggce
tgctecagtgt
ataaggggag
cggagccacg
ggccatccac
gcagctegte
aatgaatact
cggcatacce
gtggattgga
gagactgtte

ca

<210> 26
<211> 176
<212> PRT

caacgccgaa
acgggcccta
ttgcegtgac
gcagtagaag
cctgtectecg
cgtcggegeg
gcecegtegte
cacgtcctece
caccaacctyg
gggctccega
gttegegege
gaggagggaa
cggcgaggag
cctegeegte
cagtcgaaga
ctgagagtta
tcaagaaatt
gaggctgatce

tacacttctg

tggtagtaaa

<213> Zea mays

<400> 26

cagacagaag
ggcacaccac
gtctteccagg
ccgagaaggt
ctgeecegete
ggcgcggcgyg
ttcgagegeg
gacccgeteg
ccacgcgaga
gacccecgec
cggttegace
gacggaggga
gagttctatg
attccegttt
atggaggaag
ccgtgatgaa
cttgtaaatt
tcaactgcaa
ggttagcatt

caatcttgta

ES 2768 523 T3

aatactgtag
gcaatcagce
gaggagaagc
aggeccegete
cacctcccte
gcctggttge
cegecgecegt
gcgccgegge
ccatgggett
ggtttccegg
tgectcegget
ggtgggctgt
atgcegtegt
gagtatgatg
cagatgtatg
tgggatgacg
ctttecttact
tatgcaaata

tcatcgatca

gtaaactgtg

agaagatcgt
gcccegagece
caacatcaca
gttccaacat
catgccgteg
cgcccgegag
tgggggcact
gacgcattce
cctegactte
gcacgaggag
cgteegette
gacgtcgagg
ggtctgcaat
attggctege
ctgtaactte
agcatctggt
attctcatce
tgaataacca
ttcgatcgat

gattggtcat

cgcacccace
cecegeeccgaeg
aactccacga
cacaaactce
gctteeoctee
ctacgecgeg
tggctctaca
agcctctacg
ceccttegecy
gtgctccget
gagacggagyg
aagctcgggg
ggtcactaca
tgagcaatgt
aatgaacaag
ggccgaagca
catattcttt
tttaagtgat
gtatatatat

caattaacaa

Met Pro Ser Ala Ser Leu Arg Leu Ala Val Val Gly Ala Gly Ala Ala

1

5

10

15

Gly Leu Val Ala Ala Arg Glu Leu Arg Arg Glu Gly His Ala Pro Val
25

20

30

Val Phe Glu Arg Ala Ala Ala Val Gly Gly Thr Trp Leu Tyr Thr Pro

35

40

85

45

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1262



Ala
50

Pro

Leu
65

Tyr

Leu

Asp

Phe

Arg

Arg

val
130

Ser

Leu
145

Gly

val Cys

<210> 27
<211> 1359
<212> ADN

Thr

Ala

Phe

Pro

Phe

115

Arg

Asp

Asn

Ser Ser

Ser Leu

70

Phe
85

Pro

Gly His

100

Asp Leu

Glu

Arg

Lys Gly

Asp

Arg

Ala

Glu

Leu

Asp

Ser

Pro Leu

55

Thr Asn

Ala

Gly

Glu Val

Gly

Leu

Ala

Leu

ES 2768 523 T3

Ala Ala

Pro Arg

75

Ala
90

Gly

Arg Tyr

105

Leu
120

Arg

Gly
135

Gly

Gly Glu

150

His
165

Gly

<213> Populus trichocarpa

<400> 27
atgcaaacat

googeceggtt
gagaaagata
cttgggctag
aacttgeocga
gggagcgacc
gcaagggagt
atggttgata
gatgatctge
cctegtattg
aactatcgta
agtgctattg

agatcagttg

caaatgctac
tagtggegge
gccaaattgg
acccgacccyg
gagagtegat
ctagaaggtt
ttgggattga
atgagaaatt
tagatgaggt
ctgaaatcce
ctcctgaact
atttatcecet

ccaatgatac

Tyr

Thr Glu

ttcgetecace
acgtgagete
tgggacatgg
acacatcgtce
gggctttatg
ccogggteat
agaaatggtg
gaaagtgaag
ttttgatget
tggcatcaac
cttcaaggat
tgagattggt

atatgaaaag

val

Arg

Glu

Pro

Arg Phe

Trp Ala

Glu Phe

155

Arg Leu

170

tctcgeccacg
cggcgtgaag
gtgtacacte
cacaccagtt
gattateceat
gcagaagtgt
aggtttgagt
tgtaaaagga
gttgttgttt
ttgtggeeeg
aaagttgtaa
ggaattgececa

cgggctgaat

86

Ala Thr

60

His

Glu Thr Met

Ser Arg Asp

Glu Ala

110

Leu

Thr
125

Glu Glu

Val Thr

140

Ser

Tyr Asp Ala

Ala Val Ile

tagctgteat
gtcaccaagt
cacaggtcga
tatacaagtc
tegtgacceg
tgaagtatct
gtgaagtggt
tgagacctga
gtaatggaca
gaatgcaaat
ttttaattgg
aagaggtgca

gtgataatat

Ser Ser

Phe
80

Gly

Pro
95

Arg

Phe Ala

val Leu

Arg Lys

Val val

160

Pro Val

175

cggtgcegge
ggttgtettt
aaccgaccect
ccteccggace
agcgggtgaa
gcaagatttt
tagtgtggag

tggtggtgat

tttcacatac
acatagccat
cagttctgca
cattgcatet

atggctacat

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780



tctatgataa
gtegetgata
aatggcattg
cccatttttg
atctttgaaa
tcacaagagqg
gtgectaage
gcttcectetgt
gccaagagat
gtcttgeoaag

<210> 28
<211> 452
<212> PRT

aaagcgcaca
ttattectgea
tgactgtgga
ccccegeaget
ttcaaagcaa
acatgatgga
atcacactca
gtecaatgtcc
tgaacgccaa

cctgtgaaga

<213> Populus trichocarpa

<400> 28
Met Gln Thr
1

Ile Gly Ala

Glu Gly His

35

Thr val

Trp
50

Pro Thr

65

Arg

Asn Leu Pro

Ala Gly

Val Leu Lys

115

val
130

Arg

Ser

Gly Ala

20

Gln Val

Tyr Thr

His Ile

70

Glu
85

Arg

Glu
100

Gly
Leu

Tyr

Phe Glu

Ala

Ala

Val

Pro

val

Ser

Ser

Gln

Cys

taaagatggt
ttgcacaggg
tgacaatcgt
tteoectttgte
gtggatttct
agatgttaac
tagcatgggg
ttgectttgaa
cccaaagaca

tttcagcaaa

Gly Leu

Thr Ser Leu

val

ES 2768 523 T3

tetgtggett
tacaagtatt
gttggaccac
ggactacect
ggtgttctat
accttctact
gacacaatga
gaatggagag
tttecgegatg

tacatctga

Thr
10

Ser

Ala Ala

25

Val Phe

40

Gln
55

val
His Thr
Met

Gly

Asp Pro

Glu

Glu

Ser

Phe

Arg

Lys Asp

Thr Asp

Leu Tyr

75

Met
90

Asp

Arg Phe

105

Phe
120

Asp

Glu
135

val

Ala

val

Arg Glu

Ser Val

87

tececgagatgg
acttcccatt
tctacaagcea
acaggagttt
ctgatcgaat
cgacacttga
ttgactacaa
tacaaatgtt

aatgggaaga

Arg His Val

Glu Leu

30

Arg

Gln
45

Ser Ile

Pro Leu

60

Gly

Lys Ser Leu

Tyr Pro Phe

His
110

Pro Gly

Phe Gly Ile

125

Glu
140

Met Val

taacactatc
cctcaaaace
tgtttteccca
accttteceeca
tgtgctcect
agattctggt
tgcttgggtt
ctatgaaacg

tgacaacctg

Ala
15

val
Arg Arg
Gly Gly
Leu

Asp

Thr
80

Arg

Val
95

Thr
Ala Glu
Glu

Glu

Asp Asn

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1359



Glu

145

Asp

His

Pro

Lys

Leu

225

Arg

Ile

Thr

Thr

305

Pro

Leu

Leu

vVal

His

Lys

Asp

Phe

Gly

Asp

210

Ser

Ser

Trp

Phe

Gly

290

val

Ile

Pro

Ser

Asn

370

Thr

Leu

Leu

Thr

Met

195

Lys

Leu

Val

Leu

Arg

275

Tyr

Asp

Phe

Phe

Asp

355

Thr

His

Lys

Leu

Tyr

180

Gln

Val

Glu

Ala

His

260

Asp

Lys

Asp

Ala

Pro

340

Arg

Phe

Ser

val

Asp

165

Pro

Ile

val

Ile

Asn

245

Ser

Gly

Tyr

Asn

Pro

325

Ile

Ile

Tyr

Met

Lys

150

Glu

Arg

His

Ile

Gly

230

Asp

Met

Asn

Tyr

Arg

310

Gln

Phe

Vval

Ser

Gly

Cys

val

Ile

Ser

Leu

215

Gly

Thr

Ile

Thr

Phe

295

Val

Leu

Glu

Leu

Thr

375

Asp

Lys

Phe

Ala

His

200

Ile

Ile

Tyr

Lys

Ile

280

Pro

Gly

Ser

Ile

Pro

360

Leu

Thr

ES 2768 523 T3

Arg

Asp

Glu

185

Asn

Gly

Ala

Glu

Ser

265

val

Phe

Pro

Phe

Gln

345

Ser

Glu

Met

Met

Ala

170

Ile

Tyr

Ser

Lys

Lys

250

Ala

Ala

Leu

Leu

Val

330

Ser

Gln

Asp

Ile

Arg

155

val

Pro

Arg

Ser

Glu

235

Arg

His

Asp

Lys

Tyr

315

Gly

Lys

Glu

Ser

Asp

88

Pro

val

Gly

Thr

Ala

220

val

Ala

Lys

Ile

Thr

300

Lys

Leu

Trp

Asp

Gly

380

Tyr

Asp

val

Ile

Pro

205

Ser

His

Glu

Asp

Ile

285

Asn

His

Pro

Ile

Met

365

val

Asn

Gly

Cys

Asn

190

Glu

Ala

Ile

Cys

Gly

270

Leu

Gly

val

Tyr

Ser

350

Met

Pro

Ala

Gly

Asn

175

Leu

Leu

Ile

Ala

Asp

255

Ser

His

Ile

Phe

Arg

335

Gly

Glu

Lys

Trp

Asp
160

Gly

Trp

Phe

Asp

Ser

240

Asn

val

Cys

val

Pro

320

Ser

Val

Asp

His

Val



385

Ala

Phe

Asp

Ser Leu

Tyr Glu

390

405

420

435

Ser Lys

450

<210> 29
<211> 1395
<212> ADN

Tyr

Ile

<213> Populus trichocarpa

<400> 29
atgcaagcat

gecggtetgg
aaagatgacc
gggcttgacce
ttgeccaaggg
agagacccga
agggaatttg
attgatagtg
ggtgatgatt
acccaaccte
agccacaact
tctgegageg
gctecgtagat
tggetteatt
agtgttatcc
ctgaaaactg
gttttececte
cctttecccaa

gecteotteocott

caccgaattt
tggctgeacyg
aagttggtgg
taaceccgace
agacgatggg
gaaggtttece
ggattgaaga
ggaaatggaa
ttgectgatca
gtategectga
atcgtattcc
ctgctgatat
cggctgtaga
ccacgataga
tagctgacgt
atggcatcgt
caatcttgge
cgttegaagt

cacaagagga

440

gctctectee
tgagctecac
tectetggatg
tgttgttcac
ttttatggac
gggtcataga
gatggtaagg
agtgaagtca
tgaggatttt
aattecctgge
tgageccttte
atccgtggaa
tgatgataca
aagagcatgt
tattctgcecac
gactgtggat
ccegtggett
tcaaagcaag

catggtggaa

ES 2768 523 T3

395

410

caccacgtcg
cgagagggtc
tacgatccce
tcaagtctct
taccegtttg
gaagtgttga
tttgggtgtg
aaaaggaaga
gatgctgttyg
atcaatttgt
agggatcaaa
attgctggac
tacgaaaaaa
gaagatggta
tgcaccgggt
gacaatcgtg
tecctttgteg
tggattgetg

gatgttaaga

89

400

Cys Gln Cys Pro Cys Phe Glu Glu Trp Arg Val Gln Met

415

Thr Ala Lys Arg Leu Asn Ala Asn Pro Lys Thr Phe Arg
425

430

445

ccgtgatcgg
acaaagtggt
gtgtagaacc
acgagtctcet
tgacccgaga
tgtatttgca
aggtggtgaa
gacttgatga
ttgtttgegt
ggccggggaa
tcataatttt
ttgccaaaga
agcctggata
ctgtcatttt
acaaatatgg
tggggccatt
ggatacccta
gtgttttatc

tcetactacte

Glu Trp Glu Asp Asp Asn Leu Val Leu Gln Ala Cys Glu Asp Phe

ggcaggagcc
ggtctttgag
cgaccctete
caggaccaac
gggtgaggga
ggattatgecec
tgtagagatg
taatgataga
tggacattac
gcagatacac
gataggagct
ggttcacatt
tgataacata
ccgagatgge
cttecctttt
gtacaagcat
ttggacttte
aggtcgaatt

tgaacttgaa

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140



ES 2768 523 T3

gcttetggtg tacctaageca tcacactcat aacttagete
atgtggettg cctececagtg tcagtgttceca tgetttgaag
catgaaattc ttaagaactg gcgtgccagg ccaaatatgt
gaccacctga tcttgcaage ccatgaagac ttcaacagac

aatggtcata tctga

<210> 30

<211> 464

<212> PRT

<213> Populus trichocarpa

<400> 30
Met Gln Ala Ser Pro Asn Leu Leu Ser Ser His
1 5 10

Gly Ala Gly Ala Ala Gly Leu Val Ala Ala Arg
20 25

Gly His Lys Val Val Val Phe Glu Lys Asp Asp
35 40

Trp Met Tyr Asp Pro Arg Val Glu Pro Asp Pro
50 55

Thr Arg Pro Val Val His Ser Ser Leu Tyr Glu
65 70 75

Leu Pro Arg Glu Thr Met Gly Phe Met Asp Tyr
85 90

Glu Gly Glu Gly Arg Asp Pro Arg Arg Phe Pro
100 105

Leu Met Tyr Leu Gln Asp Tyr Ala Arg Glu Phe
115 120

Val Arg Phe Gly Cys Glu Val Val Asn Val Glu
130 135

Lys Trp Lys Val Lys Ser Lys Arg Lys Arg Leu
145 150 155

Gly Asp Asp Phe Ala Asp His Glu Asp Phe Asp
165 170

Val Gly His Tyr Thr Gln Pro Arg Ile Ala Glu

90

attctacaaa tgactacaac
aatggagaat tgaaatgtcce
atcgtgacga atgggacgac

gcatctcaaa caaagccagt

His Val Ala Val Ile
15

Glu Leu His Arg Glu
30

Gln Val Gly Gly Leu
45

Leu Gly Leu Asp Leu
60

Ser Leu Arg Thr Asn
80

Pro Phe Val Thr Arg
95

Gly His Arg Glu Val
110

Gly Ile Glu Glu Met
125

Met Tle Asp Ser Gly
140

Asp Asp Asn Asp Arg
160

Ala Val Val Val Cys
175

Ile Pro Gly Ile Asn

1200

1260

1320

1380

1395



Pro

Ala

225

Ala

Tyr

Gly

Gly

305

val

Tyr

Ala

val

Pro

385

Met

Ile

Met

Glu

Trp

Phe

210

Asp

Arg

Asp

Thr

His

290

Ile

Phe

Trp

Gly

Glu

370

Lys

Trp

Glu

Tyr

Asp
450

Pro

195

Arg

Ile

Arg

Asn

val

275

Cys

val

Pro

Thr

val

355

Asp

His

Leu

Met

Arg
435

Phe

180

Gly

Asp

Ser

Ser

Ile

260

Ile

Thr

Thr

Pro

Phe

340

val

His

Ala

Ser
420

Asp

Asn

Lys

Gln

val

Ala
245

Trp

Phe

Gly

val

Ile

325

Pro

Ser

Lys

Thr

Ser

405

His

Glu

Arg

Gln

Ile

Glu

230

val

Leu

Arg

Tyr

Asp

310

Leu

Phe

Gly

Ile

His

390

Gln

Glu

Trp

Arg

Ile

Ile

215

Ile

Asp

His

Asp

Lys

295

Asp

Ala

Pro

Arg

Tyr

375

Asn

Cys

Ile

Asp

Ile
455

His

200

Ile

Ala

Asp

Ser

Gly

280

Tyr

Asn

Pro

Thr

Ile

360

Tyr

Leu

Gln

Leu

Asp
440

Ser

ES 2768 523 T3

185

Ser

Leu

Gly

Asp

Thr

265

Ser

Gly

Arg

Trp

Phe

345

Ala

Ser

Ala

Cys

Lys
425

Asp

Asn

His

Ile

Leu

Thr

250

Ile

Val

Phe

Val

Leu

330

Glu

Leu

Glu

His

Ser

410

Asn

His

Lys

Asn

Gly

Ala

235

Tyr

Glu

Ile

Pro

Gly

315

Ser

Val

Pro

Leu

Ser

395

Cys

Trp

Leu

Ala

91

Tyr

Ala

220

Lys

Glu

Arg

Leu

Phe

300

Pro

Phe

Gln

Ser

Glu

380

Thr

Phe

Arg

Ile

Ser
460

Arg

205

Ser

Glu

Lys

Ala

Ala

285

Leu

Leu

val

Ser

Gln

365

Ala

Asn

Glu

Ala

Leu
445

Asn

190

Ile

Ala

Vval

Lys

Cys

270

Asp

Lys

Tyr

Gly

Lys

350

Glu

Ser

Asp

Glu

Arg
430

Gln

Gly

Pro

Ser

His

Pro

255

Glu

Vval

Thr

Lys

Ile
335

Trp

Asp

Gly

Tyr

Trp

415

Pro

Ala

His

Glu

Ala

Tle

240

Gly

Asp

Ile

Asp

His

320

Pro

Ile

Met

val

Asn

400

Arg

Asn

His

Ile



10

15

<210> 31
<211> 1680
<212> ADN

<213> Populus trichocarpa

<400> 31
tggggaccct

ggtcaccaca
aatcteeoege
gcteecggaga
atgggtgtac
aattcacteg
caaagattat
ccatecgagag
ggtgaggttt
gattgtgagg
tgttgacgag
tattgectcaa
tcgtactcecet
tgatgatata
agttgcggac
gatagaaagt
tgacattatt
cattgtgacc
tctggeecca
tgaacttcaa
tgaggagatg
caaacactac
tcagtgeggt
gagtaagcgg

ggaagcctac
tcaatggagg

gtcaacatct

tgattcgecag

<210> 32
<211> 459
<212> PRT

gctgacgcta
acaacaccaa
cacgtggegyg
gagggtcatg
aatccccgag
agcctetata
ccctttatag
gtgttgttgt
gatactgaag
tctaaaagga
gagatttatg
ataccaggga
gagggcttte
tccagagaaa
gaaacatatc
gtgecatgatg
ctacattgeca
atggatgaaa
tggectttecat
accaagtgga
atggaagatg
actcataatt
tgccecaggga

ctceggecag

ggggacttca
tgttegaagg

gaatttgtgg

ttotttacgt

<213> Populus trichocarpa

gcatttctca
tcaaacattt
tgatcggtge
atgttgtagt
tcgagceccega
gctcectecg
caaaaaatga
atttgcagga
tggttcatgt
aaataagtga
atgctgttgt
tcagttecatg
aagatcaagt
ttgctggagt
aagagcagcc
atggttetgt
ctgggtacaa
atcgtgtgge
ttgttgggtt
ttgctggtgt
ttaaagecett
tgggtggttg
tcgaagaatg
agatataccg

caaagtacac
ataggaaagg

gatcaatcat

gaataaagaa

ES 2768 523 T3

agtgtccaaa
atcaatgcca
cggagcegec
ctttgaaaga
cccgttaage
gaccaacctc
taaaaagaga
ttttgcaagt
ggggcctgtt
tgatgatagg
tatctgtaat
gccaggaaaa
ggcaattttg
tgctaaagag
tggatatgat
gatcttcaga
gtatcactte
cccectgtac
accgtggaag
tttatcaggt
ctatgagaca
tcagttecgag
gagaaggcaa
tgatgaatgg

ttgaaaaagt
aagacgataa

catcgttagtt

tcaatgaaga

92

aaaccgaact
ccacctcaac
ggectegtta
gacaaccaag
ctegaccega
ccaagagaag
gaccagagaa
gagtttggga
gaggataata
gaggttagtt
ggacattaca
cagatgcata
attggaagtt
gtccatgttg
aatatgtggc
aatgggagag
ccttttetag
aagcaagttt
gttgtceectt
catattgcac
ctagaatett
tacgacaact
atgtatgatg
gatgatgatg

tgaagcaaca
attattagge

aatttggact

tatccatatc

ctettegaca
ttecctecace
gtgcocccgtga
taggtggcac
atcgacgceat
taatgggttt
ggtttccggg
ttgaagaaat
ttggaaagtg
ttggatttga
ctgaaccteg
gccacaatta
cagctagtte
cctcaagate
ttcattctat
ttgtcegttge
acaccaatgg
ttccaccagt
ttecccttggt
ttecegtcace
ccaacaaace
ggcttgette
cagctagcaa
acctggtcett

gctgcatcte
tggecctaatt

tgtatttcca

catatatgaa

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500
1560

1620

1680



<400> 32

Met

1

Ile

Glu

Thr

Pro

65

Asn

Lys

Val

Asn
145

Asp

Ala

Pro

Gly

Gly

Trp

50

Asn

Leu

Asn

Leu

val

130

Ile

Arg

val

Pro

Ala

His

35

Vval

Arg

Pro

Asp

Leu

115

Arg

Gly

Glu

val

Pro

Gly

20

Asp

Tyr

Arg

Arg

Lys

100

Tyr

Phe

Lys

val

Ile
180

Gln

Ala

val

Asn

Ile

Glu

85

Lys

Leu

Asp

Trp

Ser

165

Cys

Leu

Ala

Vval

Pro

Ile

70

val

Arg

Gln

Thr

Ile

150

Phe

Asn

Pro

Gly

Val

Arg

55

His

Met

Asp

Asp

Glu

135

val

Gly

Gly

Pro

Leu

Phe

40

val

Ser

Gly

Gln

Phe

120

val

Arg

Phe

His

ES 2768 523 T3

Pro

Vval

25

Glu

Glu

Ser

Phe

Arg

105

Ala

val

Ser

Asp

Tyr
185

Ile

10

Ser

Arg

Pro

Lys

90

Arg

Ser

His

Lys

val

170

Thr

Ser

Ala

Asp

Asp

Tyr

75

Asp

Phe

Glu

val

Arg

155

Asp

Glu

Arg

Arg

Asn

Pro

60

Ser

Tyr

Pro

Phe

Gly

140

Lys

Glu

Pro

93

His

Glu

Gln

45

Leu

Ser

Pro

Gly

Gly

125

Pro

Ile

Glu

Arg

val

Leu

30

Val

Ser

Leu

Phe

His

110

Ile

val

Ser

Ile

Ile
190

Ala

15

Arg

Gly

Leu

Arg

Ile

95

Arg

Glu

Glu

Asp

Tyr

175

Ala

val

Arg

Gly

Asp

Thr

80

Ala

Glu

Glu

Asp

Asp

160

Asp

Gln



5

Ile

Tyr

Ser

225

Lys

Glu

Vval

Ala

Leu

305

Leu

val

Thr

Pro

Ser

385

Phe

Glu

Leu

Leu

Pro

Arg

210

Ser

Glu

Gln

His

Asp

290

Asp

Tyr

Gly

Lys

Glu

370

Ser

Glu

Glu

Arg

Glu
450

<210> 33
<211> 1347

Gly

195

Thr

Ala

val

Pro

Asp

275

Ile

Thr

Lys

Leu

Trp

355

Glu

Asn

Tyr

Trp

Pro
435

Ala

Ile

Pro

Ser

His

Gly

260

Asp

Ile

Asn

Gln

Pro

340

Ile

Met

Lys

Asp

Arg

420

Glu

Tyr

Ser Ser

Glu Gly

Ser Asp
230

Val Ala
245

Tyr Asp

Gly Ser

Leu His

Gly Ile
310

Val Phe
325

Trp Lys

Ala Gly

Met Glu

Pro Lys
390

Asn Trp
405

Arg Gln

Ile Tyr

Gly Asp

Trp

Phe

215

Asp

Ser

Asn

Vval

Cys

295

val

Pro

Val

Val

Asp

375

His

Leu

Met

Arg

Phe
455

Pro

200

Gln

Ile

Arg

Met

Ile

280

Thr

Thr

Pro

Val

Leu

360

val

Tyr

Ala

Tyr

Asp
440

Thr

ES 2768 523 T3

Gly

Asp

Ser

Ser

Trp

265

Phe

Gly

Met

val

Pro

345

Ser

Lys

Thr

Ser

Asp

425

Glu

Lys

Lys

Gln

Arg

Val

250

Leu

Arg

Tyr

Asp

Leu

330

Phe

Gly

Ala

His

Gln

410

Ala

Trp

Tyr

Gln

val

Glu

235

Ala

His

Asn

Lys

Glu

315

Ala

Pro

His

Phe

Asn

395

Cys

Ala

Asp

Thr

94

Met

Ala

220

Ile

Asp

Ser

Gly

Tyr

300

Asn

Pro

Leu

Ile

Tyr

380

Leu

Gly

Ser

Asp

His

205

Ile

Ala

Glu

Met

Arg

285

His

Arg

Trp

Val

Ala

365

Glu

Gly

Cys

Lys

Asp
445

Ser

Leu

Gly

Thr

Ile

270

val

Phe

val

Leu

Glu

350

Leu

Thr

Gly

Pro

Ser

430

Asp

His

Ile

val

Tyr

255

Glu

val

Pro

Ala

Ser

335

Leu

Pro

Leu

Cys

Gly

415

Lys

Leu

Asn

Gly

Ala

240

Gln

Ser

Val

Phe

Pro

320

Phe

Gln

Ser

Glu

Gln

400

Ile

Arg

Val



10

<212> ADN

<213> Glycine max

<400> 33
atgatgtcca

gcegecggec
gagaaagggg
ctgggtttag
aatctgtcte
gggagggatt
gctgetgaat
ttggatcagt
gagatttacg
atcceceggga
gagecccttte
tctegagata
gataagctag
gttcatgaag
atacattgca
gtagatgaca
tggetttett
agcaagtgga
gctaaagacg
actcataata
gtteccttcecta
ctgegaccceyg
caggattttg
<210> 34

<211> 448
<212> PRT

gcgeagtcac
tagtggegge
aggaagtggg
aggcgaagcyg
gggagagcat
ctcgaaggtt
ttgaaatcgg
gtggaaagtg
acgceccttat
ttaatgcatg
aagatcaagt
tcgeaacagt
gaaaggtgec
atggtacagt
cagggtacaa
accgtgtagg
ttgttgggtt
tagctggaat
ttgatgettt
tgggcattet
ttgaagaatg
agtcttaccyg

ccaattatet

<213> Glycine max

<400> 34

actcctgacg
tcgggagete
tggcatgtgg
gagattagtc
gagtttccga
ccocgggtcac
agaattggtg
gaggctgact
catttgecaac
gccagggaag
tgtagttcta
tgctaaagaa
tggeccatgag
ggtttttcaa
gtatgatttt
accactctac
gccttggaag
cttgtetaat
ttactcatca
tcagtgggac
gagaaggcaa
tgacgagtygg

cacttga

ES 2768 523 T3

ccgcgecacqg
cggcgagaagqg
gtgtacagtc
cactcgagce
gattaccctt
agagaggtgt
aggtttggaa
tcaacatcac
ggccattacg
cagatgcata
attggtagtt
gtccacattg
aatatgtgge
gatggaaatg
cccttecttg
aaacatgttt
gttgctecct
cgcattgeac
cttgaagecet
tacaataact
atgtatatag

gacgatgatg

95

tggecagtgat
ggcatcgegt
cggaggtgga
tctacgatte
tcaggaggag
tactgtactt
cggaggtttt
cccatactca
tteagecteg
gccataatta
ctgetagtge
cagctaggte
ttcattectat
cagttggtge
aaaccaatgg
tceccaccage
tctecttgtt
ttecttegaa
ctggcactce
ggattgcgga
ccacatctaa

acttggttet

cggcgcgggce
ggtggtttte
tteggatceg
gctccgaacg
ggaggggaaa
gcaggattte
gtttgctgga
tecectgtggat
tettecteat
tagaacacct
ggttgatate
agttgaagaa
gattgacage
tgacttcate
ggaggtgact
cttggctcca
cgaactgcag
agaggagatg
taagcgttac
tcagtgtggg
gaacagggtg

gcaagctcaa

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

200

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1347



Met

Ile

Glu

Asn

Arg

Val

Gly
145

Glu

His

Val

Ala

225

Asp

Met

Gly

Gly

Trp

50

Lys

Leu

Glu

Leu

val

130

Lys

Ile

Leu

Ser

Leu

210

Thr

Lys

Ser

Ala

His

35

Val

Ser

Gly

Leu

115

Arg

Trp

Tyr

Pro

His

195

Ile

Val

Leu

Ser

Gly

20

Arg

Tyr

Arg

Lys

100

Tyr

Phe

Arg

Asp

His

180

Asn

Gly

Ala

Gly

Ala

val

Ser

Leu

Glu

85

Gly

Leu

Gly

Leu

Ala

165

Ile

Tyr

Ser

Lys

Lys

val

Ala

Vval

Pro

val

Ser

Arg

Gln

Thr

Thr

150

Leu

Pro

Arg

Ser

Glu

230

vVal

Thr

Gly

Val

Glu

55

His

Met

Asp

Asp

Glu

135

Ser

Ile

Gly

Thr

Ala

215

val

FPro

Leu

Leu

Phe

40

Vval

Ser

Ser

Ser

Phe

120

val

Thr

Ile

Ile

Pro

200

Ser

His

Gly

ES 2768 523 T3

Leu

val

25

Glu

Asp

Ser

Phe

Arg

105

Ala

Leu

Ser

Cys

Asn

185

Glu

Ala

Ile

His

Thr

10

Ala

Lys

Ser

Arg

Arg

Ala

Phe

Pro

Asn

170

Ala

Pro

Val

Ala

Glu

Pro

Ala

Gly

Asp

Tyr

75

Asp

Phe

Glu

Ala

His

155

Gly

Trp

Phe

Asp

Ala

235

Asn

96

Arg

Arg

Glu

Pro

60

Asp

Tyr

Pro

Phe

Gly

140

Thr

His

Pro

Gln

Ile

220

Arg

Met

Hig

Glu

Glu

Leu

Ser

Pro

Gly

Glu

125

Leu

His

Tyr

Gly

Asp

205

Ser

Ser

Trp

val

Leu

30

val

Gly

Leu

Phe

His

110

Ile

Asp

Pro

val

Lys

190

Gln

Arg

val

Leu

Ala

15

Arg

Gly

Leu

Arg

Arg

Arg

Gly

Gln

val

Gln

175

Gln

Vval

Asp

Glu

His

val

Arg

Gly

Glu

Thr

Arg

Glu

Glu

Cys

Asp

160

Pro

Met

Val

Ile

Glu

240

Ser



Met

Asn

Asp

Arg

305

Trp

Phe

Ala

Ser

Gly

385

Val

Lys

Ile

Ala

Phe

290

val

Leu

Glu

Leu

Ser

370

Ile

Pro

Asn

Asp

<210> 35
<211> 1703
<212> ADN
<213> Solanum lycopersicum

<400> 35

ggtggegtga cactececcget gectttagta gatcecgecce cgetgaatgt ggtgaggaat
caaccaacaa atccacatgec aaagatactc aaatacaaaa ctcaaccaaa caaatccaca

tgcaaactca aacacaacat aaaatattac tttagtcatg attcttaaaa atgtcatctt

Asp

val

275

Pro

Gly

Ser

Leu

Pro

355

Leu

Leu

Ser

Arg

Leu
435

Ser

260

Gly

Phe

Pro

Phe

Gln

340

Ser

Glu

Gln

Ile

Val

420

val

245

val

Ala

Leu

Leu

val

325

Ser

Lys

Ala

Trp

Glu

405

Leu

Leu

His

Asp

Glu

Tyr

310

Gly

Lys

Glu

Ser

Asp

390

Glu

Arg

Gln

Glu

Phe

Thr

295

Lys

Leu

Trp

Glu

Gly

375

Tyr

Trp

Pro

Ala

Asp

Ile

280

Asn

His

Pro

Ile

Met

360

Thr

Asn

Arg

Glu

Gln
440

ES 2768 523 T3

Gly

265

Ile

Gly

vVal

Trp

Ala

345

Ala

Pro

Asn

Arg

Ser

425

Gln

250

Thr

His

Glu

Phe

Lys

330

Gly

Lys

Lys

Trp

Gln

410

Tyr

Asp

val

Cys

val

Pro

315

val

Ile

Asp

Arg

Ile

395

Met

Arg

Phe

97

val

Thr

Thr

300

Pro

Ala

Leu

val

Tyr

380

Ala

Tyr

Asp

Ala

Phe

Gly

285

val

Ala

Pro

Ser

Asp

365

Thr

Asp

Ile

Glu

Asn
445

Gln
270

Tyr

Leu

Phe

Asn

350

Ala

His

Gln

Ala

Trp

430

Tyr

255

Asp

Lys

Asp

Ala

Ser

335

Arg

Phe

Asn

Cys

Thr

415

Asp

Leu

Gly

Tyr

Asn

Pro

320

Leu

Ile

Tyr

Met

Gly

400

Ser

Asp

Thr

60

120

180



ttcaaaccaa
caaaaacgtc
acgagaaggt
ttacacgecc
ttcaagtctt
ttaccegttt
ggaggtgttg
gtttgggatg
tagaaagagg
taatggacac
aaagcaaatt
gctgataggt
agaggtccac
tgataatatt
tcaagatggg
tttteettte
ttacaagcac
gaaggttata
tggtcgaatt
atccatggea
tgactacgat
acaaatgtac
gtgggacgat
actagctcaa
tgaataaatc

ctettgecac

<210> 36
<211> 477
<212> PRT

<213> Solanum lycopersicum

<400> 36

ccttatacte
gecegttattg
catagagtag
gatacagaat
tattcatcte
gtggccaaga
gagtatttga
gaagtggggt
gaaaatgatg
tatactgaac
cacagccaca
ggtgctgcaa
atttcttcta
tggctccata
tcgaaaatce
ctcgaaacta
gtttteccac
ccattcttet
tctctecceat
gcctettgea
gattggttgg
ttaatctcaa
gatgacttga
gaacagaagc
gagaagtact

atgaaaaaaa

gtacacttgt
gtgecgggete
ttgtattcga
ccgacceggt
tcecgtgttaa
aaaagcccgg
atgattttge
ttgtgggaaa
atttgtttge
caagaattge
actacecgtgt
gtgctactga
ggtcagectac
atatgattga
ttgctgacat
acgggatagt
cagcctttge
tgtgtgaatt
caaaggaaga
ttccaaaacyg
ctgctecagtyg
gaaagaacaa
tcattcaage
tctcaagatg
gtaaataaac

aaa

ES 2768 523 T3

atgccatttg
cgegggecte
acgagaaaat
tgggatcgac
tctteececegyg
tagagacccg
tgttgatttt
gatggagaat
taatgaggag
tgatattcct
tcctgaccet
tatcteccagg
tagtggagtt
agctgttgge
catcctacac
gactgtggat
accaagcctt
gcaaagcaag
tatgaatgct
gtacactcac
tggatctaca
aaggactctg
tcatgaagac
attaattttg

aggaaattac

cccatgtete
gttgcggece
caattaggag
ccgaatcggg
gaagtaatgg
agaaggtatc
gggattattg
ggaaaatgga
tatgatgetg
ggaatcgaag
tttcgagacc
gaaattgctg
ccgatgaage
agtgatggtg
tgcacagggt

gacaaccgtg

tecatttgttg
tggatcgetg
gatattgaag
aatatggacg
ccctttgaag
cccgagacat
ttcgtaaaat
ttgttacatg

tcaattaatt

aaaattccte
gagaactcca
gcacatgggt
agattgttca
gttttgggga
cgagtcatgg
gggttgtgag
aggttagttg
ttgtaatatg
tatggecctgg
aagttgttgt
aagttgctaa
tgecectggtta
gegtgaattt
acaaatatca
ttggtccact
ggctgecttg
gtgttttate
ctttctacte
actctcagtt
aatggagaaa
atcgtgacga
atattcctga
aaaatatage

tcaattgcaa

Met Ile Leu Lys Asn Val Ile Phe Ser Asn Gln Pro Tyr Thr Arg Thr

1

5

10

98

15

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

200

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1703



Leu

Val

Arg

Val

Ala

Glu

Gly

145

Asn

Phe

Thr

Lys

Gln

225

Ala

val

Ile

Glu

50

Thr

Pro

Asn

Lys

val

130

val

Gly

Ala

Glu

Gln

210

val

Glu

Thr

Cys

Gly

Gly

Trp

Asn

Leu

Lys

115

Leu

val

Lys

Asn

Pro

195

Ile

val

Ile

Ser

His

20

Ala

His

Val

Arg

Pro

100

Lys

Glu

Arg

Trp

Glu

180

Arg

His

Val

Ala

Gly
260

Leu

Gly

Arg

Tyr

Glu

85

Arg

Pro

Tyr

Phe

Lys

165

Glu

Ile

Ser

Leu

Glu

245

val

Pro

Ser

val

Thr

70

Ile

Glu

Gly

Leu

Gly

150

Val

Tyr

Ala

His

Ile

230

Val

Pro

Met

Ala

val

55

Pro

val

val

Arg

Asn

135

Met

Ser

Asp

Asp

Asn

215

Gly

Ala

Met

Ser

Gly

val

Asp

His

Met

Asp

120

Asp

Glu

Cys

Ala

Ile

200

Tyr

Gly

Lys

Lys

ES 2768 523 T3

Gln

25

Leu

Phe

Thr

Ser

Gly

105

Pro

Phe

val

Arg

val

185

Pro

Arg

Ala

Glu

Leu
265

Asn

vVal

Glu

Glu

Ser

90

Phe

Arg

Ala

Gly

Lys

170

val

Gly

vVal

Ala

Val

250

Pro

Ser

Ala

Arg

Ser

75

Leu

Gly

Arg

val

Phe

155

Arg

Ile

Ile

Pro

Ser

235

His

Gly

Ser

Ala

Glu

60

Asp

Tyr

Asp

Tyr

Asp

140

val

Glu

Cys

Glu

Asp

220

Ala

Ile

Tyr

99

Lys

Arg

Asn

Pro

Ser

Tyr

Pro

125

Phe

Gly

Asn

Asn

val

205

Pro

Thr

Ser

Asp

Asn

30

Glu

Gln

val

Ser

Pro

110

Ser

Gly

Lys

Asp

Gly

150

Trp

Phe

Asp

Ser

Asn
270

val

Leu

Leu

Gly

Leu

95

Phe

His

Ile

Met

Asp

175

His

Pro

Arg

Ile

Arg

255

Ile

Ala

Gln

Gly

Ile

80

Arg

Val

Gly

Ile

Glu

160

Leu

Tyr

Gly

Asp

Ser

240

Ser

Trp



Leu

Gln

Tyr

305

Phe

Phe

Gly

Ala

385

His

Gln

Ile

Trp

Tyr
465

His

Asp

290

Lys

Asp

Ala

Phe

Arg

370

Phe

Asn

Cys

Ser

Asp

450

Ile

<210> 37
<211> 4956
<212> ADN
<213> Solanum lycopersicum

<400> 37

atgattctta aaaatgtcat cttttcaaac caaccttata

ttgcccatgt ctcaaaattc ctccaaaaac gtcgeoeogtta

Asn

275

Gly

Tyr

Asn

Pro

Leu

355

Ile

Tyr

Met

Gly

Arg

435

Asp

Pro

Met

Ser

His

hrg

Ser

340

Cys

Ser

Ser

Asp

Ser

420

Lys

Asp

Glu

Ile

Lys

Phe

val

325

Leu

Glu

Leu

Ser

Asp

405

Thr

Asn

Asp

Leu

Glu

Ile

Pro

310

Gly

Ser

Leu

Pro

Met

390

Ser

Pro

Lys

Leu

Ala
470

Ala

Leu

295

Fhe

Pro

Phe

Gln

Ser

375

Ala

Gln

Phe

Arg

Ile

455

Gln

val

280

Ala

Leu

Leu

val

Ser

360

Lys

Ala

Phe

Glu

Thr

440

Ile

Glu

ES 2768 523 T3

Gly

Asp

Glu

Tyr

Gly

345

Lys

Glu

Ser

Asp

Glu

425

Leu

Gln

G1ln

Ser

Ile

Thr

Lys

330

Leu

Trp

Asp

Cys

Tyr

410

Trp

Pro

Ala

Lys

Asp Gly

Ile Leu
300

Asn Gly
315

His Val

Pro Trp

Ile Ala

Met Asn

380

Ile Pro
395

Asp Asp

Arg Lys

Glu Thr

His Glu

460

Leu Ser
475

100

Gly

285

His

Ile

Phe

Lys

Gly

365

Ala

Lys

Trp

Gln

Tyr

445

Asp

Arg

val

Cys

val

Pro

val

350

val

Asp

Arg

Leu

Met

430

Arg

Phe

Asn

Thr

Thr

Pro

335

Ile

Leu

Ile

Tyr

Ala

415

Tyr

Asp

val

Phe

Gly

Val

320

Ala

Pro

Ser

Glu

Thr

400

Ala

Leu

Glu

Lys

ctegtacact tgtatgceat

ttggtgeggy ctccgeggge

60

120



ctegttgegg
aatcaattag
gacccgaatc
cgggaagtaa
ccgagaaggt
tttgggatta
aatggaaaat
gagtatgatg
cctggtaatt
gtcactatca
acttttttac
tgecaccaggt
attttattga
gttecatactt
attcegtttag
gtttgatatg
aaatataagt
tettetttte
ttaagattag
ttgtttectet
gttgtgagca
tecttgtteag
taacttgaaa
ctatatgatt
atgcagtttt
tggaaagcaa
tgtcaggtte
aatgcttgcea
acttactaaa
ttattgaatg

ctggatgtat

cccgagaact
gaggcacatg
gggagattgt
tgggttttgg
atccgagtca
ttggggttgt
ggaaggttag
ctgttgtaat
tattgaaaaa
gatttttcga
acttetgtge
atttgataac
cctectagate
gaatagaata
ttgagggaat
aagatttcaa
tgtaccectgt
tetttetgtt
tcttttttea
tatgtggcac
gttcaaaatt
aacaaccata
gtgtggetga
agctctgaga
tgaagtttct
attcacagcc
attgtttctt
gttacttcaa
agtgttctgt
gaacgttctt

gagtgatgac

ccaacgagaa
ggtttacacg
tcattcaagt
ggattacccg
tggggaggtg
gaggtttggg
ttgtagaaag
atgtaatgga
atttgatctt
aattatagat
ttttagtaat
tttgtcctag
atgceccttgg
ttatctecag
aagtctaaag
acatctgtac
gggcgagcaa
gttaaggcag
gtggaaagat
acatatgtta
ttgattttta
taacaaagtg
aattttettt
atatctgtga
aactggaggc
acaactaccg
taagatgttg
ttatgaattt
gatattctat
gaacaattct

gcCaaaaaca
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ggtcatagag
cecgatacag
ctttattcat
tttgtggeca
ttggagtatt
atggaagtgg
agggaaaatg
cactatactg
tatgttgaat
tetttggtga
ccagttgtag
gacaaatgga
gtgcatccaa
gagttatgtt
tgttgatgaa
attgtgctaa
agttgatctt
tgtccacgag
tccagectte
agtaactttt
tttgaattcg
aagtattctg
tttececatttt
gttgccaaac
ctctagectt
tgttcctgac
atgtttctga
gctctactta
tgcgtgaagt
attattgaat

aagaaaactt

tagttgtatt
aatccgacce
ctoteegtgt
agaaaaagcc
tgaatgattt
ggtttgtggg
atgatttgtt
aaccaagaat
aaagtaccat
aataagttta
tacctttttt
aaaaatgatt
ttgtactttg
tctetttgta
atttttgttt
tagttacatc
tttatgacaa
aaagaatgaa
tttttggett
ttectgttat
cacatctttt
aaattcaata
aacatcattt
tattgacata
tcaggaatceg
ccttttegag
actaatactg
ttggaagcga
ttcaggccag
tcttactttt

taaattttaa

101

cgaacgagaa
ggttgggate
taatcttcce
cggtagagac
tgctgttgat
aaagatggag
tgctaatgag
tgctgatatt
atctccttta
atgctgatga
ttagcttttg
ttaacttgac
atctttagtt
gtaattgtag
tagtgataac
ctactaactg
agatcaacct
tattgtacag
agacataatt
ggttttatac
ccattttetg
gtgtcttttt
tgtggcaata
ctaagtcaat
aagtatggcc
accaagtatg
ttgtgactga
tettttaatt
atataataga
gcatgaageca

atctaccttt

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980



tcttcataaa
gtttagaaac
aggtatgact
gctcaagaaa
caagttcaga
gcaagtgcta
tctaggteag
cataatatgg
tgctgaatet
aaagaaaaga
agctaatgat
cgaaaatcct
cttcecetttt
ttttettttt
tatgaaattg
tagttaaagt
aaataaagta
tgtttaattt
aattaagtag
acctttaggg
ttgtettace
aataatacct
tcgttatcce
tgtettatce
agaacatcag
gttagatatt
agaaacgaag
acaggcctce
tgctagtaat
atctttgttt
tgtggatgac

aagccttteca

tgaatattaa
gatggactat
tgggaaaaat
tagtatcatc
gtaaatgaca
ctgatatctc
ctactagtgg
taaagtggtt
gtacttcaca
aaaaaacaca
gcagattgaa
tgectgacate
cgcctacggt
gaggaaatgt
cgaggtgaac
aggaactggc
gttgatectge
cataattgta
ttaatctcct
gctgtttggt
ttctacaagyg
atcaccaatc
atctaccaaa
cagaccccta
aaatccagta
gtgaaggtag
ggaagttatc
taattcatag
cttacaaaat
cccaggtaca
aaccgtgttg

tttgttggge

tagttagtac
acagaaaatg
gcteocttggt
tttttgectg
aatggttttt
cagggaaatt
agttccgatg
aataacttgt
tccectggat
tgatactgaa
gctgttggea
atcctacact
taaagaaaat
gaagggtaat
tgaccttata
atgataaggg
tcttgagtag
agcgtaaaaa
tgagtacgec
tgatgggatg
gataaaatat
acaagataaa
tgacccctaa
aaagattgaa
gttatctatt
ccaaagacta
ttcagctaaa
taagatgtct
aatcaaattg
aatatcattt
gtccacttta

tgccttggaa
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aagtatagta
aacattatgt
tatatcaget
atcccatgge
tgccaggttyg
gctgaagttyg
aagctgectg
atattcatgt
actatttaat
tcgtcagttyg
gtgatggtgg
gcacagggtg
gaaagaaagc
gcatgecetgt
aaatagcaaa
tagataatgg
gcagtctcaa
gatattctaa
aatctaaaaa
gcatagacaa
cccatcattt
ataaccacat
gtataagectt
gaatgtctat
taagtattac
aggagtgtaa
atgaatacta
ctaaccttta
atgggagaat
tocctttecte
caagcacgtt

ggtaaaattt

gtccteette
atatatgett
tctaatattt
ataactacca
ttgtgctgat
ctaaagaggt
gttatgataa
ggaggtttgt
gaaatcctet
cgtaggaaaa
cgtgaatttt
agtgattagt
tgacattgat
ttttctgagg
agaatgatga
atccaaagge
aatgaacctc
tctataggtt
taaaccttgt
ggatatccca
atactaaagt
gggatatatc
aaaggaatgt
taatatttte
agtttagtga
atttttetgt
atttatgtga
cgattgtaat
aagtatcatg
gaaactaacg

ttecccacecag

agagggtttg

102

ctaggaagct
atatgagcct
gacaaatata
ccetttgtac
aggtggtgcet
ccacatttct
tatttggete
caacgcttga
tacgtcataa
aatttatact
caagatgggt
cctattgaaa
agcctattet
gtcataatga
ggtcaacaga
aagaaacagt
ccatattata
agaaacagta
agecctttaat
ttggattatt
ggtgggtcaa
gggattatta
ctattaatat
atagcctata
ggcagatttg
tcegggttac
gtttggtagt
aaaaaataat
aatgtttett
ggatagtgac

cctttgeace

tgctggggtt

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2700

2760

2820

2880

2940

3000

3060

3120

3180

3240

3300

3360

3420

3480

3540

3600

3660

3720

3780

3840

3900



tatagattta
ttataccatt
gaatttctet
tggcageccte
atctgccaaa
gtggtagaaa
ccatcttagt
attagagtgt
ccaatgtggg
agtgtagagc
ggttetttag
tgagcatgtt
ccaaatggcet
tatagattac
cagtttgact
agaaaacaaa
gacgagtggg

cctgaactag

<210> 38
<211> 213
<212> PRT

<213> Solanum lycopersicum

<400> 38
Met Ile
1

Leu Val

Val Ile

Arg Glu
50

Gly Thr
65

Leu Lys

Cys His

Gly His

Trp Val

cattttaaat
cttettgtgt
cccatcaaag
ttgecattcca
aaaccttgtc
cagctgaaca
taagttagaa
agtaagcttce
cttcaaacac
ttctgteatt
cacggtgaca
tactttectgt
ttgcceettt
caaaacagta
acgatgattg
tgtacttaat
acgatgatga

ctcaagaaca

5

20

Gly Ala Gly Ser
35

Asn Val

Leu Pro

Arg Val

Tyr Thr

ggtggacttg
gaattgcaaa
gaagatatga
aaacggtaca
gaatggtttt
cttcatgect
aagaaaagaa
tgtcattaat
cgggtgggaa
gattaacata
ttatagtcgt
atatgectgge
tatacaagag
ttacatatag
gttggctget
ctcaagaaag
cttgatcatt

gaagctctea

Ile Phe

Met Ser

Ala Gly
40

Val
55

val

Pro Asp

70
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aacgtaatat
gcaagtggat
atgctgatat
ctcacaatat
aggttttttg
acccgtaaca
agaaacagag
tcagtgcacg
acccaaaaag
gactgctaat
cctttatgag
taaacaagat
tgtagctcetg
ttegtgecte
cagtgtggat
aacaaaagga
caagctecatg

agatga

Ser Asn Gln

10

Gln Asn Ser

25

Leu Val Ala

Phe Glu

Arg

Ser
75

Thr Glu

ttgtcctggt
cgctggtgtt
tgaagcttte
ggacgactct
ttttgttcta
tacagaagtt
aaaagaatcg
atcctgattt
aaaagaaaag
atgaacacat
atatgaatct
tgttgcacag
gtgttcatta
gtaaataatc
ctacaccctt
ctectgeceega

aagacttegt

Pro Tyr Thr Arg

Ser Lys Asn Val
30

Ala Arg Glu Leu

45

Glu Asn Gln Leu

60

Asp Pro Val

103

tggcaccagg
ttatctggte
tactcatcca
caggtataac
tgggtaaagt
cttggttaca
aaactgaaga
agttggggtt
aaagaaagcg
ccaagttggg
ctgagcgtgt
caacaccaaa
tgttatgtat
cctetcttta
tgaagaatgg
gacatatcgt

aaaatatatt

Thr

15

Ala

Gln

Gly

Ile
80

Gly

3960

4020

4080

4140

4200

4260

4320

4380

4440

4500

4560

4620

4680

4740

4800

4860

4920

4956



Asp Pro

val

Asn

Ala Lys

Asn

Leu

Lys

Glu
85

Arg

Pro
100

Arg

Lys Pro

115

Glu Val

130

Gly
145

Val
Asn Gly
Phe

Ala

Thr Glu

Leu

Val

Lys

Asn

Pro

Glu Tyr

Arg Phe

Ile

Glu

Gly

Leu

Gly

Val His

Val Met

Arg Asp

120

Asn
135

Asp

Met Glu

150

Trp Lys

165

Glu
180

Glu

Arg Ile

195

Leu
210

Asp

<210> 39
<211> 2044
<212> ADN

Tyr

Val Glu

<213> Homo sapiens

<400> 39
caggacgtag

ggccatecatt
gctggagccece
ccatgecagag
gatgatgtgt
caagatccag
atttaagaca
ggatgttacc
ttgttecgga

ctttaaagge

acacacagaa
ggagctggtg
acctgetttg
gagggcaggyg
ttcccagact
gaatatatca
tttgtatcca
actgaaaggg
catcatgtgt

aaatgcttcec

vVal

Tyr

Ala

Ser Cys

Asp

Ile
200

Asp

gaaaagaaga
tgagtggett
agaagagcaa
ctagecattta
tceccatttee
ttgeatttge
gtgtaaataa
atggtaaaaa

atcccaacct

acagcaggga
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Ser Leu

90

Ser

Gly Phe

105

Gly

Pro

Phe Ala Val

Val Phe

155

Gly

Arg Lys

170

Arg

Val
185

Val Ile

Pro Gly Asn

caaagaacgg
ggcctcecate
tgacattggg
caaatcagtc
cgatgactte
caaagaaaag
acatcctgat
agaatcggcet
accaaaagag

ctataaagaa

104

Tyr Ser

Asp Tyr

Ser

Pro

Leu
95

Arg

Phe Val

110

Pro
125

Tyr

Asp Phe

140

Val Gly

Glu

Asn

Cys Asn

Ser

Gly

Lys

Asp

Gly

His Gly

Ile Ile

Met Glu

160

Asp Leu

175

His Tyr

190

Leu
205

Leu

gttaccatgg
aggagctgte
ggcctgtgga
ttttccaact
cccaacttta
aacctcectga
tttgcaacta
gtctttgatg

tecectttecag

ccaggtgtat

Lys

Lys Phe

ggaagaaagt
tggaagaggg
aattttcaga
cttccaaaga
tgcacaacag
agtacataca
ctggecagtg
ctgtaatggt
gactaaacca

tcaatggaaa

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600



gcgtgtectg
cacagcagaa
ggacaatggt
caatttaccg
gcatgaaaac
cgatgagcte
attcacagag
aatctttgeca
cagaaacaat
catagcagtg
gtcecegetgyg
gatgaatgat
catacagaca
caacatccca
ttgtagtcece
catactgace
tcagaagcct
cgctgtttte
caatacccag
tattcageat
gctctgaaat
gtttgagtte
tttcetgaaa
tttaaatcta

aaaa

<210> 40
<211> 532
<212> PRT

gtggttggee
caggtcatga
tatccttggg
acagccatct
tatggcttga
ccagcaagca
accteggeca
acagggtata
gagatcattt
attggctttg
gcagcacaag
attaatgaga
gattacattg
tggctgttte
taccagttta
cagtgggacc
tgettetttt
cttgtgttga
acaggggctt
cttttgeagt
agccacttta
cactaacact
cattttgaca

aataaagagc

<213> Homo sapiens

<400> 40

tggggaatte
tcagttccag
acatgctget
ctgactggtt
tgcectttaaa
ttctgtgtgg
tttttgagga
gttttgecta
tatttaaagg
tccagtecct
taataaaggg
aaatggagaa
tttatatgga
tcacagatcc
ggctggtggg
ggtegttgaa
tccattggct
cctaatcate
tgctatttaa
actctgtaga
agaatcatgt
tcaaaatcag
tgattocottt

aaattaagca
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gggctgtgat
aagtggctece
cgtcactega
gtacatgaag
tggagtcetg
cattgtgtece
tgggaccata
ceccctteett
agtatttect
tggggctgee
aacttgtact
aaagcgcaaa
tgaactctee
caaattggecc
ceccagggeag
acccatgeag
gaagctettt
attttctcta
aaattaaaat
cattagtcag
catgatctta
aactatgtte
tteccttttaa

gaataaaaaa

attgcecacag
tgggtgatga
tttggaacct
cagatgaatg
aggaaagagc
gtaaageccta
tttgagggceca
gatgagtcta
cctctacttyg
attcccacag
ttgecctteta
tggtttggea
tccttcattg
atggaagttt
tggccaggag
acacgagtgg
gcaattecta
ggatttctga
tttcacacca
taatacagtg
agagagcact
tttatatcta
acaatgtatg

aaaaaaaaaa

aactcageceg
geegggtetg
tcctcaagaa
caagattcaa
ctgtatttaa
acgtgaagga

ttgactgtgt

tcatcaaaag
agaagtcaac
ttgacctcca
tggaagacat
aaagcgagac
gggcaaagcc
attttggecece
ccagaaatgce
tecgggagact
ttctgttaat
aagttactga
cctgetttte
ttatttctag
aatcatttct
acttaaatca
aaagatgtat

aaaaaaaaaa

Met Gly Lys Lys Val Ala Ile Ile Gly Ala Gly Val Ser Gly Leu Ala

1

5

10

105

15

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2044



Ser

Lys

Glu

Glu

65

Phe

Glu

Val

Thr

Val

145

Pro

Lys

Gly

Gln

Trp

225

Thr

Met

Ile

Ser

Gly

50

Met

Met

Lys

Asn

Glu

130

Cys

Gly

Glu

Asn

val

210

Asp

Phe

Lys

Arg

Asn

35

Arg

Met

His

Asn

Lys

115

Arg

Ser

Leu

Pro

Ser

1385

Met

Asn

Leu

Gln

Ser

20

Asp

Ala

Cys

Asn

Leu

100

His

Asp

Gly

Asn

Gly

180

Gly

Ile

Gly

Lys

Met
260

Cys

Ile

Ser

Phe

Ser

85

Leu

Pro

Gly

His

His

165

vVal

Cys

Ser

Tyr

Asn

245

Asn

Leu

Gly

Ile

Pro

70

Lys

Lys

Asp

Lys

His

150

Phe

Phe

Asp

Ser

Pro

230

Asn

Ala

Glu

Gly

Tyr

55

Asp

Ile

Tyr

Phe

Lys

135

Val

Lys

Asn

Ile

Arg

215

Trp

Leu

Arg

Glu

Leu

40

Lys

Phe

Gln

Ile

Ala

120

Glu

Tyr

Gly

Gly

Ala

200

Ser

Asp

Pro

Phe

ES 2768 523 T3

Gly

25

Trp

Ser

Pro

Glu

Gln

105

Thr

Ser

Pro

Lys

Lys

185

Thr

Gly

Met

Thr

Lys
265

Leu

Lys

val

Phe

Tyr

90

Phe

Thr

Ala

Asn

Cys

170

Arg

Glu

Ser

Leu

Ala

250

His

Glu

Phe

Phe

Pro

75

Ile

Lys

Gly

val

Leu

155

Phe

Val

Leu

Trp

Leu

235

Ile

Glu

Pro

Ser

Ser

60

Asp

Ile

Thr

Gln

Phe

140

Pro

His

Leu

Ser

val

220

Val

Ser

Asn

106

Thr

Asp

45

Asn

Ala

Phe

125

Asp

Lys

Ser

Val

Arg

205

Met

Thr

Asp

Tyr

Cys

30

His

Ser

Phe

Phe

val

110

Asp

Ala

Glu

Arg

vVal

150

Thr

Ser

Arg

Trp

Gly
270

Phe

Ala

Ser

Pro

Ala

95

Ser

val

val

Ser

Asp

175

Gly

Ala

Arg

Phe

Leu

255

Leu

Glu

Glu

Lys

Asn

80

Lys

Ser

Thr

Met

Phe

160

Tyr

Leu

Glu

val

Gly

240

Tyr

Met



Pro

Pro

Glu

305

Gly

Phe

Phe

Ile

Gln

385

Ser

Arg

Tyr

Trp

Pro

465

Gly

Met

His

Leu

Leu

Ala

290

Phe

Ile

Leu

Lys

Gly

370

Ser

Met

Lys

Met

Leu

450

Cys

Ala

Gln

Trp

Val
530

<210> 41

Asn

275

Ser

Thr

Asp

Asp

Gly

355

Phe

Arg

Glu

Trp

Asp

435

Phe

Ser

Arg

Thr

Leu
515

Leu

Gly

Ile

Glu

Cys

Glu

340

val

val

Trp

Asp

Phe

420

Glu

Leu

Pro

Asn

Arg

500

Lys

Thr

val

Leu

Thr

Val

325

Ser

Phe

Gln

Ala

Met

405

Gly

Leu

Thr

Tyr

Ala

485

val

Leu

Leu

Cys

Ser

310

Ile

Ile

Pro

Ser

Ala

390

Met

Lys

Ser

Asp

Gln

470

Ile

Vval

Phe

Arg

Gly

295

Ala

Phe

Ile

Pro

Leu

375

Gln

Asn

Ser

Ser

Pro

455

Phe

Leu

Gly

Ala

Lys

280

Ile

Ile

Ala

Lys

Leu

360

Gly

Val

Asp

Glu

Phe

440

Lys

Arg

Thr

Arg

Ile
520

ES 2768 523 T3

Glu

Vval

Phe

Thr

Ser

345

Leu

Ala

Ile

Ile

Thr

425

Ile

Leu

Leu

Gln

Leu

505

Pro

Pro

Ser

Glu

Gly

330

Arg

Glu

Ala

Lys

Asn

410

Ile

Gly

Ala

vVal

Trp

490

Gln

Ile

val

val

Asp

315

Tyr

Asn

Lys

Ile

Gly

395

Glu

Gln

Ala

Met

Gly

475

Asp

Lys

Leu

107

Phe

Lys

300

Gly

Ser

Asn

Ser

Pro

380

Thr

Lys

Thr

Lys

Glu

460

Pro

Arg

Pro

Leu

Asn

285

Pro

Thr

Phe

Glu

Thr

365

Thr

Cys

Met

Asp

Pro

445

Val

Gly

Ser

Cys

Ile
525

Asp

Ile

Ala

Ile

350

Ile

val

Thr

Glu

Tyr

430

Asn

Tyr

Gln

Leu

Phe

510

Ala

Glu

Vval

Phe

Tyr

335

Ile

Ala

Asp

Leu

Lys

415

Ile

Ile

Phe

Trp

Lys

495

Phe

val

Leu

Lys

Glu

320

Pro

Leu

val

Leu

Pro

400

Lys

Val

Pro

Gly

Pro

480

Pro

Phe

Phe



<211> 2190
<212> ADN

<213> Oryctolagus cuniculus

<400> 41
tcacagcatce

tgactteocac
tgattggggc
agceccgtetg
ccgacgaagg
tgtgctteag
tecectggagta
agaccactgt
tgctgactga
ccggccatca
aagggcagta
tcattgtcat
ccaagcaggt
atggatatece
ctggtgaaac
caatgtttgg
acctgccaaa
cagaaacagc
ttgccacagy
acaaggtatec
tcataggctt
gggccaccoct
aaatatctca
ttcagggaga
atttgetgte

gtactccagt

cggcggetcg
gcaagacagg
gggagcgage
cttcgaaagg
aagggccagt
tgactacece
cttcaggatg
gtgcagtgtg
gtgcgaaggy
caccagtgct
cttgecacagt
tggcattggg
cttecteage
tattgatata
aatagcaaat
tctgaagect
tegtateatt
tgeccatattt
ctatagettt
tctgtataaa
gatccagece
agtgtttaaa
ggttcaagag
ctacatagag
tctggettte

ccattategt

cagcggcggy
cgacgctgeco
gggctggett
accgacgaca
atctacaaat
atcceggate
tacgeccaaag
aagaagcggce
aaaaaggaga
cacctgccac
cgagactata
aattctggag
accaggagag
ctgetgtatt
tcatttttgg
aaacacagag
tctggetetg
gaagatggct
tectttectt
aaggtettce
ctgggagecca
gggctaaaga
aaaatggcaa
accatggaag
accgaccccea

ctccagggec

ES 27685

acatcgegga
gggagacecat
gcatcaagtg
tcggaggtet
ccgtgatcat
attttecctaa
aatttggtet
ctgatttcte
gtgectgtett
tggaaagctt
agaacccaga
gggacctggce

gggcttggat

ctegatttag
aaagaaagat
ctttgagtca
tcaagatcaa
ccagggagga
ttcttgaaga
cccctaacct
ttatgecccat
ctttaceccte
aaaggtatgt
aaattgctga

ggctggeatt

gtggaaagtg

108

23 T3

cgttegegea
ggccgggaaa
ctgcectggaa
gtggaggttc
caacacctece
ctteatgeac
tctgaagtat
cacgtcggge
cgatggggte
cecctgggatt
gaaattcact
tgtggagatc
catgaatcgt
tcaatttttg
gaaccaaagg
acacccaaca
aggaaatgtg
tgacattgat
ctctgtcaaa
ggaaaagcca
ttcagagcte
acaaagtgaa
ggagagccaa
tttggtgggg

acaattactt

ggatggggcet

ggcggactag
agagtggcgg
gagggcttgg
caggaaagtc
aaggagatga
aactcccagg
attecagttta
caatgggagg
ctggtttgea
gagaagttca
ggaaagagag
agccacacag
gteggcgace
aagaagatta
tttgaccatg
gtaaatgatg
aaggaattca
gctgttattt
gtggtgaaaa
actettgeoaa
caagcacgat
atgatgacag
cgccatacca
gtcaggccaa
ttgggacecct

cggaaaacca

€0

120

180

240

300

360

420

480

540

600

€60

720

780

840

9200

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560



tecettacegt
actctgtgac
tagctgtggt
aacttagaga
gccccattte
cttttecattt
gcagcteggg
ggtgtttaac
actgtataac
aacaaatgta

aaatacttaa

<210> 42
<211> 533
<212> PRT

agaagatcgg
ctcgatgatg
ttatttttag
gagatacctt
tctttcaaaa
gcactaagca
tactcttagt
caatgtttgg
tctgettggy
tgtttcctga

gttactttgt

<213> Oryctolagus cuniculus

<400> 42
Met Ala
1

Gly

Ala Cys Ile

Thr
35

Glu Arg

Glu
50

Asp Gly

Lys Glu Met

65

Asn Phe Met

Lys Glu Phe

Ser Val Lys

115

Lys

Lys
20

Cys

Asp Asp

Arg

Met Cys

70

Asn
85

His

Gly Leu

100

Lys Arg

Arg Val
5

Cys
Ile
Ser
Phe
Ser
Leu

Pro

atcaggaagc
acaatgggca
ctgteccttt
cagaatttta
gcattaattc
tctccteace
catctttgta
tgttgtgget
atggaatttg
gaaataagat

tctacatgece

Ala Val

Leu Glu

Gly Gly

40

Ile
55

Tyr
Ser Asp
Gln Val
Lys

Tyr

Phe
120

Asp

ES 2768 523 T3

ctetgatgac
agtttatget
gtcattgect
caagatcaaa
toctctteatt
tctcatgage
tgtcectage
caaagtctgt
gttttccatt

taataatgac

Ile Gly Ala

Glu
25

Gly Leu

Leu Trp Arg

Lys Ser Val

Ile
75

Tyr Pro

Glu
g0

Leu Tyr

Ile
105

Gln Phe

Ser Thr Ser

109

aagagtcacg
agctattget
ctgottteat
tgaccctect
ttcctacagt
cttcacttte
agagtagttg
ttttgtatgg
atttttgtct

cttegtaatt

Gly Ala

Glu Pro

30

Phe Gln

45

Ile
60

Ile
Pro Asp
Phe

Arg

Lys Thr

Ser

val

Glu

Asn

His

Thr

gaaagcagta
ttcttageca
tgggaagctt
ctttcaaatt
gagatccaag
tctetecaga
acatttgget
gaaatgactg
ttaacattat

gtagacaaat

Gly Leu

Cys Phe

Ser Pro

Thr Ser

Phe Pro

80

Tyr Ala

95

vVal Cys

110

Gln
125

Gly

Trp

Glu val

1620

1680

1740

1800

1860

1520

1980

2040

2100

2160

2190



Leu

Leu

145

Phe

Tyr

Ile

Lys

Val

225

Ser

Leu

Lys

Lys

305

Pro

Tyr

Ile

Thr

130

val

Pro

Lys

Gly

Gln

210

Gly

Gln

Glu

Pro

Pro

290

Glu

Asp

Phe

Lys

Gly
370

Glu

Cys

Gly

Asn

Asn

195

val

Asp

Phe

Arg

Lys

275

Asn

Phe

Ile

Leu

Lys

355

Leu

Cys

Thr

Ile

Pro

180

Ser

Phe

His

Leu

Lys

260

His

Arg

Thr

Asp

Glu

340

Val

Ile

Glu

Gly

Glu

165

Glu

Gly

Leu

Gly

Lys

245

Met

Arg

Ile

Glu

Ala

325

Asp

Phe

Gln

Gly

His

150

Lys

Lys

Gly

Ser

Tyr

230

Lys

Asn

Ala

Ile

Thr

310

val

Ser

Pro

Pro

Lys

135

His

FPhe

Phe

Asp

Thr

215

Pro

Ile

Gln

Leu

Ser

295

Ala

Ile

Val

Pro

Leu
375

Lys

Thr

Lys

Thr

Leu

200

Arg

Ile

Thr

Arg

Ser

280

Gly

Ala

Phe

Lys

Asn

360

Gly

ES 2768 523 T3

Glu

Ser

Gly

Gly

185

Ala

Arg

Asp

Gly

Phe

265

Gln

Ser

Ile

Ala

Val

345

Leu

Ala

Ser

Ala

Gln

170

Lys

Val

Gly

Ile

Glu

250

Asp

His

Val

Phe

Thr

330

Val

Glu

Ile

Ala

His

155

Tyr

Arg

Glu

Ala

Leu

235

Thr

His

Pro

Lys

Glu

315

Gly

Lys

Lys

Met

110

val

140

Leu

Leu

val

Ile

220

Leu

Ile

Ala

Thr

Ile

300

Asp

Tyr

Asn

Pro

Pro
380

FPhe

Pro

His

Ile

Ser

205

Ile

Ser

Ala

Met

Val

285

Lys

Gly

Ser

Lys

Thr

365

Ile

Asp

Leu

Ser

val

190

His

Met

Ser

Asn

Phe

270

Asn

Gly

Ser

Phe

Val

350

Leu

Ser

Gly

Glu

Arg

175

Ile

Thr

Asn

Arg

Ser

255

Gly

Asp

Asn

Arg

Ser

335

Ser

Ala

Glu

val

Ser

160

Asp

Gly

Ala

Arg

Phe

240

Phe

Leu

Asp

Val

Glu

320

Phe

Leu

Ile

Leu



10

15

20

25

30

Gln

385

Ser

Ala

Ile

Leu

465

Trp

Lys

Met

Ala

Ala

Gln

Lys

Glu

Leu

450

Gly

Asp

Pro

Met

val
530

<210> 43

<211> 445

Arg

Ser

Arg

Thr

435

Ser

Pro

Gly

Leu

Thr

515

Val

<212> PRT
<213> Secuencia artificial

<220>

<223> Secuencia consenso

<220>
<221> caracteristica_misc
<222> (4) .. (4)
<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido natural

<220>
<221> caracteristica_misc
<222> (6) .. (6)
<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido natural

<220>
<221> caracteristica_misc
<222> (8) .. (8)
<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido natural

<220>
<221> caracteristica_misc
<222>(12) .. (12)
<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido natural

Trp

Glu

Tyr

420

Met

Leu

Cys

Ala

Met

500

Met

Tyr

Ala

Met

405

Val

Glu

Ala

Thr

Arg

485

Thr

Gly

Phe

Thr

390

Met

Glu

Glu

Phe

Pro

470

Lys

Arg

Lys

Leu

Thr

Ser

Ile

Thr

455

val

Thr

val

Phe

val

Glu

Gln

Ala

440

Asp

His

Ile

Thr

Met
520
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Phe

Ile

Arg

425

Asp

Pro

Tyr

Leu

Glu

505

Leu

Lys

Ser

410

His

Leu

Arg

Thr
490

Ser

Ala

Gly

395

Gln

Thr

Val

Leu

Leu

475

val

Ser

Ile

111

Leu

val

Ile

Gly

Ala

460

Gln

Glu

Asn

Ala

Lys

Gln

Gln

Val

445

Leu

Gly

Asp

Ser

Phe
525

Thr

Glu

Gly

430

Arg

Gln

Arg

val
510

Leu

Leu

Lys

415

Asp

Pro

Leu

Gly

Ile

495

Thr

Ala

Pro

400

Met

Tyr

Asn

Leu

Lys

480

Arg

Ser

Ile



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65
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<220>

<221> caracteristica_misc

<222> (75) .. (75)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido natural

<220>

<221> caracteristica_misc

<222> (108) .. (108)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido natural

<220>

<221> caracteristica_misc

<222> (114) .. (114)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido natural

<220>

<221> caracteristica_misc

<222> (138) .. (138)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido natural

<220>

<221> caracteristica_misc

<222> (141) .. (141)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido natural

<220>

<221> caracteristica_misc

<222> (156) .. (156)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido natural

<220>

<221> caracteristica_misc

<222> (158) .. (158)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido natural

<220>

<221> caracteristica_misc

<222> (211) .. (211)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido natural

<220>

<221> caracteristica_misc

<222> (221) .. (221)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido natural

<220>

<221> caracteristica_misc

<222> (245) .. (245)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido natural

<220>

<221> caracteristica_misc

<222> (247) .. (247)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido natural

<220>

<221> caracteristica_misc

<222> (330) .. (330)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido natural

<220>

<221> caracteristica_misc

<222> (355) .. (355)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido natural

<220>

112



10

15

20

25

<221> caracteristica_misc
<222> (387) .. (387)
<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido natural

<220>
<221> caracteristica_misc
<222> (394) .. (394)
<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido natural

<220>
<221> caracteristica_misc
<222> (417) .. (417)
<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido natural

<220>
<221> caracteristica_misc
<222> (444) .. (444)
<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido natural

<220>
<221> caracteristica_misc
<222> (445) .. (445)
<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido natural

<400> 43
Met Ala Pro Xaa

1

Gly

Gly

Trp

Asn

65

Leu

Glu

Ala

His

val

50

Arg

Pro

Gly

Gly

Lys

35

Tyr

Thr

Arg

Glu

Ala

20

Val

Thr

Ile

Glu

Gly
100

Ile

5

Ala

val

Pro

val

val

85

Arg

ES 2768 523 T3

Xaa Leu Xaa Thr Ser

Gly

val

Glu

His

70

Met

Asp

Leu

Phe

val

55

Ser

Gly

Pro

Val

Glu

40

Glu

Ser

Phe

Arg

Ala

25

Arg

Ser

Leu

Arg

Arg
105

10

Ala

Glu

Asp

Tyr

Asp

Phe

Arg Xaa

Arg Glu

Asn Gln

Pro Leu

60

Xaa Ser
75

Tyr Pro

Pro Xaa

113

Val

Leu

Val

45

Gly

Leu

Phe

His

Ala

Arg

Gly

Leu

Arg

val

Arg
110

Val

15

Arg

Gly

Asp

Thr

Pro

95

Glu

Ile

Glu

Thr

Pro

Asn

80

Arg

Val



Leu

val

Trp

145

Phe

Ala

His

Ile

Val

225

Leu

Glu

val

Pro

Gly

305

Ser

Pro

Xaa

Arg

130

Arg

Asp

Glu

Asn

Gly

210

Ala

Glu

Ser

Leu

Phe

290

Pro

Phe

Gln

Ser

Tyr

115

Phe

val

Ala

Ile

Tyr

195

Xaa

Lys

Lys

Val

Ala

275

Leu

Leu

val

Ser

Xaa
355

Leu

Gly

Lys

val

Pro

180

Arg

Ser

Glu

Leu

His

260

Asp

Glu

Tyr

Gly

Lys

340

Glu

Glu

Thr

Ser

val

165

Gly

Thr

Ala

val

Xaa

245

Lys

val

Thr

Lys

Leu

325

Trp

Glu

Asp

Glu

Arg

150

vVal

Ile

Pro

Ser

His

230

Gly

Asp

Ile

Asn

His

310

Pro

Ile

Met

Phe

val

135

Ser

Cys

Asp

Glu

Ala

215

Ile

Xaa

Gly

Leu

Gly

295

val

Trp

Ala

Ala

120

val

Glu

Asn

Ala

Pro

200

val

Ala

Asp

Thr

His

280

Ile

Phe

Lys

Gly

Ala
360
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Arg

Phe

Asp

Gly

Trp

185

Phe

Asp

Ser

Asn

Val

265

Cys

val

Pro

val

Vval

345

Asp

Glu

Xaa

Gly

His

170

Pro

Arg

Ile

Arg

Met

250

Val

Thr

Thr

Pro

Xaa

330

Leu

vVal

Phe

Gly

Asp

155

Tyr

Gly

Asp

Ser

Ser
235

Trp

Phe

Gly

Vval

Ala

315

Pro

Ser

Lys

Gly

Leu

140

Xaa

Thr

Lys

Gln

Arg

220
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REIVINDICACIONES
Un método para producir una planta u organismo fotosintético tolerante a la sequia que comprende:

aplicar al menos un tratamiento de una cantidad efectiva de N-6xido de trimetilamina (TMAQO), N-6xido de
trimetilamina dihidrato, o N-6xido de N,N-dimetildecilamina (DDAQ) a una planta, parte de planta, organismo
fotosintético o semilla, en donde la cantidad eficaz del TMAO, TMAO dihidrato o DDAO es desde 0,1a 10 g
por litro de rociado o riego, o en donde el al menos un tratamiento es un tratamiento de semilla y la cantidad
eficaz del TMAO, TMAO dihidrato o DDAO es desde 0,1 g a 1000 g por 100 kg de semilla; y

cultivar dicha planta, parte de planta, organismo fotosintético o semilla, en donde se produce una planta u
organismo fotosintético tolerante a la sequia

El método de la reivindicacion 1, y que ademas comprende:

aplicar al menos un segundo tratamiento de una cantidad eficaz de TMAO, TMAO dihidrato o DDAO a dicha
planta u organismo fotosintético tolerante a la sequia, previamente tratada con TMAO, TMAO dihidrato o
DDAO.

El método de las reivindicaciones 1 o 2, en donde dicho al menos un tratamiento de dicha cantidad eficaz de
TMAO, TMAO dihidrato o DDAO es un tratamiento de riego o un tratamiento de rociado.

El método de cualquiera de las reivindicaciones 1 a 3, en donde dicho al menos un tratamiento de dicha
cantidad eficaz de TMAO, TMAO dihidrato o DDAO comprende dos o mas compuestos diferentes
seleccionados del grupo que consiste en TMAO, TMAO dihidrato, y DDAO.

El método de cualquiera de las reivindicaciones 1 a 4, en donde dicha planta u organismo fotosintético
tolerante a la sequia tiene una produccion de biomasa, fruta o semilla que es entre el 6% y el 30% o entre el
31% y el 50% mas que la produccion de biomasa, fruta o semilla de plantas u organismos fotosintéticos
estresados por sequia donde una cantidad efectiva de TMAO, TMAO dihidrato o DDAO no se ha aplicado a
la planta u organismo fotosintético con estrés hidrico no tolerante.

El método de cualquiera de las reivindicaciones 1 a 5, que ademas comprende aplicar sales o cualquier otro
aditivo a dicha planta, parte de planta, organismo fotosintético o semilla y cultivar dicha planta, parte de
planta, organismo fotosintético o semilla en donde se produce una planta u organismo fotosintético tolerante
a la sequia.
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