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RESUMEN

Debido a la importancia medicinal de Uncaria tomentosa, se han realizado varias
investigaciones referentes a la produccion de metabolitos secundarios de dicha planta. Con
base a esto surge la necesidad de identificar a nivel genético secuencias que estuvieran
relacionadas con metabolismo secundario. Gracias a un proyecto previo se contaba con mucha
informacion que podia ser utilizada para identificar mas secuencias de importancia por lo que
se plante6 este proyecto con el objetivo de obtener secuencias de genes de Uncaria tomentosa
mediante disefio bioinforméatico de imprimadores basados en los datos obtenidos por
microarreglos heterélogos de Arabidopsis thaliana. Para lograr los objetivos planteados, se
desarroll6 un software con el que se puede analizar la informacion obtenida mediante
microarreglos de una forma mas eficiente. Por otro lado, se obtuvo el transcriptoma a partir de
muestras de ARN vy los resultados obtenidos fueron analizados con la herramienta CLC Bio,
complementando con otras como Blastx, Primer 3 y BioEdit. Con la informacién obtenida se
disefiaron 4 pares de imprimadores para enzimas de metabolismo secundario y 2 pares de
imprimadores para genes constitutivos. Con todos los imprimadores se obtuvieron amplicones
que fueron secuenciados a través de la empresa Macrogen. Ademas, con los datos obtenidos
del transcriptoma se elaboré una tabla con posibles secuencias genémicas de U. tomentosa,
utilizando el software CLC Bio. Paralelamente se realizaron pruebas de elicitacion en plantas in
vitro y de invernadero utilizando los hongos Trichoderma sp y Penicillium sp para determinar si
el estrés inducido por la presencia de estos microorganismos podria incrementar la produccion
de metabolitos secundarios. Se realizé una cromatografia de capa fina que parecia indicar que
el estrés al que el hongo Trichoderma sp somete a la planta podria estimular la produccién de
metabolitos secundarios. Como producto de este proyecto, se cuenta con 4 posibles
secuencias parciales de genes presentes en el ADN gendmico de U. tomentosa que codifican
para enzimas de metabolismo secundario asi como los imprimadores respectivos para
amplificarlos, ademas de dos pares de imprimadores para posibles genes constitutivos. Por
otro lado, se facilitd el manejo de grandes bases de datos como la generada por microarreglos
mediante el software E-Pathway. Se cuenta con el transcriptoma analizado y con un manual
que servira de guia para trabajar con los datos generados a partir de transcriptomas de otras
especies. Ademas de 81 posibles secuencias genémicas de U. tomentosa.

Palabras clave: Uncaria, metabolismo secundario, imprimadores, transcriptoma.



INTRODUCCION

Antecedentes:

En enero 2011, en el Centro de Investigacion en Biotecnologia del Instituto Tecnoldgico de
Costa Rica, se inici6 una investigacion enfocada a identificar secuencias genéticas de Uncaria
tomentosa conocida comunmente como Ufha de gato. Anteriormente, se habian realizado
investigaciones dirigidas a su reproduccion in vitro, asi como induccion a callogénesis y
establecimiento de suspensiones celulares. Esto debido al interés por sus propiedades

medicinales.

En una investigacion anterior se logré obtener una base de datos de secuencias homdélogas de
Una de gato con respecto al genoma de Arabidopsis thaliana, mediante la técnica de
microarreglos. Ademas de dos secuencias especificas para U. tomentosa que corresponden a
enzimas que participan en la sintesis de metabolitos secundarios. La primer secuencia
identificada fue la de la enzima 3-deoxy-d-arabino-heptulosonato 7-fosfato sintasa (DAHPS)
que participa en la ruta metabdlica del shikimato donde el producto final es el Corismato, a
partir del cual se producen fenilalanina, tirosina y triptéfano que posteriormente son convertidos
en metabolitos secundarios (Weaver y Herrmann, 1997). Posteriormente se identifico la
secuencia de la enzima estrictosidina sintasa (Str 1), que, participa en la ruta de la biosintesis
de alcaloides indol-terpénicos, catalizando la sintesis de strictosidina, que es considerado
precursor universal en la formacién de los alcaloides indol-terpénicos. (Santos & Ramos, 2009).

Ademas, se establecio el protocolo de extraccién de ADN y ARN. Con toda esta informacion
generada se sentaron las bases para seguir estudiando dicha especie a nivel genético.

Definicién del problema.

En la literatura se puede encontrar gran cantidad de informacién sobre la actividad medicinal de
Uncaria tomentosa, enfocada sobre todo en los compuestos a los que se le atribuyen dichas
propiedades y la forma en la que actuan, sin embargo, a nivel de genoma es muy limitada la

informacién existente.

Mediante estudios genéticos es posible identificar secuencias de interés, que estén
relacionadas con caracteristicas deseables de la planta, por ejemplo, resistencia a



enfermedades, sequias e incluso el potencial para una alta producciéon de oxi-indol-alcaloides,
compuestos que se han analizado como posibles responsables del poder medicinal de la Una
de gato.

El Centro de Investigacion en Biotecnologia, ha venido trabajando con U. tomentosa durante
varios afos para su reproduccién y obtencién de metabolitos secundarios. Sin embargo, hasta
hace 4 afos se tomé la iniciativa de complementar todo este conocimiento generado con
estudios genéticos que permitieran generar informacion no existente en la literatura que podria
ser utilizada para potencializar el aprovechamiento de esta especie.

La carencia de informacion y de investigaciones sobre el genoma de U. tomentosa, motivaron
el planteamiento de un proyecto inicial en esta area (2011-2012). La informacién generada
debe ser utilizada para avanzar en esta linea con el objetivo de que a futuro los resultados
obtenidos puedan ser utilizados para la identificacion y/o desarrollo de materiales con
caracteristicas deseables.

OBJETIVOS

OBJETIVO GENERAL

e Obtener genes de Uncaria tomentosa mediante disefio bioinformatico de primers
basados en los datos obtenidos por microarreglos heter6logos de Arabidopsis thaliana.

OBJETIVOS ESPECIFICOS

- Obtener imprimadores especificos para U. tomentosa mediante bioinformatica usando
los datos generados a partir de microarreglos para secuenciar parte de su genoma.

- Determinar si existe co-relacién entre la presencia o ausencia de las secuencias
obtenidas, con una alta o baja produccién de metabolitos, mediante comparaciones
genotipicas entre individuos identificados como altamente productores de aquellos que

no lo son.



- Lograr la caracterizacion de las secuencias obtenidas mediante microarreglos utilizando
diferentes herramientas informaticas disponibles en la web para facilitar el manejo de la
informacion y poder relacionar las secuencias con las diferentes bases de datos libres
como la del NCBI.

- Obtener el transcriptoma de ARNm extraido de individuos sometidos a elicitacion, para
inducir la activacion de genes involucrados en la produccion de metabolitos

secundarios.

REVISION DE LITERATURA

U. tomentosa conocida por su nombre comun como Una de gato, es una planta originaria del
Perd, que sintetiza oxindol-alcaloides como parte de su metabolismo secundario, estos
compuestos se han estudiado como responsables de las propiedades medicinales de la misma,
entre las que se mencionan: actividad antileucémica, inmunoestimulante y anticancerigena
(Laus et al., 1997; Keplinger et al., 1999; Laus, 2004; Winkler et al., 2004)

En la formulacién de productos naturales de uso medicinal el aspecto mas importante que se
debe considerar es el contenido de sustancias quimicas con actividad biolégica representada
por los metabolitos secundarios, entre los que se encuentran alcaloides, glicésidos, taninos,
esencias y resinas. Todos estos componentes (excepto las resinas), se encuentran
almacenados en el interior de la célula vegetal, encerrados en vacuolas especializadas
ubicadas en cualquier parte de la planta. Asi se tiene que los alcaloides pueden concentrarse
en hoja, corteza, tallo, raiz, etc.; su presencia depende del metabolismo de la planta y éste es
variable de una especie vegetal a otra, e inclusive, de una variedad a otra (Dominguez, 2010)

La produccion de metabolitos secundarios normalmente es baja (menos de 1% de peso seco) y
depende en gran medida del estado fisiolégico y de desarrollo de la planta (Namdeo, 2007).
Los compuestos secundarios tienen una implicacién ecolégica como defensa contra herbivoros,
virus, hongos, bacterias, como sustancias alelopaticas, fitoalexinas o disuasorios nutritivos
(Bourgaud et al., 2001 citado por Pérez-Alonso, 2011). Otros tienen una funcién fisioldgica, por
ejemplo, las pectinas que pueden servir para el transporte de nitrégeno tdxico y compuestos de

almacenamiento, mientras los compuestos fendélicos como los flavonoides realizan una funcién
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como protectores de rayos ultravioletas (Wink, 2007 citado por Pérez-Alonso, 2011). Ademas,
son una fuente importante de principios activos de medicamentos y de valiosos productos

quimicos.

Las vias de sintesis de metabolitos secundarios involucra la participacion de muchas enzimas
que intervienen en la sintesis de un compuesto a partir de otro, la expresién de los genes que
codifican para estas enzimas depende en gran parte del ambiente y condiciones de estrés en
las que se encuentre la planta. Con el empleo de diferentes técnicas como son: cromatografia,
electroforesis de proteinas, Reaccion en cadena de la polimesa (PCR), secuenciacién de genes
y de transcriptomas, se ha logrado identificar muchas de las enzimas que participan en estos
procesos metabdlicos.

Uso de genes constitutivos en analisis de expresion genética mediante RT-qPCR.

La transcriptomica se refiere al estudio del transcriptoma. El transcriptoma es el conjunto de
ARN mensajeros presentes en una célula, tejido u organismo. El transcriptoma muestra qué
genes se estan expresando en un momento dado, es decir, va a variar dependiendo de las

condiciones de la planta y su interaccion con el entorno.

Como complemento en estudios de transcriptoma se cuenta con la herramienta de PCR
Tiempo Real. La combinacién de la transcripcion reversa y el PCR tiempo Real (RT-gPCR) es
el método mas usado para caracterizar o confirmar patrones de expresioén de genes y comparar
los niveles de ARNm en diferentes muestras (Bustin, 2002). EI RT-gPCR combina tres pasos:
la transcripcién reversa (RT) en la que se sintetiza ADNc a partir del ARN, el segundo paso es
la amplificacion del ADNc utilizando la técnica de PCR y el tercer paso implica la deteccién y
cuantificacién de los productos de amplificacién utilizando un PCR-Tiempo Real (Nolan, 2006).
Esta técnica es usada en estudios de expresion incluyendo estudios de splicing alternativo,
verificacién de los resultados de microarreglos, y para diagnostico molecular (Brunner, 2004).

La técnica de PCR en tiempo real (qPCR) utiliza colorantes fluorescentes que funcionan como
indicadores durante la reaccion de PCR detectando la amplificacién en el momento en que
ocurre. El ensayo se basa en la medicion del aumento de la sefal fluorescente, que es
proporcional a la cantidad de ADN producido durante cada ciclo de PCR. Ademas, el uso de
sondas marcadas con diferentes colorantes permite la deteccién y cuantificacion de varios
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genes de interés, todo en un mismo tubo de reacciéon (multiplex). Durante la reaccion de PCR,
llega un punto en el que la fluorescencia se eleva por encima de un punto definido o patrén,
este punto se conoce como el ciclo umbral o Ct (Threshold Cycle) o punto de cruce o Cp
(Crossing point). Cuanto mas ADN de interés hay en la muestra, menor sera el Ct. Esta
correlaciéon entre la fluorescencia y la cantidad de producto amplificado es lo que permite la
cuantificacién, siendo mas sensible y especifico que el PCR convencional de punto final (Nolan,
2006).

A pesar de ser una técnica muy utilizada, se pueden obtener resultados contradictorios si no se
hace un buen trabajo de normalizacién, ya que, las variaciones en las cantidades de muestra
inicial pueden afectar la cuantificacion. Debido a esto es que la expresion de los genes que se
estan investigando se describen en términos de proporcion (ratio) de los niveles de ARNm de
interés con respecto al nivel de ARNm de un gen de referencia, este gen se expresa de forma
estable y su abundancia esta fuertemente correlacionada con las cantidades totales de mRNA
presente en cada muestra (Gutierrez et al, 2008) Este gen se conoce como gen constitutivo o
Housekeeping gen (HK), el cual esta relacionado con funciones vitales de la planta por lo que
se espera que se exprese siempre, independientemente de las condiciones.

La expresion del gen de referencia debe permanecer constante entre las células de los
diferentes tejidos y en diferentes condiciones experimentales; de lo contrario, puede dar lugar a
resultados erroneos. Los genes comunmente utilizados han sido: 18S rRNA, la ubiquitina
(UBQ), actina (ACT), b-tubulina (TUB), y la gliceraldehido-3-fosfato deshidrogenasa (GAPDH),
que por estar involucrados en procesos celulares basicos funcionan como controles internos
para el analisis de la expresién génica, ya que se supone que tiene una expresion uniforme. Sin
embargo, se ha reportado que los niveles de expresion de estos genes varian
considerablemente bajo diferentes condiciones experimentales, por lo que también es
importante evaluar la expresion del gen de referencia bajo condiciones especificas (Jain et al,
2006)

Al utilizar la técnica de RT-qPCR se puede determinar la expresién del gen de interés esto
debido a que si se trabaja con ADN gendmico se estaria amplificando todo aun si los genes no
se activan, mientras que al trabajar con el ARN, se esta identificando Unicamente lo que se
expres6. Hay que tomar en cuenta que esto esta muy relacionado con el ambiente por lo que



diferentes condiciones ambientales pueden inducir que un gen se exprese o no. Es importante
complementar estos estudios con analisis de proteinas para completar y validar el proceso.

Elicitacion.

Un elicitor es una sustancia que cuando es introducido en pequefias cantidades en un
organismo vivo, induce la producciéon o mejora la biosintesis de compuestos especificos, por lo
que con la elicitacion se pretende producir o incrementar la producciéon de metabolitos al

introducir trazas de elicitores.

Los elicitores en plantas desencadenan respuestas fisiolégicas y morfoldgicas y la acumulacion
de fitoalexinas. Estos pueden ser de tipo abibticos tales como iones metdlicos y compuestos
inorganicos o elicitores bibticos por ejemplo hongos, bacterias, herbivoros, fragmentos de la
pared celular vegetal, asi como sustancias quimicas que se liberan en el lugar de la planta
donde hubo lesién por patdégenos o herbivoros. Se sabe que el tratamiento con elicitores en
plantas desencadena una serie de mecanismos de defensa que incluyen la produccion y
acumulacién de metabolitos secundarios tanto en plantas completas como en cultivos celulares
(Namdeo, 2007)

Se ha visto que la presencia de metales pesados induce el estrés oxidativo en cultivos
celulares favoreciendo la produccion de metabolitos secundarios antioxidantes y sobre todo
alcaloides. En una prueba en la que se agreg6 Ag+1, Pb+2 y Butionina sufoximina (BSO) se
obtuvo un incremento en la produccién de flavonoides en cultivos celulares de U. tomentosa, y
al usar dichos elicitores de forma individual, se favorecio la produccién de alcaloides de tipo
inddlicos y oxi-inddlicos. (Trujillo et al, S.F.)
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MATERIALES Y METODOS

Andlisis de transcriptoma a partir de ARN total y obtencion de imprimadores.

Se realiz6 un analisis de la informacion obtenida en una investigacion previa basado en
microarreglos de ADN de U. tomentosa. Esta informacién se complementé con datos
reportados en la literatura asi como en bases de datos en la web. Se hizo una seleccion de
genes conocidos como constitutivos, que son aquellos genes que se expresan siempre, ya
que son indispensables para las funciones normales de los seres vivos. El objetivo de localizar
estos genes dentro del genoma de U. tomentosa, es poder utilizarlos en la validacion de
pruebas de PCR y gPCR. Si a la hora de realizar el analisis se logra obtener una amplificacién
de estos genes, se tiene mayor certeza de que la prueba funcion6 adecuadamente.

Ademas se utilizé la informacion obtenida con el analisis del transcriptoma para obtener
imprimadores que tuvieran mayor probabilidad de amplificar en el genoma de U. tomentosa.
Inicialmente, se utilizé el software CLC Bio de QIAGEN para analizar el transcriptoma,
posteriormente se hizo una comparacion utilizando el algoritmo megablast del NCBI (National
Center for Biotechnology Information) de todas las secuencias obtenidas contra la base de
datos de secuencias nucledtidicas (Nucleotide collection nr/nt) del reino Viridiplantae,
especificamente, esto con el fin de encontrar homologias e identificar proteinas de interés.

El archivo obtenido con el transcriptoma se transformé en un documento FASTA mediante el
software BioEdit, ya que los archivos FASTA son capaces de ser abiertos por el algoritmo de
BLAST. Luego se exportd usando una extensién XML, para poder visualizar los alineamientos
realizados de una forma amigable. De esta forma se pudo visualizar un cuadro con resultados
que incluian: “E-value”, “ldent”, “Accession” y “Max score”. Esta informacién fue exportada a
Excel, donde se pudo filtrar para hacer el analisis respectivo y seleccionar secuencias de

interés.

El archivo FASTA debié ser fragmentado en sub-archivos con un rango de secuencias menor a
7000 bp, esto para poder ser manejado mediante los softwares disponibles. Se utilizd el
algoritmo blastx para realizar el andlisis de las secuencias comparandolas con Catharanthus
roseus, Mitragyna speciosa y Cinchona sp, también productoras de oxindolalcaloides.
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Debido a que se desconoce la distancia evolutiva entre Uncaria tomentosa y las plantas
anteriormente mencionadas, se utilizé la matriz de sustitucion BLOSUM 50 en lugar de
BLOSUM 62 ya que es menos rigurosa y parte de una mayor distancia entre las especies, por

ende, acepta un mayor nimero de mutaciones.

Se seleccionaron las enzimas discriminando por longitud de alineamiento, tomando en cuenta
aquellos alineamientos mayores a 250 aminoécidos, lo que equivale a alineamientos mayores a
750 nucledtidos. Las secuencias seleccionadas se analizaron con el software CLC Bio, para
determinar homologias con las enzimas de las especies anteriormente mencionadas. Las
secuencias homologas se convirtieron a formato FASTA y se analizaron nuevamente con
blastx, se seleccionaron solamente los segmentos donde hubo alineamiento para disefar los
imprimadores. Los imprimadores fueron disefiados utilizando el programa Primer 3. En el
anexo 1 se describe en forma detallada el procedimiento utilizado para el analisis del

transcriptoma. Este manual servira para futuras investigaciones en este campo.

Con base en la informacién descrita en la literatura sobre el metabolismo de Catharanthus
roseus, se consideraron cuatro enzimas de principal importancia que podrian generar interés
para futuras investigaciones en U. tomentosa, incluyendo cuantificacién por RT-PCR (PCR
tiempo real). Estas son: strictosidina sintasa, strictosidina B-glucosidasa, triptéfano
descarboxilasa y geraniol-10-hidroxilasa. Ademas, se seleccionaron secuencias de genes
constitutivos, ya que estos son necesarios para validar cualquier andlisis que se haga en PCR
tiempo real. Los imprimadores disefiados son especificos para las siguientes enzimas: Factor
de Remocion de Cromatina (CRF: Cromatine Removal Factor) y un Factor de Conjugacion
de Ubiquitina (UCF: Ubiquitin Conjugation Factor)

Posteriormente se procedié a hacer una amplificacién de ADN utilizando los imprimadores
disefiados. El protocolo de amplificacion se detalla en el cuadro 1. Se realizd una electroforesis
en gel de agarosa al 1%. Las bandas fueron purificadas a partir del gel utilizando en kit de
purificacion QlAquick PCR® de Qiagen, estas muestras fueron enviadas a secuenciar con la
empresa Macrogen en Korea. Las secuencias obtenidas fueron analizadas mediante Megablast
y comparadas con las bases de datos del NCBI.
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Cuadro 1. Protocolo de PCR utilizado para amplificar posibles enzimas de interés en ADN de
U. tomentosa.

Reactivo Volumen
Go Taq Buffer 10 ul
dNTP’s 1 ul
Primer mix (10 uM) 2 ul (0,2uM con final)
Poly Taq 0,25 ul
ADN 100 ng
Agua Hasta completar 50 ul de reaccion

Base de datos de Microarreglos.

Para el manejo de la base de datos obtenida mediante microarreglos se trabajé en conjunto
con estudiantes de la carrera de ingenieria en computacion, los cuales desarrollaron un
software que permite el manejo amigable de dicha informacion, este software estaba siendo
desarrollado para otro proyecto de investigaciéon denominado “Identificacion de factores de
transcripcién putativos en Stevia rebaudiana 'y Tagetes patula como herramienta para posterior
uso en la descripcion de la rutas metabdlicas de interés”, el cual esta enfocado en la linea de la
bioinformatica, por lo que se les solicitd a los estudiantes que parte de este programa se
enfocara en el manejo de la base de datos de microarreglos y poder relacionarla con la
informacion y las herramientas disponibles en la Web.

Elicitacion en individuos de U. tomentosa.

Se tomaron plantas de invernadero de U. tomentosa, las cuales fueron sometidas a elicitacion,
inoculandolas con los hongos Trichoderma sp y Penicillium sp. con el fin de inducir “estrés” en
la planta, para activar los mecanismos de defensa y un eventual incremento en la produccion

de oxi-indol-alcaloides.

Los hongos se crecieron en medio PDB, luego de tres dias de incubacién se inocul6 la planta
con 100 ml de medio liquido, que se agregé al follaje. Se mantuvieron en invernadero durante
cuatro dias y posteriormente se realiz6 una cromatografia de capa fina (TLC) de las plantas
inoculadas y de plantas control. La metodologia empleada para hacer la prueba TLC se
describe en el Anexo 3.
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RESULTADOS Y DISCUSION

Anadlisis de transcriptoma y obtencién de imprimadores.

Trabajar a nivel de transcriptoma presenta la ventaja de que el ARNm incluye solamente las
regiones codificantes para proteinas, es decir, esta libre de intrones, mientras que si se trabaja
a nivel de ADN, se estaria obteniendo tanto exones como intrones, es decir, se tendrian
muchas secuencias que no codifican para ninguna proteina. El realizar inicialmente una
comparacion de ARNm contra una base de datos de acidos nucleicos podria generar
resultados aleatorios, sin embargo, se decidié hacer un andlisis inicial de este tipo para
identificar posibles proteinas de interés que pudieran estar presentes en el genoma de U.
tomentosa. Esto serviria como una vista previa de la cual partir para realizar una investigacion
mas profunda. En el Cuadro 2A del Anexo 5, se presenta una lista de 68 secuencias obtenidas
a partir de la comparacién del ARN de Ufa de gato contra la base de datos de secuencias
nucleoétidicas (Nucleotide collection nr/nt) del reino Viridiplantae. Se resaltan con amarillo dos
secuencias que podrian ser de interés. Ademas, en el Anexo 6, se presenta una lista adicional
de 13 secuencias.

Posteriormente, se decidi6 cambiar las secuencias obtenidas a partir del transcriptoma a
formato FASTA, para facilitar su analisis con las herramientas libres disponibles en la Web y de
esta forma hacer el andlisis utilizando el algoritmo Blastx para comparar estas secuencias
contra una base de datos de proteinas, ya que este algoritmo traduce secuencias de acidos
nucleicos a secuencias de aminoacidos para luego hacer comparaciones proteina-proteina.
Esto debido a que las proteinas son las unidades funcionales de procesos celulares, ademas,
se presenta mayor conservacion a nivel de aminoacidos que de &cidos nucleicos y los genes
pueden acumular mutaciones a través del tiempo que no necesariamente implican una

variacion en la funcion de la proteina.

Posteriormente se hizo el analisis, seleccionando solamente tres especies: Catharanthus
roseus, Mitragyna speciosa y Cinchona sp., esto debido a que, de acuerdo a la literatura,
también son productoras de alcaloides oxindélicos. Se parte de la premisa que debe existir
cierto nivel de homologia entre las enzimas metabdlicas de estas plantas y Uncaria tomentosa,
ya que los sustratos comparten similitud estructural. Ademas, los alcaloides de estas plantas
comparten dos rutas metabdlicas de interés, la del (i) acido shikimico y la del (ii) triptéfano (De
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Luka y Benoit, 2000) (Matsuura et al, 2013). Comparar el transcriptoma de Uncaria tomentosa

con estas tres plantas es una busqueda més concentrada y especifica.

Las rutas metabdlicas y celulares para la biosintesis de alcaloides han sido esclarecidas en
Catharanthus roseus, mas no en Uncaria tomentosa. A pesar que los alcaloides de estas
especies difieren en su estructura final, la biosintesis inicial de precursores es la misma (Anh
Tran , 2008), (Ramani et al. 2013).

Con base en andlisis realizado a partir del transcriptoma en conjunto con la informacién
disponible en las bases de datos referente a las enzimas anteriormente mencionadas se

lograron disefar los siguientes imprimadores:

Cuadro 2. Descripcion de los imprimadores disefiados para amplificar los genes que codifican
para las enzimas: G10H, TDC, STR y SGD.

Nombre del Posible enzima Secuencia *Tm | %GC* | Tamano
imprimador °C esperado
del

producto

SS-F Strictosidina Sintasa TTTGAACCACGCTTATGCC 56.7 | 47.40

SS-R Strictosidina Sintasa GTGAATTTGCTCAAGATGTTCG 56.8 |40.90| 712bp

SG-F Strictosidina-B-glucosidasa | GGTCGAGGCCCAAGTATATG 57.7 |55.00

SG-R Strictosidina-B-glucosidasa | CTGCTGAAAGTATTCTCGGTATAG [56.9 [41.70| 654 bp

TDC-F Triptéfano descarboxilasa | TGTACCATTTAAGCCACTTGATCC |59.2 | 41.70

TDC-R Triptéfano descarboxilasa | ATTCTCTTTAATCACAGCGTCAGC [59.9 | 41.70| 1459 bp

1_G10H-F |Geraniol-10-hidroxilasa | CATCGTGCTAGGTTTGATATTCG  |57.9 | 43.50

1_G10H-R |Geraniol-10-hidroxilasa | ATGTAATGCCAAACTTCTCCTCC  |58.9 | 43.50| 1424 bp

“Tm: Temperatura melting. %GC: Porcentaje de Guaninas y Citocinas

La enzima geraniol-10-hidroxilasa (G10H) transforma el geraniol en 10-hidroxigeraniol a partir
del cual se sintetiza la secologanina, mientras que la enzima triptéfano descarboxilasa (TDC)
sintetiza triptamina a partir del amino&cido triptéfano. La enzima strictosidina sintasa (STR)
cataliza la unién de estos dos compuestos (triptamina y secologanina) para formar strictosidina.
La eliminacion de la glucosa que posee la strictosidina es catalizada por la enzima

strictosidine-B-glucosidasa (SGD). El producto resultante al eliminar la glucosa, es una
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dialdehido altamente reactivo a partir del cual y dependiendo de las condiciones (como pH,
solventes, etc) pueden formarse diferentes tipos de oxi-indol-alcaloides (Figura 1), por ejemplo,
bajo condiciones de incubacién ligeramente acidas, el producto principal en C. roseus es

cathenamina. (Geerlings et al, 2000)

Alkaloides monoterpenicos

Figura 1. Esquema de la biosintesis de Alcaloides monoterpénicos. Las flechas punteadas
indican multiples reacciones enzimaticas. (Tomado de: Collu et al, 2001)

En el cuadro 3 se describen los imprimadores disefiados para los genes constitutivos (HK), los
cuales se expresan en todo momento, independientemente de las condiciones a las que se
someta la planta esto debido a que son indispensables para los procesos vitales de la misma.
Un gen de referencia debe ser considerado como valido Unicamente cuando se utiliza bajo las
mismas condiciones que el gen que se esta estudiando (Dheda et al., 2005). Por lo general, se
asume que los genes HK que codifican para proteinas necesarias para actividades basicas,
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tales como: traduccion de proteinas o mantenimiento del citoesqueleto, se expresan de manera
uniforme en los diferentes tejidos y 6rganos. Sin embargo, se ha encontrado que la expresion
de estos genes, aunque es constante en algunas condiciones experimentales, varia

considerablemente en otros casos (Gutierrez et al., 2008).

Cuadro 3. Descripcion de los imprimadores disefiados para amplificar los genes que codifican
para las enzimas: Factor de Conjugacién de Ubiquitina y Factor de Remocién de Cromatina

Nombre del Posible enzima Secuencia Tm | %GC | Tamaiho
imprimador °C esperado
del
producto
Factor de Conjugacion de
UCF-F Ubiquitina TTCTATGACAAGTTTAACATCCGCC [59.8 | 40.00
Factor de Conjugacién de
UCF-R Ubiquitina AAGTTCAAATAAACGCCCTTCTCC |60.0 [41.70| 128bp

Factor de Remocién de

CRF-F Cromatina CTTCTTTGGAGGCAAACCTTTCTC [60.4 | 45.80
Factor de Remodelacién
CRF-R de Cromatina TCTGGTGAGAATGATCAACAGGAG [60.3 | 45.80| 111bp

Un factor de conjugacion de Ubiquitina (UCF) es una del conjunto de enzimas que
intervienen en la ubiquitinacién de las proteinas que van a ser degradadas. La ubiquitinacion se
define como la marcacién selectiva de proteinas blanco o sustrato con moléculas de ubiquitina
(Ub). La proteina ubiquitinada es degradada por el complejo enzimatico proteosoma 26S. Este
proceso, que se ha encontrado en organismos eucariotas, impide la sobreacumulacion de
proteinas, evitando asi respuestas autoinmunes en el organismo (Huang et al., 2014), (Nifo,
2011).

El factor de remodelacion de cromatina (CRF), es una enzima que forma parte de un
complejo enzimatico dependiente de ATP, que se encargan de desempaquetar el ADN
reestructurando el nucleosoma (que es la unidad de repeticion primaria de la estructura de la
cromatina). Los remodeladores de cromatina controlan el embalaje y desembalaje de modo que
se ejecuten correctamente diversos procesos, tales como la transcripcion de genes, la

replicacion, la reparacion, y la recombinacion. (Clapier y Cairns, 2009)
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Al realizar la amplificacién mediante la técnica de PCR utilizando los imprimadores disefiados
se obtuvo bandas de buena intensidad, (Figura 2) esto permitié hacer una purificacion a partir
del gel, para poder secuenciarlas. Las secuencias obtenidas se presentan en el Anexo 2.
Luego de realizar un Megablast, se determind que habia una alta similitud entre las secuencias
obtenidas a partir del genoma de U. tomentosay las secuencias reportadas en el NCBI. (Figura
3)

Figura 2. Amplificacién de muestras de ADN de U. fomentosa, utilizando los imprimadores
disefiados a partir del transcriptoma y la informacién obtenida mediante microarreglos. 1.
Marcador de peso molecular 1Kb de fermentas. 2. Amplicon obtenido a partir de imprimadores
G10H. 3. Amplicon obtenido a partir de imprimadores SS. 4. Amplicén obtenido a partir de
imprimadores SG. 5. Amplicon obtenido a partir de imprimadores TDC. 6. Amplicon obtenido a
partir de imprimadores UCF. 7. Amplicones obtenidos a partir de imprimadores CRF, en este
caso se obtuvieron 2 bandas, ambas fueron purificadas y secuenciadas. 8. Marcador de bajo
peso molecular de Fermentas.
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Sequences producing significant alignments:

Max Total Query

E

Description Ident Accession
score score cover value
[J Mitragyna speciosa tryptophan decarboxylase (Tdc) mRNA. complete cds 1334 1334 86% 00 89% JN643922.1
S Max Total Que E :
Description 4 Ident Accession
score score cover value
[ cinchona calisaya geraniol 10-hydroxylase-like protein mRNA, complete cds 881 881 63% 00 86% KF415104.1
[J ophiorrhiza pumila G10H mRNA for geraniol 10-hydroxylase. complete cds 760 760 62% 00 84% LC0104221
[J Mitragyna speciosa geraniol 10-hydroxylase (G10H) mRNA, partial cds 246 246 18% 6e-61 85% JF412818.1
. Max Total Que E
Description b Ident Accession
score score cover value
[ cinchona calisaya geraniol 10-hydroxylase-like protein mRNA, complete cds 701 701 39% 0.0 91% KF415104.1
[J Ophiorrhiza pumila G10H mRNA for geraniol 10-hydroxylase. complete cds 588 735 55% 9e-164 88% LC010422.1

Catharanthus roseus geraniol 10-hydroxylase (G10H) mRNA, complete cds

Description

381 381 39%

Max Total Query
score score cover

2e-101 80%

: Ident
value

KF561461.1

Accession

[ PREDICTED: Glycine max probable ubiquitin conjugation factor E4-like (LOC100811444). mRNA 117 117 50% 6e-23 90% XM 003554669.2
[J PREDICTED: Fragaria vesca subsp. vesca probable ubiquitin conjugation factor E4-like (LOC101303727). mMRNA 117 117 50% 6e-23 90% XM_004304214.1
Phaseolus vulgaris hypothetical protein (PHAVU_004G033100g) mRNA, complete cds 100 100 50% 6e-18 87% XM_007151218.1
O gar XM_007151218.1
[] PREDICTED: Glycine max probable ubiquitin conjugation factor E4-like (LOC100806175). mRNA 100 100 50% 6e-18 87% XM_003543842.2
i1 Alignments O
o Max Total Que E ;
Description Y Ident Accession
score score cover value
[J sorghum bicolor hypothetical protein, mMRNA 694 694 9% 5e-08 92% XM_002457791.1

Figura 3. Resultados del alineamiento de las secuencias de U. tomentosa, realizado mediante
Megablast contra las secuencias reportadas en el NCBI

Los porcentajes de identidad obtenidos fueron bastante altos, siendo 89% para la enzima
Triptofano descarboxilasa (TDC) con respecto a la secuencia reportada para Mitragyna
speciosa. En el caso de Geraniol-10-hidroxilasa (G10H), se obtuvo un porcentaje de identidad
de 91% en una secuencia y 86% en otra, ambas comparadas contra Cinchona calisaya; para
esta misma enzima se obtuvo 85% al comparar con Mitragyna speciosa 'y 80% con Catharantus
roseus. Con factor de conjugacion de Ubiquitina (UCF) el porcentaje mayor obtenido fue de
90% en Glycine max, y para el caso del Factor de remodelacion de cromatina (CRF), una
helicasa del ARN, se obtuvo un porcentaje de identidad de 92% con una secuencia reportada
como proteina de ARNm en Sorgum bicolor, a esta ultima secuencia de S. bicolor, se le realizé
un megablast para obtener mas informacion y se obtuvo un porcentaje de 95% de identidad
con una secuencia de Zea mays reportada como probable factor de remodelacion de
cromatina.
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Caracterizacion de secuencias y analisis de transcriptoma de ARN total.

Se logré desarrollar un software que facilita el manejo de la base de datos que contiene los
resultados de los microarreglos, ya que, este programa los presenta de una forma mas
amigable y a su vez los relaciona con la informacion disponible en la WEB, permitiendo ademés
almacenar informacion como imprimadores disenados, ademas de que esta conectado en
forma directa a herramientas como Primer 3, Blast (NCBI) y KEGG para rutas metabdlicas.

El link para ingresar a este programa es: www.ic-itcr.ac.cr/ePathway. (Figura 4 y 5)

5Dt raxs
= Pathw:

LLLIEN About Logout (research_master)

Main actions for Genes

View Gene List Add a Gene Administrate Genes
Primers Relevant areas Metabolic Pathways
amp-CSV Database User Administration

Tools and Databases

EBI BLAST Search KEGG Metabolic ExPASy Genes Info
Pathways

Figura 4. Pantalla de inicio del programa e-Pathway, el cual tiene una parte destinada al
manejo de datos generados por microarreglos. (Senalado con flecha roja)
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Home » CSV Databases » View Database

| overations
Import CSV

List CSV
Databases

View a local information

Advanced Search

Displaying 1-20 of 6865 results

GO0:0006720~isoprenoid metabolic
process,G0:0006721~terpenoid metabolic
process,G0:0008299~isoprenoid biosynthetic
process,G0:0008610~lipid biosynthetic
process,G0:0009611~response to
wounding,G0O:0016098~monoterpenoid metabolic
process,G0:0016099~monoterpenoid biosynthetic
process,GO:0016114~terpenoid biosynthetic
process,G0:0019748~secondary metabolic process,

(E)-beta-ocimene Arabidopsis

At4g1674
X 0 synthase, chloroplastic thaliana

productive developmental
cess,G0:0009269~response to
desiccation,G0:0009414~response to water
deprivation,GO:0009415~response to

stimulus,GO:
stimulus,GO:
stimulus,GO:
stimulus,GO:
developmen

)9719~response to endogenous
esponse to hormone
esponse to abscisic acid

Posttransiational substance,GO:0010
At1048130 1-Cys peroxiredoxin Arabidopsis modification, development,GO:0010162~seed
Fiies PERY thaliana protein turnover, dormancy,GO:0010231~maintenance of seed

chaperones, dormancy,GO:0010431~seed
maturation,GO:0019725~cellular
homeostasis,G0:0022611~dormancy

Figura 5. Visualizacion parcial de la base de datos de microarreglos de U. tomentosa, basada
en el genoma de Arabidopsis thaliana.

Este programa permite introducir la informacion que se encuentra en la base de datos de
microarreglos y utilizando los niumeros de accesion, realizar los analisis correspondientes de
forma mas eficiente. De esta forma se puede obtener la secuencia del gen, a su vez disefar
imprimadores ya que se encuentra ligada con la herramienta Primer 3, ademas de correlacionar

con la ruta metabdlica a la que pertenece, esto mediante el botén KEGG Metabolic Pathway.

Se cuenta con un manual de usuario en el que se explica paso a paso el uso de esta
herramienta  bioiformatica, el cual puede ser \visualizado ingresando al link:

http://epathway.wikia.com/wiki/Epathway Wiki

Elicitacion en individuos de U. tomentosa.

Al realizar la prueba TLC a las plantas in vitro, no se logré obtener bandas definidas que
pudieran ser medidas. Se cree que esto se debe a que la concentracién de alcaloides
producida a nivel in vitro es muy baja, por lo que la prueba no las puede detectar, para
solventar este problema seria conveniente realizar el analisis utilizando la técnica de HPLC,
con la cual se pueden medir concentraciones mas pequefas, otra opcién seria utilizar un

numero mayor de plantas y luego concentrarlas todas. Esta opcion no fue posible, debido a que
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no se contaba con suficiente material in vitro. Sin embargo, se realizd la misma prueba en
plantas de invernadero, se logr6 obtener una banda en las plantas que fueron tratadas con
Trichoderma sp, esta banda podria indicar la presencia de los compuestos de interés (Figura
6). Al calcular el Rf de la misma se obtuvo un valor de 0,50, que coincide con el Rf reportado en
la literatura para el metabolito denominado Mitrafilina (presente en U. tomentosa) (Anexo 4,
Cuadro 1A) (Lock, 1995). En las plantas tratadas con Penicillium sp y en las plantas control no
se logré identificar ninguna banda, lo que hace suponer que Penicillium sp no estimula la
produccion de oxindolalcaloides por elicitacion.

Figura 6. Prueba de TLC realizada a plantas de invernadero sometidas a elicitacion. Se senala
la banda obtenida en plantas tratadas con Trichoderma.
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CONCLUSIONES

1.

Existe probabilidad muy alta de que las secuencias amplificadas en el ADN de U.
tomentosa correspondan a las enzimas Triptofano descarboxilasa, Geraniol-10-
hidroxilasa, un factor de Ubiquitinacién y una enzima del complejo de remodelacién de
cromatina.

Se obtuvo amplificacion con los imprimadores disefiados para las enzimas
anteriormente mencionadas utilizando ADN extraido de U. tomentosa, lo que permite
tener secuencias genomicas parciales de dichas proteinas. De igual forma se obtuvo
amplificacién con los imprimadores disefiados para genes constitutivos (HK genes)

El uso del transcriptoma es una herramienta mas efectiva para el disefio de
imprimadores especificos y en consecuencia para la obtencion de secuencias proteicas,
en comparacion con el uso de microarreglos.

Segun la banda obtenida por TLC, existe probabilidad de que el hongo Trichoderma sp
funcione como elicitor, favoreciendo la produccion de metabolitos secundarios en

Uncaria tomentosa.

RECOMENDACIONES

Se recomienda hacer més pruebas de elicitacion so6lo con Trichoderma sp aumentando
el nimero de individuos para verificar su efectividad como elicitor.

Se recomienda hacer pruebas por Cromatografia liquida de alta eficiencia (HPLC) para
cuantificar la produccién de metabolitos secundarios obtenidos por elicitacion.

CLC Bio de Qiagen, es un software necesario para facilitar el analisis de transcriptomas,
por lo que se recomienda a la institucién adquirir la licencia del mismo.

Se recomienda disefar nuevos imprimadores especificos para hacer pruebas de PCR
Tiempo Real, basados en las secuencias obtenidas a partir de los amplicones de U.
tomentosa.

Una vez disefiados los imprimadores para PCR tiempo real, se recomienda hacer
estandarizaciones para poder usar los imprimadores de HK en pruebas de

cuantificacién.
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APORTES Y ALCANCES

1. Se cuenta con una metodologia para andlisis de transcriptoma usando las diferentes
herramientas bioinformaticas.

2. Se logré disenar cuatro pares de imprimadores para U. tomentosa, que amplifican
posibles genes de enzimas de metabolismo secundario. Ademas de dos pares de
imprimadores que amplifican para genes constitutivos de U. fomentosa.

3. Se cuenta con el software E-Pathway para el manejo mas eficiente de la informacion
obtenida mediante microarreglos.

4. Se lograron identificar secuencias correspondientes a proteinas obtenidas a través del
transcriptoma de U. tomentosa, complementado con la informacion disponible en la
base de datos del NCBI.

5. Toda la informacién descrita en este documento, sirve de base para futuras
investigaciones mas amplias, que den continuidad al presente proyecto y con el que se
pueda llegar a hacer seleccion de individuos de interés o secuenciacion del genoma de
U. tomentosa.

6. El conocimiento generado se ha incorporado a la docencia no solo en los cursos que se
imparten sino también en el aprendizaje de todos los estudiantes asistentes que
participaron en la investigacion.

7. Como producto de esta investigacion, se cuenta con una tabla de 81 posibles
secuencias de genes de U. tomentosa, ademas de toda la informacién obtenida a través
del transcriptoma, a la cual se le puede sacar mucho provecho. Es importante recalcar
este ultimo punto, ya que esta investigacién surgié debido a la carencia de informacién
a nivel genético de una planta considerada como de gran importancia por sus
propiedades medicinales, con toda la informacién obtenida en este proyecto se llena el
vacié que habia existido hasta ahora.
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ANEXO 1.

Analisis bioinformatico para la deteccion de genes de importancia en la produccion de

S e o

alcaloides oxinddlicos en Uncaria tomentosa

El archivo del transcriptoma con extension “.gb” se logré abrir con el software BioEdit y
transformar en un archivo FASTA de la siguiente manera:

Abrir BioEdit

File -> Open...

Escoger el archivo con terminacién “.gb”

File -> Save as...

Escoger en tipo “Fasta (*.fas, *.fst, *.fsa)”

Guardar en ubicacién de preferencia

El archivo generado se guardd con el nombre de “UNCARIA”.

B.

aokrowpn -

akrwpn -

Los archivos FASTA son capaces de ser abiertos por el algoritmo de BLAST de la
siguiente manera:

Click en el hipérvinculo de BLAST

Escoger el algoritmo de preferencia

En “Or, upload file”, dar click en “Seleccionar archivo”

Escoger parametros de preferencia

BLAST!

Los resultados de BLAST pueden ser exportados en una extension XML, la cual es muy
utilizada por desarrolladores de paginas web, ademas de ser capaz de visualizarla
mediante exploradores de Internet (e.g. Google Chrome, Internet Explorer, etc.) de la
siguiente manera:

Abrir BLAST

Escoger el algoritmo de preferencia

Subir el archivo FASTA de preferencia

Escoger pardmetros

BLAST!
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6. Una vez obtenidos los resultados, escoger en el panel superior la opcion “Download”,
dar click en “XML” y guardar en la ubicacién de preferencia.

<, BLAST®
5

Home | RecentResults = Saved Strategies Help

» NCBI/ BLAST/ blastx/ F ing Results - BWF 16

© Your search is limited to records matching entrez query: txid3702 [ORGN].

Edit and Resubmit Save Search Strategies > Formatting options ¥ Download YoulllT3 How to read this page Blast report description
Download
Alignment Search Strategies o
Text JASN.1  Hit Table(text) Hit Table(csv ASN.1 it
1 (333 letters)

Results for: | 1:1cl|93338 1(333bp) v | &

RID BWPS5WWKO016 (Expires on 01-21 20:31 pm)

Query ID Icl|93338 Database Name nr
Description 1 Description All non-redundant GenBank CDS
Molecule type nucleic acid translations+PDB+SwissProt+PIR+PRF excluding environmental
Query Length 333 samples from WGS projects

Program BLASTX 2.2.30+ P Citation

7. Abrir con un explorador web como Internet Explorer

Una vez abierto con un explorador, deberia visualizarse de la siguiente manera:

|| C:\Users\Silver Ceball p ol O~

@ C:\Users\Silver Ceballos\De... ‘ |

Archivo Edicion Ver Favoritos Herramientas Ayuda

x Google v *3 Buscar ~ | 5§ Compartir | Mas » I sitver Ceballos ~ & -

A
<?xml version="1.0"?>
<!DOCTYPE BlastOutput SYSTEM "http://www.ncbi.nim.nih.gov/dtd/NCBI_BlastOutput.dtd" PUBLIC "-//NCBI//NCBI BlastOutput/EN">
- <BlastOutput>
<BlastOutput_program>blastx</BlastOutput_program>
<BlastOutput_version>BLASTX 2.2.30+ </BlastOutput_version>
<BlastOutput_reference>Stephen F. Altschul, Thomas L. dd Alejandro A. Sch fer, Jinghui Zhang, Zheng Zhang, Webb Miller, and David J. Lipman (1997),
"Gapped BLAST and PSI-BLAST: a new generation of protein database search programs”, Nucleic Acids Res. 25:3389-3402.</BlastOutput_reference>
<BlastOutput_db>nr</BlastOutput_db>
<BlastOutput_query-ID>93338</BlastOutput_query-ID>
<BlastOutput_query-def>1</BlastOutput_query-def>
<BlastOutput_query-len>333</BlastOutput_query-len>
<BlastOutput_param>
- <Parameters>
<Parameters_matrix>BLOSUM62 </Parameters_matrix>
<Parameters_expect>10</Parameters_expect:>
<Parameters_gap-open>11</Parameters_gap-open>
<Parameters_gap-extend>1</Parameters_gap-extend>
<Parameters_filter>L;</Parameters_filter>
</Parameters>
</BlastOutput_param>
- <BlastOutput_iterations>
- <Iteration>
<Iteration_iter-num>1</Iteration_iter-num>
<Iteration_query-ID>93338</Iteration_query-ID>
<Iteration_query-def>1</Iteration_query-def>
<Iteration_query-len>333</Iteration_query-len>
- <Iteration_hits>
- <Hit>
<Hit_num>1</Hit_num>
<Hit_id>gi| 18404062 |ref|NP_565836.1| </Hit_id>
<Hit_def>60S ribosomal protein L40-1 [Arabidopsis thaliana] >g||18409639|ref|NP 1| ubiquiti ion protein 1 [Arabi i 1
>gi| 727444959 |ref|XP_010504006.1| PREDICTED: ubiquitin-60S ribosomal protein L40-2 [Camelina sativa] >gl|727467678|refIxP 010515730.1|
PREDICTED: ubiquitin-60S ribosomal protein L40-2 [Camelina sativa] >gi| 727501731 |ref|XP. 010426881 1| PREDICTED ubiquitin-60S ribosomal
protein L40-2 [Camelina sativa] >gi|2302425250(|sp|Q42202.2|RL40B_ARATH Full ib | protein L40-2; AltName:

Full=Protein EARLY-| RESPONS!VE TO DEHYDRATION 16, AltName: Full=Protein EMBRYO DEFECTIVE 2167, AI(Name Full=Protein HAPLESS 4; Contains:
RecName: Full= Ub|qu|t|n' F ib protem L4D 2; AltName FuII CEP52; Flags Precursor [Arabudnpsns thallana]

f AnATLL

ﬁ_}@@@@@wéaﬂ

elé]

8le]:
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La siguiente imagen, muestra la forma en como se traduce la informacién de interés a nivel
informatico:

Sequences producing significant alignments:
Select: All None Selected:0
1 Alignments o

Max Total Query E

Ident Accession
score score cover value

Description

60S ribosomal protein L40-1 [Arabidopsis thaliana] 743 743 29% 3e-17 100%

anthranilate phosphoribosyltransferase-like protein [Arabidopsis thaliana] 289 289 28% 1.8 41% BAF016
AT3g57880/T10K17_90 [Arabidopsis thaliana] 285 285 28% 18 41% AAK53020.1
C2 domain-containing plant phosphoribosyltransferase-like protein [Arabidopsis thaliana] 285 285 28% 18 41% NP_191347.1
calcium-dependent lipid-binding (CaLB domain) plant phosphoribosyltransferase family protein [Arabidopsis thaliana] 285 285 30% 18 35%
calcium-dependent lipid-binding domain-containing plant phosphoribosyltransferase-like protein [Arabidopsis thaliana] 281 281 35% 26

FT-interacting protein 1 [Arabidopsis thaliana] 281 281 35% 26

AT5q06850/MOJ9_2 [Arabidopsis thaliana] 277 277 29% 36

anthranilate phosphoribosyltransferase-like protein [Arabidopsis thaliana] 269 269 25% 50 39%

triose phosphate/phosphate translocator TPT [Arabidopsis thaliana] 269 269 41% 64 35%

triose phosphate/phosphate translocator TPT [Arabidopsis thaliana] 266 266 41% 91

triose phosphate/phosphate translocator TPT [Arabidopsis thaliana] 266 266 41% 92
phosphate/triose-phosphate translocator precursor [Arabidopsis thaliana] 266 266 41% 93 35% 1

Esto tiene una gran ventaja ya que muestra datos relevantes como “E-value”, “Ident”,
“Accession” y “Max score”. El archivo XML puede ser convertido a un archivo Excel, el cual
permite filtrar la informacion de varias maneras, como se vera mas adelante.

D. El archivo FASTA que se generé mediante BioEdit, nombrado como “UNCARIA”, consta
de mas de 50 mil secuencias. Esto trae complicaciones a la hora de subir un archivo al
BLAST ya que (i) la plataforma es incapaz de subir archivos con tantas secuencias
(estos no deben exceder las 7000 secuencias, 6000-6500 secuencias es un rango
recomendable), ademas de que (ii) un proceso de tal magnitud consumiria demasiados
recursos de la computadora. Por lo que se dividi6 el archivo en 9 documentos
denominados “UNCARIA subset 1 al 9”.

E. Se utilizé6 el algoritmo de BLAST llamado blastx para realizar el analisis de las
secuencias. El algoritmo de BLAST blastx traduce secuencias de acidos nucleicos a
secuencias de aminoacidos para luego hacer comparaciones proteina-proteina.

F. Los datos se compararon contra las especies Catharanthus roseus, Mitragyna speciosa
y Cinchona sp. debido a que son plantas productoras de alcaloides oxinddlicos, se parte
de la premisa que debe de existir cierto nivel de homologia entre las enzimas
metabdlicas de estas plantas y Uncaria tomentosa, ya que los sustratos comparten
similaridad estructural. Ademas, los alcaloides de estas plantas comparten dos rutas
metabdlicas de interés, la del (i) acido shikimico y la del (ii) triptéfano.
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G. Se seleccionaron cuatro enzimas que participan en la sintesis de oxindolalcaloides en
las especies anteriormente citadas. Estas son: strictosidina sintasa, strictosidina [3-
glucosidasa, triptéfano descarboxilasa y geraniol-10-hidroxilasa.

H. Debido a que se desconoce la distancia evolutiva entre Uncaria y las plantas
anteriormente mencionadas, se recomienda utilizar la matriz de sustitucion BLOSUM 50
en lugar de BLOSUM 62 ya que es menos rigurosa y parte de una mayor distancia entre
las especies, por ende, acepta un mayor nUmero de mutaciones.

Los parametros utilizados para la busqueda en el BLAST fueron:

e Database: non-redundant protein sequences (nr)

e Organism: Catharanthus roseus (taxid:4058), Mitragyna speciosa (taxid:170351),
Cinchona (taxid:43462).

e Max target sequences: 10

e Expect threshold: 1*

e Matrix: BLOSUM 50

*en caso de que una secuencia no generara resultados, el expect threshold se aument6 a 10,

20,

50 y 100, respectivamente.

I. Los resultados obtenidos fueron recopilados en archivos XML, que posteriormente se
convirtieron a documentos de Excel, los datos obtenidos se copiaron y pegaron de
forma manual en un solo archivo llamado “Uncaria — Cinchona — Completo”.

La informacion en el documento Excel se visualiza de la siguiente manera:

1 a0 -, - ¢

Inido | Insettar  Disefio depagina  Férmulas  Datos  Revisar  Vista c@od@ R
ii:::' . Calibri Y A = =[] Siaustartedo General - E;jl Q;Z »}é‘ j’-ﬂ :"/\ LJ ;;‘:::’r“a i }f }}
" g eoprtomae| N £ 87D oA EEE s S LT e DG | RN BR R e T Ry
Portapapeles ] Fuente . Alineacién ] Nimero ) Estilos Celda Modificar
E15 v 5| 7 acid 7- like protein [Cinchona calisaya] v
A B c D E F G H ] J K = |
1 /BlastOutput
/BlastOutpu /BlastOutpu /BlastOutpu
1 ti /BlastOutpu t_i /BlastOutpu t_iterations
ti /it t i /i it ti /i
1 /it eration_hits /it eration_hits / /it eration_hits.
eration_hits /Hit/Hit_hs eration_hits /Hit/Hit_hs eration_hits /Hit/Hit_hs
/Hit/Hit_hs ps/Hsp/Hsp /Hit/Hit_hs ps/Hsp/Hsp /Hit/Hit_hs ps/Hsp/Hsp
/i _align- ps/Hsp/Hsp _bit- ps/Hsp/Hsp _evalue/#a
2 |/ /BlastOutpui /BlastOutput_i i i ion_hits/Hit/Hit_def _align-len len/ttagg  _bit-score score/#fagg _evalue g8 /BlastOutput
3 nr 1 1 AHX24365 CYP76A26-like protein [Cinchona calisaya] 26 26 24.0489 24.0489 0.55891 0.55891 0
4 nr 2
5 nr 3
6 nr a4 2 CAB90052  ATP synthase beta subunit [Cinchona pubescens] 25 25 20.1507 20.1507 0.912252 0.912252 0
7 |nr 5
8 nr 6
9 nr 7
10 nr 8
11 nr 9
12 nr 10
13 nr 1 3 CAB64911  NADH dehydrogenase, putative [Cinchona pubescens] 33 33 24.6058 24.6058 0.0954294  0.0954294 0
14 nr 1 4 ADI46534  NADH dehydrogenase subunit F [Cinchona calisaya] 33 33 22.6567 22.6567 0.382703 0.382703 0
15 |nr 11 5 AGX93057 |7—deoxz|0:anlcacld 7rh§droleaserllke Eroteln [Cinchona C3|ISE§3] .l 40 40 22.3782 22.3782 0.421459 0.421459 1
16 nr 11 6 AGX93045  secologanin synthase-like protein, partial [Cinchona calisaya] 23 23 22.0998 22.0998 0.522063 0.522063 0
17 nr 12 7 AGX93057 7~ acid y y like protein [Cinchona calisaya] 32 32 24.3273 24.3273 0.00540433 0.00540433 0
18 nr 12 8 AGX93045  secologanin synthase-like protein, partial [Cinchona calisaya] 31 31 19.5938 19.5938 0.244969 0.244969 ]
W <> ¥| Hojal /Hoja2 _ Hoa3 /%3~ o o o o o Me S e T 0|
Listo |68/ & 100% (= +

Bl = e 8 © v &4 6 & ¢ | @e].]d]

| coma
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2o -
m Inicio Insertar Disefio de pagina Férmulas Datos Revisar Vista c@o@ R
== % Cortar = A o = . | ) 7 Cm B fj  E Autosuma > Ac
il Calibri 1nov A A =[m S Ajustar texto General ]‘;3 i B S J\ JTJ j e r o)
™= oot | X £ 8- [E| - A~ | W | | Bcommryomin~| 8- % 00 [ 8 fomde, Dim Calede | oSk P | 5, Ok b
Portapapeles 5 Fuente % Namero % Estilos Celdas Modificar
AR13 A J< | comp10008_c0_seq1 len=1080 path=[0:0-534 1002:535-1079] v
4] w AK AL AM AN A0 AP Aa | AR [ as AT AU =
1
/BlastOutpu
t_iterations /BlastOutpu /BlastOutpu /BlastOutpu /Blas
[iteration/It /i ti i i i ti i /BlastOutpu /BlastOutpu /BlastOutpu /BlastOutpu /BlastOutpu t_ite
eration_hits ti 1 /i / ti ti t Iteratlons t itAra(Ions t iterations /iter
JHit/Hit_hs /iteration/It eration_hits eration_hits eration_hits /iteration/It /iteration/It /1t erati
psIHspIHsp IBIastoutvut lteratlonsll(erat eration_hits /Hit/Hit_len /Hit/Hit_nu /Hit/Hit_nu eration_ite tion_iter- /I tput_i / \_qu eration_qu eration_qu eratlon _qu ery-
2 t_id  /Hit/Hit_len /#agg m m/#agg num num/#agg ery-def ery-ID ery-ID/#agg ery-len len/i
3 59 g||513399376[gb|AHX24365 1] 516 516 1 1 1 1 comp0_c0_seq1 len=3846 path=[0:0-453 454:454- 61989 61989 3846
4 2 2 comp10000_c0_seq1 len=700 path=[0:0-699] 61990 61990 700
5 3 3 comp10001_c0_seq1 len=720 path=[0:0-719] 61991 61991 720
6 55 gi| 7708256| emb| CAB90052.1| 490 490 1 1 4 4 comp10002_c0_seq1 len=567 path=[0:0-566] 61992 61992 567
7 5 5 comp10003_c0_seq1 len=1457 path=[0:0-67 1512 61993 61993 1457
8 6 6 comp10004_c0_seq1 len=684 path=[0:0-683] 61994 61994 684
9 ?) 7 comp10005_c0_seq1 len=232 path=[0:0-231] 61995 61995 232
10 8 8 comp10006_c0_seq1 len=524 path=[0:0-442 443: 61996 61996 524
1 9 9 comp10006_c0_seq2 len=477 path=[0:0-442 944: 61997 61997 477
12 10 10 comp10007_c0_seq1 len=961 path=[0:0-960] 61998 61998 961
13 71 gi|6687321| emb| CAB64911.1| 714 714 1 1 1 11|mm210008 £0_seql len=1080 Eath=[0:0-534 10d. 61999 61999 1080
14 64 gi| 297557437 gb| ADI46534.1| 681 681 2 2 1 comp10008_c0_seq1 len=1080 path=[0:0-534 100 61999 1080
15 63 gi| 550826677|gb| AGX93057.1| 519 519 3 3 1 comp10008_c0_seq1 len=1080 path=[0:0-534 100 61999 1080
16 62 gi| 550826653 | gb| AGX93045.1| 518 518 4 4 1 comp10008_c0_seq1 len=1080 path=[0:0-534 100 61999 1080
17 70 gi| 550826677 gb| AGX93057.1| 519 519 1 1 12 12 comp10008_c0_seq2 len=979 path=[0:0-534 535:¢ 62000 62000 218
18 53 gi| 550826653 | gb| AGX93045.1| 518 518 2 2 12 comp10008 0_seq2 len=979 path [0 0-534 535:¢ 62000 218 E

W 4> vi| Hojal /Hojaz  Hojad 3

Ov a6 8 © vw i 6 J{J[Q | 2]

=T

J. Una vez realizado el archivo de Excel que contempla a todos los subarchivos, se
seleccionaron Unicamente las enzimas de interés. Este es un proceso manual y se
realizd de la siguiente manera:

1. Abrir el archivo de Excel completo. Cabe destacar que en total, son dos de estos
archivos, uno para cada organismo: Cinchonay Mitragyna.

2. Seleccionar la celda en la columna E denominada como

“/BlastOutput_iterations/Iteration/Iteration_hits/Hit/Hit_def”. Esto equivale a la columna

de “Description” en el BLAST.

En la pestana “Datos”, dar click en “Filtro”.

Seleccionar la flecha que aparece en la esquina inferior derecha de la celda.

5. Seleccionar Unicamente la enzima de interés*

W

*Nota importante: Es necesario hacer un estudio metabdlico antes de iniciar con el analisis
genético ya que se necesita conocer cudles son las enzimas de interés para la investigacion
para luego poder filtrar los resultados.

6. Seleccionar la celda en la columna F denominada como “Hsp_align-len”. Esto equivale
a la longitud del alineamiento.

7. Ordenar de mayor a menor.

8. Seleccionar las filas de unicamente aquellas secuencias con alineamientos mayores a
250 aminoécidos. Esto equivale a alineamientos mayores a 750 nucleétidos.

9. Copiar
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10. Pegar en un documento de excel nuevo.
11. Repetir los puntos 6-10 para cada una de las enzimas de interés, tanto de Mitragyna
como de Cinchona.

m Inicio Insertar Disefio de pagina Formulas Datos Revisar Vista

: 3 2 4 5 = (3] conexiones A j“ - | % Borrar E = ] -
@ _‘ _J _lJ _tJ Q = F S E Ll zl4 f \{3 Volver a aplicar S=:) E <
Filtro

Desde Desde Desde Deotras Conexiones Actualizar . ﬁl Ordenar 7, Textoen  Quitar Val
Access web texto fuentes~ existentes todor = A . .7 Avanzadas columnas duplicados de
Obtener datos externos Conexiones Ordenar y filtrar Herramien
E2 - fe /BlastOutput_iterations/Iteration/Iteration_hits/Hit/Hit_def
A B c D | E ]
L1 /BlastOutput
/8
/BlastOutpu i
/BlastOutpu t_iterations It
/BlastOutpu t_iterations /Iteration/It er
t_iterations /Iteration/It eration_hits| 3
/BlastOutpu /iteration/# eration_hits /Hit/Hit_acc . ps
2 tdb ~id ~ [Hit/#id ~ ession - |/BlastOutput iterations, jtl Ordenarde AazZ 3
16 nr 11 6 AGX93045  secologanin synthase-lil A+ OrdenardeZaa
18 nr 12 8 AGX93045 secologanin synthase-li} Ordenar por color ’
19 nr 13 9 AGX93045  secologanin synthase-lit \&  gorrar filtro de “/BlastOutput_iter...”
20 nr 14 10 AGX93045 secologanin synthase-lil
24 nr 18 12 AGX93045 secologanin synthase-lil Filtros de texto N
90 nr 57 56 AGX93045 secologanin synthase-lil
116/ nr 81 66 AGX93045 secologanin synthase-lil Buscar L
131 nr 96 69 AGX93045 secologanin synthase-li} v [Omaturase K [Cinchona pitayensis] 4
187 nr 124 108 AGX93045  secologanin synthase-lil LINADH dehydrogenase subunit F [Cin
X R [CJNADH dehydrogenase, putative [Cin
188 nr 124 108 AGX93045 secologanin synthase-lil Ol ribulose-1,5-bisphosphate carboxyla
191 nr 126 110 AGX93045 secologanin synthase-lil [ ribulose-1,5-bisphosphate carboxyla
195/nr 130 112 AGX93045 secologanin synthase-lil [ribulose-1,5-bisphosphate carboxyla
246 nr 163 141 AGX93045  secologanin synthase-lil Clribulose-1,5-bisphosphate carboxyla) =
secologanin synthase-like protein, p:
249 nr 165 143 AGX93045 secologanin synthase-lil [ (Vacias) =
251 nr 166 145 AGX93045 secologanin synthase-lil I = s
252 nr 167 146 AGX93045 secologanin synthase-lil
W4 » ¥| Hojal /Hoja2  Hoja3 /%d 7 o ] [ Aceptar | [ cancelar |
Listo Se encontraron 3836 de 85887 registros |

De esta manera, se logrd recopilar todos los resultados que cumplieran las caracteristicas
anteriores en un documento nuevo. Estas se distribuyeron en hojas de calculo, una hoja por
cada enzima.
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K. La columna AK se denomina como “/BlastOutput_iterations/Iteration/Iteration_query-def”
y contiene la secuencia del transcriptoma que genera el alineamiento descrito ya en la
fila de la hoja de calculo, en las celdas hacia la izquierda. Estas se analizaron mediante
el software CLC Bio de la siguiente manera:

Abrir el CLC Bio

Dar click en “File” y luego en “Import...”

Abrir el archivo FASTA denominado “UNCARIA”, el cual contiene el transcriptoma.

En el panel de navegacion denominado “Navigation Area” aparecera el archivo FASTA.
Abrir con un doble click. Esto generara una pantalla donde se puede visualizar todas las

Ll

secuencias.
m CLC Main Workbench 7.0.3 - Limited Mode = &

File Edit View Download Toolbox Workspace Help

L B8 B8 O D 2 8 g &

how New Save lImpont Ewpont Graphics DPrim U y OPaste Dalete Worksnace Plugine Downlnad  Worlflows

Navigation Area 4] [ESuncarIA x IASS X
=19 Y I»
% =‘ Table Settings
B = [ Romme 1 scanca ppeefan 7| | B

=3 Uncaria tomentosa

5@ Originales Name Mod... Dgsfiption Size  Acc.. Startof sequence Automatic v
15 UNCARIA || {{compo_co... len=3846 path=[0:0-453 454:454-454 455:455-2756 27... 3846 GCGGGTTGAATCCTTTGCAGACGAAT. .. Show colamn
+-£3 Individual FASTA 3 len=700 path=[0:0-699] 700 AAACTTCACATCTGGATCAACTTTTG...
-1 Posbles genes len=720 path=[0:0-719] 720 GAGGTTCGAGTTAGAAAACATGAGGA... V] Name
=-£3 Strictosidine synthase len=567 path=[0:0-566] 567 TCCACCAGCAGCAGCTGCTCTTGTCC. . 7] Modified

= len=1457 path=[0:0-67 1512:68-90 91:91-1076 1480:10... 1457 CCATAATTCGCAAGCCAACCGTTGGA. .. Bl Deacrption
¢ comp16519_c0_s len=684 path=[0:0-683] 684 AGTTACACTAGATTTCAAGTTCTCAA...
¢ comp3969_c0_se len=232 path=[0:0-231] 232 ACTCTACCCTGTCTTCCTCATGTACG... V| Size
26 comp14815_c0_s ) Accession

¢ comp8239_c0_se len=477 path=[0:0-442 944:443-476] 477 GACAAATTTAAGCTTTAGATTTAGAT...

%6 comp14822_c0_s len=961 path=[0:0-960] 961 GTTCATATGGGGAAGCATTTGGATGC. .. ] Start of sequence
%¢ +1comp8239_c0. || comp1000... len=1080 path=[0:0-534 1002:535-1075] 1080 AAAAGCAGTGCTTAGAAAAATCCGA... Lok

%6 -1comp14822_c0 f ||comp1000... len=979 path=[0:0-534 535:535-589 590:590-601602:6... 979 AAAAGCAGTGCTTAGAAAAATCCGA... -

%¢ -2 comp16519_c0 | |{comp1000... len=967 path=[0:0-534 535:535-589 602:590-966] 967 AAAAGCAGTGCTTAGAAAAATCCGA... [¥] Taxonomy

comp1000... len=676 path=[0:0-675] 676 CTCCATGAGCAGTGCACCTATGACAT...
comp1000... len=632 path=[0:0-631] 632 TTCCGTGTTTGTGTTGCCATTAACATA...
comp1001... len=415 path=[0:0-414] 415 ATTTTCCTTAATCTCCTCAATCTCGC. ..

comp1001... len=556 path=[0:0-144 145:145-555] 556 ATGCAGGAGAAATCAAAAAAGGCAC...
len=911 path=[0:0-910] 911 TTGCCTGCTTGTTAGAATGGACTGCT...

len=1103 path=[0:0-1102] 1103 GACCCACCTCAAAGCGCCCGTCAGA. ..
len=762 path=[487:0-153 641: 154-188 805:189-215 83... 762 CGACGCCTATCTGTTTGATCCATCCA. ..

%G -1comp3969_c0_
i B

[¥] Common name

[¥] Linear
Deselect Al

Toolbox (Limited Mode)

Alignments and Trees
$EE Create Algnment

1A General Sequence Analysis
=& Nudeotide Analysis

len=641 path=[0:0-460 46 1:461-486 487:487-640] 641 CAGATGTATATGTACGTATGGCTTAT...
len=581 path=[0:0-460 461:461-486 1876:487-490 144... 581 CAGATGTATATGTACGTATGGCTTAT...

2 Translate to Protein len=262 path=[1711:0-141 461:142-167 1876:168-171... 262 AGCGGTCAAAAGTCTTTCAGAATCTT...
A Convert DNA to RNA len=244 path=[0:0-243] 244 CACTGCAATGTGTTATCCCTTGCTTA...
A Convert RNA to DNA len=467 path=[0:0-466] 467 ATCATACAATGAGTTTGAGTATGCGC...

x® Reverse Complement S || comp1001...
X Reverse Sequence comp1001...

len=1027 path=[0:0-279 280:280-324 423:325-894 151... 1027 TTACCGAATAAAAGCTTGACACTTTA...
len=435 path=[1030:0-94 1465:95-100 1131:101-434] 435 AGTCCAAAATCAGCAACCTTTGCCTC...

%< Find Open Reading Fran| (| comp1001... 59 path=[1555:0-115 280:116-160 325:161-258] 259 TGTCATTC GATAGCTGCAACTTA...

(2 Restricton Site Table comp1001.. len=29ggth=0:0-94 95:95-128 129:129-235] 23 CAGGAAACCCCAATTCATCAGGACA...

[ | Create New Sequence List
< il v

F Toobox RIS EEBEO M [} ?
Ide...

O~/ & © v & & ¢ | @]el8] ]

5. En el mismo panel, crear un folder llamado “Posibles Genes” y una subcarpeta llamado
como la enzima. Para este caso, “Strictosidine synthase”.

6. En el archivo Excel con el recopilado de enzimas, dirigirse a la columna AK y anotar las
secuencias del transcriptoma cuyos resultados presentan homologia con la enzima
strictosidine synthase.

7. EI CLC Bio presenta un filtro en una esquina superior derecha. Insertar el cédigo de las
secuencias anotadas y dar doble click sobre la secuencia. Esto abrira la secuencia en
una ventana aparte.

8. Arrastrar la pestana hacia el subfolder ya creado.

9. Repetir 6-8 con todas las secuencias.
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CLC Main Workbench 7.0.3 - Limited Mode

File Edit View Download Toolbox Workspace Help
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Navigation Area 4| [ESUNCARIA x |E UNCARIASS X
=% b Table Settings
b Rows: 51,296 Sequencest: UNCARIA i | —
Incaria tomentosa 1 P
12 Origingles Name Mo... Descripton Sze  Ac. Startofsequence Lati.. Tax.. Co. Lin...
12 UNCARIA ||| compo_co_seq1 len=3846 path=[0:0-453 454:454-454 455:455-275... 3896 GCGGGTTGAATCCTTTGCAGACG. . tinear  » | [“Show colmn =
[ Indvidual FASTA : <0_seql len=700 path=[0:0-695] 70 AAACTTCACATCTGGATCAACTT... Linear =
[ Posbles genes comp10001_¢ q1 len=720 path=[0:0-719] 720 GAGGTTCGAGTTAGAAAACATG... Linear L
53 Stictosidine synthase MS Il | comp10002_c0_Seq1t len=567 path=[0:0-566] 567 TCCACCAGCAGCAGCTGCTCTT. . Linear
i comp10003_c0_seq len=1457 path=[0:0-67 1512:68-90 91:91-1076 14... 1457 CCATAATTCGCAAGCCAACCGT... Linear
X¢ comp16519_c0_seq1 | [|comp10004_c0_seqt len=684 path=[0:0-683] 684 AGTTACACTAGATTTCAAGTTCT... Linear
X6 comp3969_c0_seql comp10005_c0_seq1 len=232 path=[0:0-231] 232 ACTCTACCCTGTCTTCCTCATGT.... Linear L3
¢ comp14815_cO_seq1
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X comp14822_c0_seql 7 N cent len=061 nath=Ii 1 Q&1 T ATTTGGA. Lineae  ~.
%G +1comp8239_c0_seq Create New Sequence List
26 -1 comp14822_c0_seq -
% 2 comp16519 0 seq | [iIEEHET @ [¥ -] 7=
€ -1comp3969_c0_seql
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2¢ Translate toProtein | [| comp10006_c0_seql CCTAATTTCCCACCAAACCCCCCAAACTTAGAAAGGAAAACAAAAAAGGAAAAAGAAGGCTACACAAGAT -
2 Convert DNA to RNA =7
A Convert RNA to DNA 10 o ik ©) Fixed wrap:
2§ Reverse Complement S¢ || comp10006_c0_seq! CACAATGCTGGAAGATTTCTCCATACGCCCCATCAGAAACAGTTAATATTCTAGTCTACAGGTACTAGTA
. Reverse Sequence every 10000 | residues
X< Find Open Reading Fran Zfﬂ le 2?0 2’? :]
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una lista de secuencias de la siguiente manera:

Nooos~wb =

Dar click en “New”, sobre el “Navigation Area”.
Click en “Sequence list”
Seleccionar las secuencias y desplazar al panel de la derecha mediante la flecha azul.
Click en “Next”.
Verificar que la casilla de “Save” esté seleccionada.
Escoger la carpeta creada para almacenar ahi.

Click en “Finish”.

Sequence list

1. Select sequences or
sequencelists

Select sequences or sequencelists
Navigation Area Selected elements (6)
=43 CLC_Data - i= UNCARIA SS
-] Example Data ¢ comp16519_cO_seql
-3 Uncaria tomentosa X6 comp3969_c0_seql
=& Originales RC comp14815_c0_seql
RC comp8239_c0_seql
RC comp14822_c0_seql

2 +1 comp8239_c0_seql

¢ -1comp14822_c0_seql

¢ -2 comp16519_c0_seql

¢ -1.comp3969_c0_seql

2 -2 comp14815_c0_seql

UNCARIA SS frame

UNCARIA SS frame + alignment
-1comp14822_c0_seql-1
comp14815_c0_seq1-1

4822 + 14815 + frame alignment
14822 + 14815 + frame

@£ Strictosidin b-glucosidase

(- Tryptophan decarboxylase

£ Geraniol 10-hydroxylase o

FE

€ Previous => Next  Finish

Una vez seleccionadas apartadas las secuencias de interés dentro del folder, realizar
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Las listas de secuencias pueden ser exportadas en formatos FASTA, lo cual facilita un analisis
posterior en BLAST mucho mas detallado. Para ello:
1. Click en “Export”.

ook wn

=

Seleccionar formato FASTA

Escoger la lista de secuencias deseada
Click en “Next”.

Click en “Next”.

Seleccionar la ubicacion de preferencia.

siguiendo la metodologia anteriormente descrita.

| © Your search s limited to records matching entrez query: txid170351 [ORGN].

Edit and Resubmit Save Search Strategies > Formatting options > Download

comp16519_c0_seq1 len=1150 path=[0:0-1052

Results for: |5:cl|20885 comp14822_c0_seq1 len=825 path=[0:0-824)(825bp) v

Query Length 825

1:1c1j20881 comp16519_c0_seq1 len=1150 path=[0:0-1052 1053:1053-1149])(1150bp)

RID | 2:cl|20882 comp3969_c0_seq1 len=1158 path=[0:0-1157)(1158bp)
31¢1|20883 comp14815,
Query ID |4:cl|20884 comp8239_¢

[ TPTe Y 51ci[20885 comp14822_c0_seq1 len=825 path=[0:0-824](825bp) Description All non-redundant GenBank CDS

Molecule type nucleic acid

seq1 len=914 path=[0:0-913)(914bp)

seq1 len=1171 path=[0:0-1170)(1171bp) Database Name nr

YoulllJ How to read this page

Blast report description

translations+PDB+SwissProt+PIR+PRF excluding environmental
samples from WGS projects
Program BLASTX 2.2.30+ b Citation

Other reports: > Search Summary [Taxonomy reports]

© Graphic Summary

Distribution of 3 Blast Hits on the Query Sequence &

IMouse-over to show defline and scores, click to show alignments

Color key for alignment scores

Una vez exportada la lista de secuencias, se analiza mediante blastx, nuevamente,

En el panel de “Alignments” en los resultados del BLAST se despliega informacion detallada del
alineamiento. Es importante considerar el “frame” de la secuencia ya que indica en qué
posicion inicia el ORF en la secuencia obtenida tras la secuenciacion.

[BIDownload v GenPept Graphics

strictosidine synthase [Mitragyna speciosal)
Sequence ID: gbJABZ79473.1| Length: 352 Number of Matches: 1

Range 1: 65 to 324 GenPept Graphics

Score

Expect Method Identities Positives

Gaps

348 bits(1235) 3e-123 Compositional matrix adjust. 164/263(62%) 207/263(78%) 3/263(1°4)

Query
Sbjct
Query
Sbjct
Query
Sbjct
Query
Sbjct
Query
Sbjct

822
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LGMVGPDGGLAIQVANGADGADFKWLYALTVDQRTGIVYFTEVSSVYDDRGVQDIMDTND
LG+VGP+GG A QVA ADG DFKWLYAL VDQ+TG VY+T+VS YDDRGVQDI+ ND
LGVVGPEGGRATQVARSADGVDFKWLYALAVDQQTGFVYLTDVSIKYDDRGVQDILRIND
TTGRLLKYDPLTRKVTVLIMKGLNVPGGT EGSKOSTFVLVAEYLGNKILKYWLEGPKANSS
TTGRL+KYDP T + VLM GLNVPGGTE SKD +F++VAE+L ++ILKYWL+GPKAN+S
TTGRLIKYDPSTNEARVLMNGLNVPGGTEVSKDGSFLVVAEFLSHRILKYWLKGPKANTS
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463
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Cuando se realizan los imprimadores sobre la secuencia es importante tomar
Unicamente la regién donde existe alineamiento para de esta manera, asegurar que los
imprimadores realizados puedan amplificar con éxito. Ademas, si el “frame” es negativo
(ver imagen anterior), se recomienda cambiar la direccién de la secuencia en el CLC Bio
de la siguiente manera:

Abajo del “Navigation Area”, abrir la carpeta de “Nucleotide Analysis”.

Click en “Reverse Complement”.

Seleccionar la(s) secuencia(s) deseadas.

Verificar que la casilla “Save” esté seleccionada.

Escoger la ubicacion de preferencia para guardar.

Exportar la secuencia y repetir el andlisis.

Cuando se analiza la secuencia con un ORF + por individual, el algoritmo de BLAST presenta

la informaciéon de forma que se visualiza la presencia de dominios y motivos dentro de la
secuencia, ademds de brindar informacion detallada al respecto.

(® Show Conserved Domains

Putative conserved domains have been detected, click on the image below for detailed results.

1 125 250 375 s00 625 750 828

- --°"................J|

RF +1
Superfanilies

NHL superfamily

Distribution of 3 Blast Hits on the Query Sequence &
Mouse-over to show defline and scores, click to show alignments |

Color key for allgnment scores

40-50 80-200 >=200
Query
| | | | | |
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3D Macrom

Domains

Pubchem |

BloSystems |

Conserved domains on [lc13834]
comp14822_c0_seql-1 len=825 path=[0:0-824)

Graphical summary Zoom to residue level JEICR T IUIEE

view |Standard Results v &

”

1 128 20 s 00 s 7%

i " " L " 4 " L 4 1 L 1
RF +1
Non-specific pr—
hits
Superfanilies NHL superfamily
Multi-donains C0G3386

Search for similar domain architectures | 2 Refine search |

List of domain hits

yd Name
[+ Str_synth  pf.
i COG3386  CC

ession

Description
Stnctosidine synthase; Stnctosidine synthase (E.C. 4.3.3.2) is a key enzyme in alkaloid

Interval E.value

3.45¢-20

Gluconolactonase [Carbohydrate transport and metabolism] 178699 211e04
Blast search parameters
Data Source: Live blast search RID = BXHHR058013
User Options: Database: CDSEARCHCAD v3.13 L fiiter: yes C Based no E-value :0.01 of hits: 500
References:
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ANEXO 2
Secuencias obtenidas a partir de muestras de ADN de U. tomentosa utilizando los
imprimadores disefiados en el proyecto.

G10H-F 1282 bp

NNNNNNNNNNNNNTNNNNNNNNCTANTCTATCANGAAGAGCAAAGAGCTATCCTCCAGGGCCAACCCCATTACCCATTATC
GGTAGCCTCCATTTGCTGGGCGACCAACCGCACAAGTCCTTGGCCAAACTTGCCAAAACTCATGGCCCACTCATGAGTCTAAAA
CTAGGCCAAATTACCACTATTGTAGTTACTTCCTCAGGAATGGCGAAAGAAGTTCTCCAAAAGCAAGATTTAGCCTTCTCCAGC
AGATCAATTCCTGATGCACTCCATGCCCACAATCAATATAAATATTCCGTGGTGTGGTTGCCGGTCGCATCTCGTTGGAGAAGC
CTGCGTAAAATCTTGAACTCTAACATGTTCTCGGGCAATAGGCTGGATGCTAACCAGCACCTACGGGCTAAGAAGATTCAGGA
GCTCATTGCTTATTGTCGAAAGAATTCTCAAACTGGAGAGGCAGTAGATGTTGGCCGAGCAGCGTTTAAGACTTCACTCAATTT
ATTGTCCAATACCCTTTTCTCCAAGGACTTGACCGATCCTTATTCTGATTCTGCCAAAGAATTTAAGGACTTGGTGTGGCAGGTT
ATGTTGGAAGCTGGTAAACCCAATCTGGTTGATTTCTTCCCTGTGCTCGAAAAAATTGATCCCCAAGGTATCAGGCGTCGTATG
ACCATTCATTTTGGAAAGATACTTAAGATGTTCGGTGGCCTGGTCGATGAAAGATTGGAGCGCGGGAAATCACCAAGTGGAA
ACAGTGATGTGTTGGATGTCATGCTTGCTACAGGTGAAGAAGCACCTGAAGAGATTGACAGGACTCATATCGAGCGCTTGTGC
TTGGTTTGTACCATTCTATTCTTCTTCCTACCTTTAAGTTAGAACATCAGATAATGACCTGTTTCTTGCATTTTCTGCTTGTCTTGA
TTTTTTTTCATTATTTACTAATTTTGTTTTTCACTTCTATAGTTGGGTTCTTGACTATGTTCTTAAACTATTTTGTACCAACAGANAT
ATTCAAATAAACGATCATGATGGAAACATGGATTTCTTTCTTTTGATTANTGACTGAAACATCTTGAAGAAAGNNNANNATTT
GATGACTTGACTACNTTTCTCATTTTANANTGNNNNNTTACACGNNTNNNCAACNTTTTCNNAACGTAAANANGNTANNGAC
TNNNTNNNANNGNNNNTGNNNNNNNNANNNCNTTNNNNNNNNGNNNNGTNCNTNNNNNNNNNNNNGAANNCCANC
NNGACNGNNNNNNNNNCNNNTCGNNNAANNNNN

G10H-R 1301 bp

NNNNNNNNNNNNNNNNNNGANGNNNNCNCCTTCAGCTTCCAGTCAAATGAATTCAGCAGGGATCCAAGCATTACAGGAA
CCATCCTAACAGCCAATGGCAAACCTGGGCAAATTCTTCTCCCAGCACCGAATGGAATCAGCTCAAAATCTCGGCCCCTTATGT
CAAGTTCAGACTCCCAGAACCTCTCGGGCTTAAATCCTAAAGGATTCTCCCAAACCGTCTCATCACGGCCAATTGCCCATGCATT
CACTAGCACCTGTGAGTCCTTAGGCACATTGTAGCCACAAACCTCAACATCTTGCTCCACTCGGCGTGGGATCAAGAATGGAAC
CGGTGGATGTATCCTTAAGGTTTCTTTCACAATGCATCGCAAGTAAGGCAGGCGAGGAATATCAGCTTCCTCTATTAGCCTCCC
TTTTCCGATGACTTCAGCAAGCTCAGCTTTGGCTTTCTTCATTTTCTCTGGGTTTTGAAGTACCTCTGCCATGGCCCATTCTAATG
TGTTTGATGTCGTATCAGTCCCCGCTACAAAGAGGTCCTGTAACATATTTTACGTTTGAGAAAAACGTTGCAACAATGCCGTGT
AAATTTGGAACAACTTCTAAAATGAGAAACGTAGTCAAGTCATCAAAATTATGCCTTCTTTCTTTCAAGATGTTTCAGTCAATAA
TCAAAAGAAAGAAATCCATGTTTCCATCATTGATCGTTTATTTGAATATCTTCTGTTTGGTACAAAATAGTTTAAGAACATAGTC
AAGAACCCAACTATAGAAGTGAAAAACAAAATTAGTAAATAATGAAAAAAAATCAAGACAAGCAGAAAAATGCAAGAAACAG
GTCATTATCTGATGTTCTAACTTAAAGGTAGGAAGAAGAATAGAATGGTACAAACCAAGCACAAGCGCTCGATATGAGTCCTG
TCAATCTCTTCAGGTGCTTCTTCACCTGTAGCAAGCATGACNTCCAACACATCACTGTTTCCACTTGGNGATTTCCCGCGCTCCA
ATCTTTCATCGACCAGGCCACCGAACATCTTAAGTATCTTTCCCAAATGAATGGNCNTTACNACGCCTGANNACCTTGGGGATC
AATTTTTCGAGCACNGNNNGAANNNNNNNGATTGGNTTACNANCTCANNNNACNGCCACACCCAGTTCNNATCNTGNNNA
ATCNNAANTAAGNATCGNCAGTCCTNNNAAANNNNATNNNNCCAATNANTGNNNNANNNNTNNNNGCTNGGNNNNNNN
NNNNNNNNCNNNNNANNANNTTTNNNNAATANNANNGNNCNNNNNGGTAANN

SS-F 404 bp

GNNNNNNNNNNNANNNNNNNNCNNNNNNNATATACAAAATCTCGTGCCAAAATATGCGTATTAAGTAAATAAATTGGTTG
TTTCCNATTGTTTTAGGAATGAGACACTTTGCAAGTGCAAGAATACCATGATGGAAGCACACCTAAAGCCCATTTGTGGGAGG
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GTATACAACTTGGGATTCAATTATGCCACAAAGAACCTTCATATAGATGATGGCTCTTATGGTCTCGGCCTGGTTGGCCCTGAT
GGATGACTTGCCCTACAAANTGCCCATGATGCTTACCGAAATGATTTACACTGTCTTTTTACCTTAACTGTTNATCACCTAACTA
GAATCNCATACCCNNCGGAAATTAGNNNCGTCTTTAACCACTGGTTCCCATGCTCACTGCAACACATCCTGA

SS-R 1088

GNNNNNTNNNNNNGANNNNNAANNGNNTTCNNTATTCTTGCCAATTCGGTTGAGCCTTACTCCTGTGGATGTAAGTATTGG
TGCATTTTCATCCGTGGATGGGACCCAAAGATCTCCAGCTGGAGTCCTCTTTATGTTCCCTGGACCTGGAATTTCCAATAAAATC
TCTGAAGAATTTGCTTCAGGACCCTCTAGCCAATACTTGAGAATTTTGTTGCCCAAATATTCAGCAACAAGAACAAAGGTGCTA
TCTTTGCTGACTTCTGTACCACCTGGTACATTTAATCCTTTCATCAAAACTGTCACTTTCTTAGTTAAGGGATCATACTTCATTAAT
CTTCCGGTTGTGTCGTCTGTATCCATTATATCCTGCACACCTCTAACATGAAAGGAATTGGTTTTAGGGAATGAATTGAAAAAA
GTAATTCCTCAGTTTTCATTTGAATATATTATTTTTTTCCCTTTTCTCGAATCATCTTTCTCCGGGTTAATTCTAATTTACCCTATTC
TGGCAAACTTTTATTGGTTAATCCGAAATAACCAGGGAAATAAAGGCCACTGGAAACCCTAAATAAGGAAAAAGGGAAAAAT
AAACAAAAAACCTTATCCCTTCTGCCTATTAATTTAATAAAATTTAAACGATAATGGTAAATCTTAGGTAACTTTCCATTTTACCT
AGCCAGGGTTACCACCCAAGAATTTGGTTAANGGGNAAGGTTCTCCCCACTGCACAAGTTTGGAGTTCAAACTCCACCTGTAA
CAGTTAATATGATATTTCTTCAAAACATTTAAAAAGGTGCAATAGTGCTTTTTCTTGTCAAACGGTAGCTTATTTCTCATCAACCT
TCCAAGTCTAATTGAACCATCTACTATAATGTGTTAGGAGTAAATTAAAATGNTGAAACTTAATAAAAAAATNATGGAAAAAG
GTATGACATTTNTTTTCCANAAACNAANGANCAATCATTTCTNTTGTTTGATAGATCCATTNNGTTTCNTCCACTCATTTNNAN
NNGGNACTATCTTTGNNTCGGATCAAACTTANTCNAAACCATCAATCCNCNCNTTAAAGGAAGGGGNNNGATACN

SG-F 1296 bp

NNNNNNNNNNNNNNCTCCTGNNAGATTGTAGATGGCAGCAATGGAAATGTGGCTGTGGATCAATATCATCTATACAAGGTA
TATTAGTCTGTTCAACTATAATTATCATATGTATTGACAGAAAAATGGATGAGTTGCAACAGTGGAAGTTAGACTGTGAAAATG
ATTCCAATATAGGTTCCTGTTACATATTCAAATCTTGCAGGAAGATGTGAAAATAATGAAGAAAATTGGTTTAGATGCCTACAG
ATTTTCAATTTCATGGCCTAGAGTATTGCCTGGTAAGCTAGAATCAAGATTTGAAATGCATCAATTTTCTCTCAATAAAAAAAAG
TCAATTCACTAATCAATAAATGACACATCCACGTTTCAAATTGAAATATTAGGTGGAAGATTAAGTGCCGGTGTAAACAAAGCA
GGAATTGATTACTATAACAATCTTATCAACGAGCTTCTGGCAAACGGTAAATTTCTGTCAAGTTTTTATCTGACAAAATAATTCA
CACAATACAATATTTTGCCTCTTGGACTCATTTACAAACCATGCAGATATCCAGCCATTCGTAACTCTTTTCCACTGGGATGTTCC
CCAAGCTCTAGAGGATGAATATGGTGGTTTCTTAAATCGGAAAATTGTGTAAGTAGCTCAACCGCATAATTGAAAACATCCTCG
TTTGCATTAAAGTAAGAATCTAACATAGAGGAGCAGAAAGTTTCTATTTGTAGACATGATAAAGAAATTGCAGAGATACCGAC
TTAATTGAGTATCTTCTGTCGAATACTTGTTTTAGAATACTTGACTGTAACGAATACCATTCTTTATTTTTAATAAAAGCCACCAT
GAGATGATTTAACAAGTTGATTAGGGAAAACAGATCTGCTCTTGATTGATTAACATATTTCACTAAAAATAAGAAAGTTAACAC
TATTGGAAAGTCCAATCGAATTACACCTTTTTTCCTTTTTTTTTACCCAAATTCAAATCTAATTGCAGGAATGACTTCCGTGAATT
TGCTGAACTCTGTTTTTGGGAATTTGGANATCGAGTGAAAAATTNGGATCACATTGAATGAACCCTGGGCTTTTGCCTCGCAGC
TACGCAACTGGNNNATATCCACCNNGNCGAGGNGCAGCNCGACTGNNNTATGAAANNNGCATCNCAGCNNNANATGCATT
NNTTACNNCCNNGGGNNNGTGANCAGGANANCNNNNNNNNNCCNNCTNNNNCCANCNNNCNNNNNNNNNGNTNANN
NNNNTANNNNNNNANANNNNNNTNTNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

SG-R 1265 bp

NNNNNNNNNNNNANGNGCAGTAGCAATGGTGTGCTACCAAGTATGGCTCTGTGCCAGGATCTCCTGCTTCACAATCCCCCG
CGAGTAAACAATGGCATCTGTGCTGAGGAATGGCATCTTTCATATGCTCAGTCGTGGCTGCACCTCGACCAGGTGGATATGTG
CCAGTTGCGTAGCCTGCGGAGGCAAAAGCCCAGGGTTCATTCAATGTGATCCAATTTTTCACTCGATCTCCAAATTCCCAAAAA
CAGAGTTCAGCAAATTCACGGAAGTCATTCCTGCAATTAAATTTGAATTTGGGTAAAAAAAAAGGAAAAAAGGTGTAATTCGA
TTGGACTTTCCAATAGTGTTAACTTTCTTATTTTTAGTGAAATATGTTAATCAATCAAGAGCAGATCTGTTTTCCCTAATCAACTT
GTTAAATCATCTCATGGTGGCTTTTATTAAAAATAAAGAATGGTATTCGTTACAGTCAAGTATTCTAAAACAAGTATTCGACAG
AAGATACTCAATTAAGTCGGTATCTCTGCAATTTCTTTATCATGTCTACAAATAGAAACTTTCTCCTCCTCTATGTTAGATTCTTA
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CTTTAATGCAAACGAGGATGTTTTCAATTATGCGGTTGAGCTACTTACACAATTTTCCGATTTAAGAAACCACCATATTCATCCT
CTAGAGCTTGGGGAACATCCCAGTGGAAAAGAGTTACGAATGGCTGGATATCTGCATGGTTTGTAAATGAGTCCAAGAGGCA
AAATATTGTATTGTGTGAATTATTTTGTCAGATAAAAACTTGACAGAAATTTACCGTTTGCCAGAAGCTCGTTGATAAGATTGTT
ATAGTAATCAATTCCTGCTTTGTTTACACCGGCACTTAATCTTCCACCTAATATTTCAATTTGAAACGTGGATGTGTCATTTATTG
ATTAGTGAATTGACTTTTTTTTATTGAGAGAAAATTGATGCATTTCAAATNCTTGATTCTAGCTTACCAGGCANTACTCTAGGCC
ATGAAATTGAAAATCTGTAGGCATCTAAACNATTTTCTTCATTATTTTCACATNNTCCTGCANGATTTGANATGTANNNNNNN
NNNTNGNNCATTTTCNCNGNNTACTNCNCNGTGNACTCATCATTTTTCTGTCANACNNNTGANANNNNNNNNANNGACTN
NNNNNNNNNNNGAATGAATTGATCCNANNNNNNNCNTNGCNGNCNNTNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNTGNNNNNN

TDC-F 793 bp

NNNNNNNNNNNNNNNANANANCNNTNAATGGGGCNCCCATANCTGATTATTACGACAGTTCGAGGTTATCCTGTCGTCAG
ANNAGTTGACTTGGGACTCCCANTTTTATTAATACGGGAGATAGCCCCTTGTCTGCTGGAGCAAATTGAAAACATTCTGAAAA
AATATTCTTAAAGATATACTNNCTGGAATGACCATCTGGTTAAGCCCCAACTTCTTAGCCCCTTTCCCTGAAAAAGATAGCTCTG
CTGCTTTTCTCACATAAATGATGTGAAAAGGCTTTAATTCTGTTTTTGAACNNAAAAGTTGCTTCCCCCCCCCCCTTCGAGCTCG
CCCCGATCGCGATGGATTGCATGGTAAACTGGATTGCTCTCACTAAATCCTTCATGTTCTCTGGTATTGCCGGCGGTGTTTTCCA
AGGAACCACCAATGAGGCCCCTCTTTGAACCTTTTCACGGCCAGCAACCGGGATTTCGAGAAATTCTGTGCAGACAACATTGC
AAAGCTGGTTGNCTATGCTTCTGATCTACTACACCGTTTTCCTGTCTAGACTTGCAAATTGNNAGGTATTTTCCCACGCAATATA
AGATTAATCCCTACCNCCGCTGCAGACTACTTTTCCATGTCCCCCGAGGCTGTAGCCAAAACCAATTCAAGCTGACTTGGAAGT
TGGGTTGATCCCGCTTTTCCTCTGTGCTACCGTGGGAACAACTTCCACCACTGCCATAGATTCAGTGAGTCATCTAGCCGATAN
TGCAAATGAATTCAACGTGTGGATTCNCGNNGATGGNGC

TDC-R 1220 bp

NNNNNNGNCNNNTNANNNNNNNNAGCAGCATACACATGCCGATCCTCTGTTAGTGTAGCCCCCACTGCAAATCTCAGCACG
TATACTTCAGCAGCCTTGGTGTGAGTCATGTATGCTCGGCCCGTTGAGTTGACCCGCTCGAGTAGCTTCTTATTTAAAAGCTCC
AAGTGTGCTTCACTGGATCCTTCAGAAGGATTAAGCCTGAAACATACAAGTGAAAATGCACGAGGAACTACGATTTCAAATCT
TGGGTCAGATCTCACAAACCCTTCGAACATCTTGGCCATTTGAACGTCGGATCTAATGTGGCTTTGTAGGTTGGCAACTCCATA
ACAACGCATGACAAGCCATAATCGCAGTGCTCTGAATTTTTTACCTGTACCAATTTGCCAATCTTTGTAATCCACAACCGAGTCG
AACTCACTTCTTTTATTTCTCAAGTACTCGGGATTGGTGGCTAATGCCTTCACCAACAAGTCTGTTTTCTTGACCCACAAGCAAC
AACAATCCAAATAACAAAGCAGCCACTTATGAGGGCTCAGACTCAACGAGTCAACTCGCTCAACCCCTTCCAAATATTGCCTGA
ACTCGGGACATATGCATGCACTGCCCGCGTAAGCACCATCAACGTGAATCCACACGTTGAATTCATTTGCAATATCGGCTAGCT
GACTCACTGAATCAATGGCAGTGGTGGAAGTTGTTCCCACGGTAGCACAGAGGAAAAGTGGGATCAGCCCATTTTCCACGTCA
GCTTGAATTTGTTTGCGTACAGCCTCGGGGGACATGGAAAAGTAGTCTTCAACAGTGGTAGGGATTATTCTTATATTGCGTGG
GAAAATACCTGCCAATTTGCAAGTCTTGACAAAAAAACTGTGTGTTTGATCAGAAGCATAGACAACCAGCTTTCCAATGTCGTC
TGCACCGAATTTCTCGAAAGCCCGGTCGCGGGCGGCGATGAGGGTGCAAAGAATGGCCTCACTGGNGGTTTCCTTGGAGANA
CACCGCCAGTCCCAGANAACATGAAAGGACTTAGGAGATCAGCATGTTAGCCATCCAATCCATCACGATCATTTCNAGCTNGN
CGCGNNNGGNAANCAAGNCANNNNANCNTANGANTAAANNNNNNNCANAANNTTTCTCCGANAAAGCANCNANCTAAC
NNNANNNNNNNNNGCAANANNNGGGNNTACCNNNNGGNCNNTNCCNGGGNNTNNATC
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UCF-F 434 bp

ANNNNNCNNNNCTCTTGATATCTATGGCAAGTTCCCAGTCACCGAAATGCATGGAGACAGGTGTATCTTGTGACTGAATTCTT
TGAACTTTGCCTACTAGTTCAGTAAAATTGTGTGCTAACATCCTGTATGCTGTCACAGATTGCTAAAGAGGAGGAGAAGGGCG
TTTATTTGAACNTNAANNAGCATTGGAAGGGCATTAGNCTTTTTCNCAAATCCCCCAATAAACNAAAAATTTTAAAATAACGA
GAAACCCACATGGGATTTGCAAAAAATTTGAAAAAAATATGGCGCAAACATTACAATTTTTGCCCCCCCTTTTCAAATGTACCCC
GTGCCTCCCCCGTGTGCCTTTAAAAGGAATTCTCACCTATAAANGGAAAAGGAAAGAAAATATATCCCCGGAAAGTTTTAACA
TTGCCCAAAGTTTGAAA

CRF1-F. 470 bp

NNNNNNNNNTTTNCCNNNNTANNNANTGTATGGCAGTTCNTATTTCCTGAAACCACGGAACCAGTCCCACTTGCGACCGACT
CCTTCGCTCTATTACTACCACTTTTATTANNTGAGTGCTAACATCCTGTATGCTGNNCCGATTGCTCCNAGGATGAGAAGGGAT
TTNTTTGAACTTGCTCTACCATGATCGGATATACTTCCCAACGCNNAANCCCCATNTTANAAAAACAATTTTAATTCCCNGAGG
ACCACCTTGGGAATTTGAAAAAATTGATAAAAANGTTCGGAACACATATGAGTATTTTGACCACCATTTTGCATGTGNCCCGTG
AACCCACAGCGTGACCGTTAAAGTGAATATCACACAAATAAAGGAAAAGGAAATGAAACTATATCCTGCAAGGTTTTATTATA
TCGCAGTGATTGAATACCGCCTTTCAAANNTTAGAACGGATTTCAATCAANAT

CRF1-R. 157 bp

NNNNNNNNNNNNNTCTTCCANACTCTCGTAACCNCCCCCACTTTTCTGAACCTTAATAATGTTTNANTATTCATCCAACCTACA
CCTGTCTCCATGNTTTCNNGTTGGGAACTTGTATANNCTTTAGACGCCTTCAATATTATGGCGGATGTTAACT

CRF2-F 513 bp

NNNNNNNNTACTTCTGANAGAATGGCCGCAGAACCTAATATTGCAGGAATGAAAGTAAATAACCTGAATAAAAGACAAAGA

ATACCAACGGCCATATAAACATTTTCTGAGCTAATAAGAGGAAAAAGGGGCTTTCCCAAATGTGGAGTAAAGCAATATAGTCG
TAATCCAGCAACAGAAGAATAATTAACAGTTGAACCTATAATCATACCAACATATTGCAATAACACTACTTTTGTCTGTTTGGCT
GCTCATTGACCTTCAGTTCAAATGCACTATTACCAAATAATACATGAACTTTTGCCAACATACCTTGTGAAGCTGCTGGACAACC
TCCTGTTGATCATTCTCACCAGAAAAACTGAATTCCACCCACTTAGGGAAACGGGAATGCAACATATTCCCTGAAAGCTTTAAT

TATATGGAAAAATTTTAAAACCCNCTTTCAAATTTAAGAACGCATACTNACAAAACGGAATTTGGGAATANAAATNAAAATGA
TACCGCATTNNN
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ANEXO 3.
Protocolo de extraccion de alcaloides de Uncaria tomentosa
Plantas de invernadero

Se toman hojas frescas del invernadero (apices)

Se pesa 1 gramo de planta.

Se macera la planta utilizando un pistilo y mortero con nitrégeno liquido.

Se coloca el macerado en un tubo Falcon de 50 ml.

Se agrega 1 ml de solucién de Hidréxido de amonio al 10%.

Se incuba por 5 minutos.

Se centrifuga la muestra a 14 mil rpm y se transvasa la solucién de amonio a un tubo
falcon de 50 ml nuevo.

8. Se agregan 5 ml de metanol a ambos tubos por separado.

9. Eltubo con el precipitado se centrigufa y se transvasa el metanol a un tubo nuevo.
10. Se corren en una placa de TLC 40 ul de cada muestra.

11. Se observan bandas referentes a alcalaoides de U. tomentosa en el metanol extraido
del precipitado.

NoOaswWD -

Plantas in vitro.

1. Se toman las hojas y se maceran utilizando pistilo y mortero con nitrégeno.

2. El macerado es colocado en tubos de 2 ml. Se pesa el macerado para uniformar las
muestras.

3. Se agrega 300 ul de amoniaco 10%

4. Se incuba por 5 minutos

5. Se centrifuga por 20 minutos a 14 mil rpm

6. Se descarta el amoniaco.

7. Se agrega al pellet de células 300 ul de metanol

8. Se incuba por 10 minutos

9. Se centrifuga la muestra por 20 min a 14 mil rpm

10. Se pasa sobrenadante a un tubo nuevo (se descarta pellet)

11. Se incuba a 65 C hasta evaporar

12. Se agregan 25 ul de metanol

13. Se colocan los 25 ul de muestra en placa de TLC.

14. La placa de TLC se corre en una cdmara cerrada con 10 ml de fase maovil (etil acetato-
isopropanol-Hidroxido de amonio en proporcion 100:2:1)

15. Se rocia la placa con reactivo Draggendof y nitrato de sodio al 1%
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ANEXO 4
Cuadro 1A. Propiedades de los alcaloides de U. tomentosa. En el recuadro se sefalan los Rf correspondientes a cada
oxindolalcaloide. (Fuente: Lock, 1995)

T

Férmula CoHpgNOy  CyHpeMNaOy Gy HgyN,0p Gy Hy N0y CpHagNa0y  CpaHygN,04 CoHygNsOy €y HpN04
Molecular
Peso Molecular  368.432 368.432 368.432 368,432 384.474 384.474 368.432 368.432
P.°C 204-209 214-219 96-105 264-268 138-141 214-216 amorfo 183-184
209211 212213 ’ 265266 144 21 185186
fed'C 43 +7.8 , 5 A S
) GOTSECHC)  SRANCHCY) CHCly 12 HCHG)

A

hipotensivo fagucitogénico  antipiréticn
vaso ditaudin, hipoteasiva

Valores de Rf Configuracién de los
carbonos asimétricos
Isopteropodina 0.73 0.48 0.83 3S. 7S, 1SS, 19S5, 208
Pteropodina 0.72 0.47 0.81 3S. 7R, 1SS, 19S5, 208
Isomitrafilina 0.71 047 0.80 3S. 7S. 155, 195, 20R
Isorrinchofilina 0.71 042 0.70
Mitrafilina 0.55 0.39 0.50 35, 7R. 1SS, 19S. 20R
Rinchofilina 036 025 031
Sistemas CHCl4:Acetona  CHCIy:EtOH EtOH: isop: NH4
%: 95§ 100:2:1
Uncarina F 3R. 7R, I5S8. 19S. 2

Especiofilina 3R, 7S. 15S. 19S. 20§




CUADRO 2A.

ANEXO 5

Secuencias de posibles genes de Uncaria tomentosa obtenidas a partir de ARN

IDENTIFICACION | SECUENCIA SIMILAR A DETALLE SCORE | COVERA MAX
GE IDENTI
DAD

12 | TTTATATAGTTTCGTTTTAGCCCAAGTTTCTGTGCATGGAATTCAAGGTTT FJ619048 Jatropha 242 0.28 2E- 0.82
TACACGTTCTAGCCATATTCATAATCCAATGATTCCTGATTAAGAAAGCGT .1 curcas copper 60
GATATTGGTACATCCACAAAACCGAATCAACAATTAAAGCCAAAAGGCAAA chaperone
GTAATCACACATCAATATCAGAGCTTTGATGGATTAAGACACCCATATCAT (CCH) mRNA,
CTTCCAGTTCAATTGCACGTAAGAAAATTGGAACATGACAAAGACGATAAA complete cds
AGGAGCTCTCACGTGTAGTTTCTAAGAACTAGACATCACACACTTAAGTTC "genetic
ATGTTTCATGTTATATTTATTGTAACTGACTCCTTAACATAGACTTTAGTT determinants
ACTCGTGGTAATATAGTGATAGCAACCGTTTTCCAGTCACCCGTAACCTAT capable of
ATTATGCAGCAGCAAGGCCTTCTTCTGCGGGCTTTGATTAAGATGCAGCTG conferring
GTGCTTICTICTGTGGGCTTTGATTCAGGTGCAGCTGGTGCTTCTTCCCAGA abiotic stress
AAGAAGTCTTCTTTCCGGTTTTTGAAACAGTCTGAAGGACTGCTTCGGGCT tolerance in
GTACATTACCCTTTACTGTICACTTTCTGCTCCTTAAGGTCAATGTCAAAAG Jatropha
ATTCCACACCTTCCATTTTGCCTAGCACCCTATTCACAGCTCCAACACAAC curcas"
CTTGGCACGACATGCCAACTTTGAGGACAACAGTCTGAGACATGATTGATA
ATGGGTTTCTTGAAATAAAGATCAAAGCAATTTATGCAAAATAGTAGAAGA
AGAGAAAGCACGATAGATGAGATGTTTTGGGCGTTCGGCTGTACATTACCC
CTTACTGTCACTTTCTGCTCCTTA

23 | TTTTGTTACGCATATTTTTTCCACTCTTAAGTTTAAACCAACCACTAGCCC XM_00251 Ricinus 152 0.29 4E— 0.7
ACCCCAATTGAACCTCTGTGCACTGCATTATTGAAATCGAGAGGTGAAAAA 3448.1 communis 33

TATTACAACAAAAACCTTGAAACAATGGCTTCCATGACTATGACAGCCCCA
TTTCTGAGTGGCTCATCTGCAACCATCACCAAAGAACTTCAAACCGCCACC
GCCGGCCGCCGCGGACCAGTCATGGTCAGGGCGTCAAAGGTGTGTGAAGCT
GAAAAGATGGTAATGAACAAGGAAGAAAGAAGCAACGGAAGGAGGGATTTG
GTATTTGCTGTTGCAGCAGCTGCTGCATGCACCCTTGCTAAAGCTGCCTTG
GCTGACGAAGTAGAGCCAAAACCTGGAACTCCTGAAGCAAAGAAGAAGTAT
GCACCTGTCTGTGTTACGATGCCTACTGCAAAAATTTGCCGCAAATGAGAA
GATTGTTGATTGTAGTAATCTATTTITTTATGCTCATTTGTTGGTGATTTGG
AAGCCGTAATGCTTACTCTITCCTATAATGCTAATCGTTTICTCATTTCTAGA
GAAATTTTTCTCATGTTCTTCGTCATCAATTTCATAGTGGAAACAATTGTT
TAGAAACCTTTTGGACATTACAATATTCCGTTAGTTCACCCTAGTGATTAA
ATCTTTAGTTTCATTCTATATCAAGTTTGGATAGAATTGTAAGACCATGTC
CACCCACACAGCATTGACATGAAGAATCGACGTCCAATTTTGGAAATTGAA
TTTCTCTAACACTCAATGCAAGTTAAATTTTTCTAAGTCCCCATCACGGCA
AGACCTCTGAATACTCAGTTCCCTTTTATTTTGTTTAAACGAATTATCTTT
GTCCTTCGGGTCTTGGTCAATGAAAGTAGGCAGAGGATTACCTGCTGAAGG

Photosystem II
5 kDa protein,
chloroplast
precursor,

putative, mRNA




AGTGCCCCTTCCTICTGCCCCGGTGAGCACTGCATTTCCTTCTTCCTTGGCT
ATCACTAAGATCACTTCCTTCAGGACTAGTAGTTGGTGCAAGTCCTTCCCT
AGTTCATGCCATTTCCTAAGTTCATAGTAGCGATTACAAACAAACCCGCTG
TGTAACCGTGCCATTCATCGAACAATTCCACTGTIGTAATCGTG

53

TTTTTTTTGAAACAATCTGAGCTGAATCTTGAGTAATAAAAACTCAAGATT
ATCTATTAATGCACATGGAAAAATATTCAGAAGCAATCAAAATCTGAACTT
GATCAAAATGCTTGACAACTTAAAAGCCCTAATTTTTAAAATAATAAAGTT
CCTCAAAATATCACAACATTGTAATAATCAAACCACAAATAAGATTAAATA
TCACAACAACATTATAACAATCAAACCACCAATAAGATTGAGGAGAACAAC
CGCTTAGTCAACCTCCTCAATCTTGGGTCCAGCTCCACTACCACCGCTGGG
AGTCGGACCATCATCATCCATGGAACCACCCGTGTCACCACCAGCACCCTG
GTACATCTTAGCAATGATAGGGTTGCAGATGCTCTCCAGCTCCTTICATTTT
GTCCTCAAACTCATCAGCCTCAGCTAGTTGGTTGCCATCCAGCCACTGGAT
GCACTGCTCAATGGCATCTTCAATACTTTTCTTATCAGCTGGTGGAAGTTT
GGAACCAATCTTCTCGICTTTCACTGTGTTCCTCATATTGTATGCATAGTT
CTCCAGAGCATTCTTGGCCTCAACCTTTTTCTTGTIGTTCTTCATCCTCAGA
CTTGTACTTCTCTGCTTCCTGAACCATCTTCTCAATATCCTCCTTAGAGAG
TCTACCCTTGTCATTGGTGATGGTGATCTTATTCTTCTGCCCAGTAGTCTT
GTCCTCAGCAGACACATTCAGGATACCATTAGCATCAATGTCAAAGCACAC
TGTGATCTGAGGAACTCCTCTTGGAGCAGGAGGAATCCCAGAGAGCTCAAA
CTTACCAAGCAAGTTATTGTCCCTGGTCCTTGTTCTCTCACCCTCATAGAC
CTGAATCAACACTCCAGGTTGATTGTCCGAGTAGGTAGAAAAAACTTGCTC
CTTCTTGGTGGGGATGGTGGTGTTCCTGGGAATCAAAACAGTCATGACACC
ACCAGCAGTTTCCAAACCAAGAGAGAGTGGGGTGACATCCAACAACAGGAG
ATCTTGCACCTTCTCATTACCCTCACCGCTCAATATGGCAGCCTGAACAGC
AGCACCGTAAGCAACAGCCTCATCCGGATTAATACTCTTGCAGAGCTCCTT
CCCATTAAAAAAGTCCTGCAACAATTGCTGAACTTTGGGAATTCTAGTGGA
ACCACCGACAAGTACAACATCATGTACGGAACTCTTATCCATCTTAGCATC
CCTCAAACATTTTTCTACAGGTTCCATACACTTTCTGAATAGATCCATGTT
GAGCTCCTCAAACCTGGCACGGGTAATGGTGGAGTAGAAATCAATGCCCTC
GTATAGAGAATCAATCTCAATAGTTIGTCTGAGCAGTGGATGACAGAGTCCT
CTTGGCCCTCTCACAAGAAGTCCTCAACCTTCGAAGAGCCCTAGGGTTACC
GCTAATATCTTTCTTATGTTTCCTCTTAAATTCCTGGACAAAGTGATTCAC
CATTCTIGTTGTCAAAGTCTTCCCCCCCAAGGTGGGTGTCTCCAGCAGTGGC
CTTCACCTCAAAGATACCTTCCTCAATGGTGAGAAGGGAAACATCAAAAGT
TCCCCCACCAAGATCGAATATCAACACATTTTTCTCACCAACACTGGTTGC
CTTCTTGTCCAGACCATAAGCTATGGCAGCAGCTGTGGGTTCATTAATAAT
TCGCATGACATTGAGAC

XM_00252
7690.1

Ricinus
communis heat
shock protein,
putative, mRNA

"heat shock
protein 70
mRNA"

1520

70

GTTCTTGTCAGCCTCAGCTCTCTTCCTCAACTCTTCCATAATCCCATTGTC
AGGGTTTATCTCCATGGTCTITTTTGCTAGACATGTAGGAGCTCATGCTGCT
GTCTCTTAGAGCCTGAGCCTTCATGATCCTTTCCATGTTTGCCGTCCATCC
ATACTCACCGGTCACCAAACAGCATGGAGAGTCCACAATCCTATCAGAGAC
CACCACCTTCTCGACCTTGTCTCCAAGAATGTCCTTGATGACCTTGCAGAG
ATTCTCAAAGGACTTCTTTITTCTGCTCTTITTTTCTCCTTICTCATCCTCACT
CTCATCATCAAGTTTCAGACCCTCCTITGGTAGCAGAAACCAGCTTICTTGCC
TTCATATTCTTTCAATTGTCCAACGGCATATTCATCAATTGCATCCACCAT
GAAGAGCACTTCATAGCCCTTICTTCCTCAGTCGCTCAAGGAACGGAGAGTT
CTCAACGGCCTTCTTGCTTTCGCCGGTAATGTAGTAGATATCCTTICTGGCC
ATCTTTCATCCTCGTCACATAGTCTTTAAGACTCGTCAACTCATCACCACT

AF521007
.1

Hevea
brasiliensis
heat shock
protein mRNA,
complete cds
Plant-pathogen
interaction,
organism-—
specific
biosystem
Protein

1225




CTTGGTTGAGTGGTAACGGAGAAGTTCAGCCAATTTAGCTCTGTTTTGGCT
GTCCTCATGGATTCCCAATTTAAGGTTCTTAGAGAAAGCTTCATAGAATTT
GTTGTAATCCTCCTTATTCTCAGCAATCTCATTAAACATCTCAATGCATTT
CTTCACAAGATTTTTCCTGATGACCTTGAGAATCTTGTTCTGCTGCAGCGT
CTCACGAGAGATGTTAAGTGGCAAGTCATCAGAATCAACAACACCCTTGAC
AAAACTGAGGTATTCAGGAATGAGTTCCTICGCAGTTGTCCATAATAAATAC
CCTCCTCACATACAGCTTGATGTTGTITGAGCTTTTTGCGGGTGTCAAAGAG
ATCAAACGGAGCCCTCTTCGGAACAAAGAGAATTGCTTTGAATTCAAGCTG
ACCTTCCACAGAGAAGTGCTTGACAGCAAGATGGTCCTCCCAGTCATTGGT
CAAGCTCTTATAGAAAGAGGCATACTCTTCCTTGGTGATCTCTTCAGGCTT
GCGCAACCAGATGGGCTTCTIGCTTGTTGATAAGCTGCCACTCATGAGAAAC
TTCCTTGATCTTC

processing in
endoplasmic
reticulum,
organism-—
specific
biosystem

N.tabacum mRNA
for heat shock
protein 82

91

CTATTTTGAAAGGCCCGAAATTTTCCTTGCCACAGATAAACTCTACATCCA
CTCCACCCCCACACAAGCCAACCCTICATCCACAACAGTTCTTCTTICACTTC
CTCCCTTCAACTTCACTCTTCCATTCCCAACCCCCACTCCTCCATCTCTCA
AATCTTCAATTCTCCATAGCCCACCAAAAAGGATATGGCTTCAATTTCAGC
AACTACAGCAACGTCATCTACATCCTCCACAAAATTCATCTACCCATATAC
CCCTTCTTCTTCTGCTTCTACCACCACTTCTTCAGTTTCAATTTTGACCCC
AAAACCCACAAAAGTTATCTTATCCTCATCCTTTATTTCATCTCCTTCAAC
CCTTTTCATCCACTCACCCTCCACTGTTCCCCACCGCGGCCGCCGCTTCAC
TGTAAAGGCTGCCAGGGGGAAGTTTGAGAGGAAGAAACCCCATGTCAATAT
TGGTACTATTGGCCATGTTGACCATGGAAAGACAACTCTCACCGCTGCTTT
GACTATGGCCTTGGCAGCTATGGGAAACTCCGCTCCCAAGAAATATGATGA
GATTGATGCTGCCCCTGAAGAAAGGGCTCGTGGGATTACTATTAACACGGC
TACCGTGGAGTATGAAACTGAGAACCGGCATTATGCCCATGTTGATTGTCC
AGGACATGCTGATTATGTCAAGAATATGATTACTGGTGCTGCGCAGATGGA
TGGTGCGATTCTTGTGGTTTCCGGGGCGGATGGGCCGATGCCGCAGACGAA
AGAGCATATTTTGTTGGCTAAGCAAGTTGGAGTACCTAATATGGTTGTTTT
CTTGAATAAACAGGACCAGGTTGATGATGAGGAGTTGCTTCAGCTTGTTGA
GATGGAGGTAAGGGAGCTTTTGTCTITCTTATGAATTTCCCGGTGATGATAT
TCCTATTATTTCGGGTTCGGCTTTGTTGGCTTTGGAAGCTTTGATGGCTAA
TCCTGGTATTAATAGGGGTGAAAATCAATGGGTTGATAAGATTTATGAGCT
AATGGATTCIGTTGATAGTTATATTCCTATCCCACAAAGGCAGACTGATTT
GCCATTTTTGTTGGCTGTTGAAGATGTGTTTTCAATTACGGGAAGAGGGAC
AGTGGCTACTGGGAGGGTTGAGAGAGGGACTGTTAAGGTTGGGGAAACTGT
TGATCTAGTGGGGTTGAAGGAAACTAGGAATACTACTGTTACTGGGGTTGA
GATGTTTCAGAAGATTTTGGACGAGGCAATGGCTGGGGATAATGTGGGGTT
GTTGTTGAGAGGTATTCAGAAGGCTGATATTCAGAGAGGGATGGTGTTAGC
AAAGCCTGGGACAATTACGCCTCATACTAAGTTCGAGGCTATAGTTTATGT
GTTGAAGAAAGAGGAGGGTGGAAGACATTCTCCCTITTTTCGCAGGGTACAG
GCCGCAGTTTTACATGAGGACTACTGATGTTACTGGGAGAGTGACACAGAT
TATGAATGATAAGGATGAGGAATCAAAGATGGTGATGCCTGGTGACCGTGT
GAAGATGGTGGTTGAGCTCATTATGCCTGTTGCTTIGTGAGCAGGGCATGAG
GTTTGCTATTCGAGAAGGGGGGAAGACTGTTGGAGCTGGTGTTATTCAATC
CATTATCGAGTGATATGGGTCGATTGTCTCACATTTTGCTTCATATGGTCT
GCTTATCCATTCAAAATCGGTATTTICATTGTCGTATATGATGAAGTICTTTG
TTTACTTICTTTATCTTTTATTGTGTTAGCTTAGTTTAAGAAACTGCTGTTG
TGATCAATGCAAGTAAACTTCTTATTIGCCTTAGCTIGTTTTTTATTTTCCTT
TACTATTTGCTTCTGTITTAGTGCTTCAGGTGCTGTGTAGGACTATCTTAAC
CTTTCTGATATGGTGTTTACAAGCTTGTTAAATAAGAAGTCTCTGCTGCTA
TTTGCAATTTAGTTTTCCATCAGTGAATTCAATGCTTATCTCGTGCCAAAA

M94204.1

Nicotiana
tabacum
translation
elongation
factor EF-Tu
gene, complete
cds
Plant-pathogen
interaction,
organism-—
specific
biosystem

1252




TTTATTTAG

92 | CAAGCTCCTCAAGAGGAGAATCCCACCAGCTGTTCCTGGAATCATGTTCTT | XM_00251 | Ricinus 255 0.94 7E- | 0.88
ATCTGGTGGGCAATCTGAAGTTGAAGCGACCTTAAACTTGAATGCCATGAA | 2947.1 communis 65
TCAAGCTCCCAACCCATGGCATGTCTCCTTCTCATACGCCAGGGCACTCCA fructose-
GAACACCTGCTTGAAGACATGGGGTGGACGTCCTGAGAATGTTAAGGCTGC bisphosphate
TCAGGAGACTTTGCTTATCAGGGCGAAAGCGA aldolase,

putative, mRNA
D-fructose
1,6-
bisphosphate =
glycerone
phosphate + D-
glyceraldehyde
3-phosphate.

141 | CAATCAAAAGAGTTGAAAAACCAAAATAAATTTAAAACGGGTGTAGTATCC DQ222492.1 Solanum tuberosum 490 0.22 2E- 0.86
ATCATGTAACCAACAAGCTCAAAGGAGAATTGGGCAGGCCAATTTCACCAT clone 099HO5 134
GAAAACAAAAAGGCAGGCAATAATATCCATCCATACAACTTAAATTCTGTC . .
ACCTCAAGCTAAAAATAGTACCATTTCCAATAACATGGGAGTTTACTGCTG ribosomal protein
AACTGATAAGTTTTGATTGGACAAAAAGAAGCAAGCTTACAGCCTTCTTCC S14-like mRNA,

CCGTCTGCCACCCTTTCGGCGAGTGCTATCAGTAGGAATTGGAGTTACATC
CTCTATACGACCAATTTTCATTCCTGAACGAGCAAGGGCACGAAGAGCAGA
CTGAGCACCAGGGCCTGGAGTCTTTIGTCTTGTTACCGCCAGTGGCTCGGAG
CTTAATATGAAGAGCAGTGATGCCAAGCTCCTTGCATCTTTGAGCAATATC
TTGTGCTGCAAGCATAGCTGCATATGGAGATGATTCATCTCTATCAGCCTT
AACTTTCATACCACCAGTAATGCGAACCATGGTTTCTCGTCCAGACAAATC
AGTTACATGAATGAAGGTGTCATTGAAGGAGGCGAAAATATGGGCGACCCC
AAAAACATGCTCTCCTTCCCTCGTAGCTGGTCCGAGGGTCACATTCTCTTIC
CTTTGGTTCCCTTGICTTTCTCTTCGACATTTTCAACGATAGCTAAGCTAG
GAGATAGCTCGAGAGGGGGGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGATAATGGAATC
CTTGCCGGGCAACAATCGTCCTTATGATCAATTCGCAATGAAAGGTGGAGA
TGACGAGTTTAGCTACACAAAGAATTCCATCCATCAGAGAGATGCAATTGA
AGCAACCAAATTACTCATTCAAGAGGCTGTAGCTGAGAAGCTTGACATCAG
TAACTTTTGTGGAAAGGCATTTTGCATTGCTGATTTGGGATGCTCAGTTGG
ACCTAACACTTTGATAGCAATGCAGAACATTGCTGAAGCGGTGAAGCTTAA
ATTCCGAAATCGAAAAGGATTCAATTTTCCCAACATCCCTGAATTTCAAGT
CTTCTTTAATGATCATACGATGAATGATTTCAATACCCTCTTTAGATCTCT
CCCAACTGGTCATGACAAGAGCTATTATGGTGTTGGGGTTCCAGGTTCCTT
TTACGGTCGATTATTTCCTTGTGACACTATCCATATAATGCACACTTCATT
TTCTACTCCGTTTCTTTCTCAAGTACCAAAAGAGGTGATGGAAAAAAATTC
AGCTGCCTGGAATAAAGGAAGGATTCATTACAACCATGCTAAAGAAGAAGT
ATTCAAGGCTTATGAAGCCCAACACGCTGAGGATATGGACTGCTTTTTCAT
GGCTAGAGCTAAAGAACTGGTCCATGGAGGATTAATGATGATTGTGACTTC

complete cds

40S ribosomal
protein S14-like




ACTCCGCCCAGATGGCGTCCCACATACTCGTGTCTTGACTAACATAGGAAT
GGAGGTGTTGGGATCTTGCCTCATGGAGTTAGCTAAGAAGGGACTGATTGA
TGAAGAAAATGTGGATTCGTTCAACGCCCCAGTTTATCTTGAATCTCCTGA
AGAGTTGAAACAAGCTATTCAAAGGAACAAATATTTTAGCATAGAAAAAAT
GGAGACCGTGCCTATGATTATGGATTCAGATATTTICTTGCAGAGCTCAACA
ATATTCGTTGGCCATCAGGGCTGTAATGGAGGATGTTGTTAGAGAGCAATT
TGGAGCGGAGATATTGGATCAACTCTTTGATTTGTTCAAGAAGAAACTTGA
AGAGCATCCTAACTTTGCATCAGCAGTTGTACTTGACTTIGTTTGTGCTCCT
TAAACGCAATGCAGAGGATTGAGACTTACAAGCCAAAGTCAACAATAAAGG
AACTGAGACTAGAATTGCGACTCTTGATTATTATGTATTATTGAATAATTT
TACTACTAGTATTTTGGTTAATCTTCCACTTTCATAAGTTGAGTGCGCTGG
TATTTCGTCCGAGTTCCTATTTTTAGATGTGTATTITGTATTTCTCGTCAAT
AAATCTGAGCAGTTTTTATGAATTTAAAGGGGTAAATCC

164 | GAGCCCATGACTCCTGGTCAGTGCAACATGATTGTCGAAAGGCTGGGTGAT | XM_00363 PREDICTED: 98.7 0.13 4E- 0.91
TACCTTATTGACCAGGGTTTCTAAGTICTTGTTGGTATGCTGCTTGCTTTAC 1743.1 Vitis vinifera 17
TCTTTTTTTTCCCCCTITTTTGTCTCTTCATGTCATTTATCTGGATGAGATT profilin-1-
TTGGATCGTCTTACCTTTTTCTCTCTTGCCATTTCCCAGTTCCCATTTTCT like,
GTTCACCACCCTTGAGTTGGAATTATTGCAGGGTATGATATTGACATTATG transcript
AAAATCTTGGCCAAGTCTGCGTGTGCTTCAACCTCAAAAAGTGAGGATATG variant 2
TAGTATTTTTCTTGTATCAACTATCCATCATTGTATTTTCTCTTTICCTTAT (LOC100261121)
GATGAGCGTTCCCTTCCGTTTTAATGGTGATATTTATACTTAATGGATTTG , MRNA
ATTGGGATATCTGGGCTTCTAAATGCAAGTTGTTTTTGTTAAATGTGTIGTC
CTTAATAAACAGTATGCTATGCTGCTTGTTCTTIG

169 | AAAAGATCCGAATAGATCTAGATCGATAGATAGTGGTTGACACGAGTATAT | EF044213 Coffea arabica 2108 0.98 0 0.96
AAGGCATGTTATACTGTTGAATAACAAGCCTTCCATTTICTATTTCTATTT .1 chloroplast,
ATAGAGAATTTGTGTGCTTGGGAGTCCCTGATATTTAAATAATTAAATAAA complete

CCAAGATTTTACCATGACTGCAATTTTAGAGAGACGCGAAAGCGAAAGCCT
ATGGGGTCGCTTCTGTAACTGGATAACCAGCACCGAAAATCGTCTTTACAT
TGGATGGTTTGGTGTTTTGATGATCCCTACCTTATTGACCGCAACTTCCGT
ATTTATTATCGCCTTCATTGCTGCTCCTCCAGTAGATATTGATGGTATTICG
TGAACCTGTTTCTGGATCTTTACTTTACGGAAACAATATTATTTCAGGTGC
CATTATTCCTACTTCTIGCAGCTATAGGTTTGCACTTTTACCCAATATGGGA
AGCGGCATCCGTTGATGAATGGTTATACAACGGTGGTCCTTATGAACTAAT
CGTTCTACACTTCTTACTTGGTGTAGCTTGTTACATGGGTCGTGAGTGGGA
GCTTAGTTTCCGTCTGGGTATGCGACCTTGGATTGCTGTTGCATATTCAGC
TCCTGTTGCAGCTGCTACCGCTGTTTTCTTGATCTATCCAATTGGTCAGGG
AAGTTTTTCTGATGGTATGCCTCTAGGAATCTCTGGTACTTTCAACTTCAT
GATTGTATTCCAAGCTGAGCACAACATCCTTATGCACCCATTTCACATGTT
AGGCGTAGCTGGTGTATTCGGCGGCTCCCTATTCAGTGCTATGCATGGTTC
CTTGGTAACTTCTAGTTTGATCAGGGAAACCACAGAAAATGAATCTGCTAA
TGAAGGTTACAGATTCGGTCAAGAGGAAGAAACTTATAATATCGTAGCTGC
TCATGGTTATTTTGGCCGATTGATCTTCCAATATGCTAGTTTCAACAACTC
TCGTTCATTACACTTICTTCCTAGCTGCTTGGCCTGTAGTAGGTATTTGGTT
CACCGCTTTAGGTATTAGCACTATGGCTTTCAACCTAAATGGGTTTAATTT
CAACCAATCTGTAGTTGATAGTCAAGGTCGTGTAATTAACACTTGGGCTGA
TATCATTAATCGTGCTAACCTTGGTATGGAAGTTATGCATGAACGTAATGC
TCATAACTTCCCTCTAGACCTAGCTGCTATAGATGCTCCATCTATAAATGG
ATAAGACCTTIGGTCTTATTGTATAGGAGTTTTTGAAAAATAAAGGAGCAAT
AATTTCCTTICTTCTTCTTTATAAGATAGATAAGAGGGCTTTATTGCTCCTT
TATTTTTCAAAA

genome (1300-
1500)
trnH-psbA
intergenic
spacer,
partial
sequence;

PsbA (psbA)
gene, complete
cds; and psbA-
trnK
intergenic
spacer,
partial
sequence;
chloroplast




214 | GCTAAGGTTGGAGTTCACCATTACAATGGAAACAATGTTGATCTTGGAACA | XM_00252 Ricinus 163 0.33 9E- | 0.86
GCATGCGGCAAGTATTTTCGGGTGTCCTGCCTTAGTATCGTTGATCCTGGT | 8945.1 communis 60S 37
GATTCGGATATCATCAAGTCTCTTCCCGGGGATCACTGATTTTIGTTGTITTIG ribosomal
ATGACACCACGAGGATCAGAATGACAGATTCCAAGGATGAGAGGATTTTAT protein L30,
TGTGTCACTTATTGCCTTGTATTAGGAACATTAGTCGTTAAAATTGCATGT putative, mRNA
AATAGAATCATATATCTCAGTTITITGGTICTCTTTTATGGCATTTGAGTT Ribosomal_L7Ae
TGAGATTGGGTAATTGAATTAATCTTCTATGTTTACCGTACAAGCATTGAG ; Ribosomal
CTGGTTTCCAGCATGATTTCAGACCATGGTTITCCTACGTTTGGTCGGTATT protein
GACTTTGATTATGAG L7Ae/L30e/S12e

/Gadd45 family

270 | TTCATACTTCTTTGCATTCTCTACAGAATCATAAATCAATCCAAGCCCAGT | XM_00363 PREDICTED: 286 0.72 9E- | 0.83
TGACTTGCCTCCTCCAAAGTGCGTCCTGAACTTGAAGACAAAAATGGCATT | 2286.1 Vitis vinifera 74
TGGGTCCTTGACCTCATACATCCTAGCCAATTTCTCCTTCAACTCGGCCTT 40S ribosomal
GGAAACGTTAGGCCGTCCTGGATGCAAAACATCGATCACGAATTGCTTTCT protein S24-2-
GGAAAGAAGACGATTAGTCATAAACTTCCTGGTTCTAATAGTCACAGCCTT like
GTCCGCCATTITTCTCCGCGCAACTACCGATTICTTCTTCTGCTGCTGCTGCT (LOC100853567)
GCTGCGCTTCTTCTCTAGCTCTCACGTTTGCAGAGTGAAGCGCTAAAATTA , MRNA
GGGTTTTCCACCC

273 | AATGCCTTCGAAACAACCTTCCAAACCCAATCTGCTGAGGACTTTGGTGGC | M65023.1 Tobacco 973 0.52 0 0.81

ATGGACTTTATCAGCATTTIGTGAATATCACTTTACGAAAAGGCAAGCCCAG
CAAAAGACTCCTCAAAACAGGGTCAGGCTTTAAATTTTCATAAGGTAATCT
CCCATGGACAAAGCTATTATAATCATCATAGTCAAAATCATAACCAATTGC
CCTAAGGCCCGCCATTGTGGTCCCGTAATTTTTGTACAGAAGGTTGCACAA
ATCAGGGATTTTGGTCTTTTCTATCCCAAGCTTTTCAACCATATAATCTTG
AATATTTTTGAGGCATGCAGCTGCCAGACCAGAACTCAAAGGATAAAGAGT
ATCATCCAGGTCAAATAAAAGGCAGTCGTACTTTTGCCTITTGAACCTGTCC
ATAGCGGCCCTCGAACTCCATCTTGATATGGAACAACAGAATTGCAATGAA
AACCCCGAACAGCAAGGAGAGAGAGAGAGAGAGATTAATTGCGTCTGTACA
GAGAAATTGAAAGACACAAAAGGAGAAAAGAGAAGGAGCAGAGGGGAAGTC
ATGGGGAAGATGTTAGTAGGAGAGGTTTTTGGCAGTTGCTGTCGGCTTAAG
GGTCCTGACACTATGACCAAGTTCATGATTGTTTTGCATAATGCGATTGGA
GGCCAGGATACTGATAAATTCCCTTITTTCATTTTTTGACTGTAACGGGAAA
TATGTGCAAGCTCTCCTGACGGCTAATAAGAGGGTCAACATGGATGGCCAG
AGTATTGGAGCCTTCTGTTTTGTGCAGATTGCGAGTCCTGAATTGCAGCAA
GCCTTAAAACTCCAGAGGCAACAGGAAAAGAAGTGCTTTTCAAGGATGAAA
GAGTTGGCTTACATTTGTCAGGAAATAAAGAATCCATTGAGTGGCATACGC
TTTACTAATTCACTCTTGGAAGCTACAGATTTAACAGAAGACCAAAGGCAG
TTTGTTGAGACAAGTTCTGCTTGTGAGAAGCAGATGTTAAAGATCACAAGA
GATGTTGATTTGGAAAACATTGAGGATGGTTTTTTTGGCAGTTCATTAGAA
CTTGAGAAATCAGAATTCTTACTAGGAAGTGTAATTGATGCTGTTIGTTAGC
CAAGTAATGTTGTTGCTGAGGGAAAGGGGTCTGCAATTGATCCGGGATATT
CCAGAGGAAATCAAAACGCTAGCTGICTATGGTGATCAAGTGAGAATTCAG
CAGGTATTGGCAGATTTTTTGTTGAATATGGTGCATTATGCACCCTCTCCG
GAAGGTTGGGTGGAAATTCAACTAAGACCAAGTCTGAAGCAAATTTCTGTT
GGGATAAACATTTTGCACATTGAATTTAGGATTGTIGTGCCCCGGTGAAGGT
CTTCCTICCTGAACTTGTTCAAGACATGTTCCATATCAGTCGATGGGTGACC
CAAGAAGGTCTGGGCCTGAGCATGTGCAGGAAAATTCTGAGGCTTATGGAT
GGAGAAGTTCAGTATATTAGGGAGTCTGAACGATCCTATTTCTTGATTAAC
CTTGATTTACCTATGCAGCAGAGAGGTTCAAAGAATCTGGCTTAGTCTATG
AGCAGCTAGGATTGACACTCAATTTTCAGCATTGACCTGGAAAGTAAATAC
TGTCAAGCCAAGCTCTGTAAGGTCAGTCACTGGGCAATTAGTAACCGCTTA

phytochrome B
(phyB) mRNA,
3' end




ACATGCATTTCAGCTAGTTGGACCGGTTTTCTTGCCGTTGGTGCTGCACCA
TGTTAGCTGTTTGCCAAGCTGGGTTTTAAAATCGAACCTGATGTTCATATG
GAGCTGGTAAGTTGCAGTGTGACGCTIGTCTTGTAGTATAACAGTGATAGGT
CATCAATGATTCTCAAGTTCCTGATGTACTGCACGTGTTATAGTACACTGG
GCCCGAAGATCAGTTCAGATGTTTGTAGTCCATAGCATAAAGATATCACCG
GTGATATGGTTCTA

305

CGAAAATGAACATATTAGCAAAAGCATATCCTGCCTIGTATATGCAGTAGAT
GTGGGGATTTCTTTGTTTTCCCAGAGACAGGAATCCAATTTGAACGAGAGA
AAGAAGATATATTTATAAACATATTCCACAAGAGTTTCAAGCTAGGCAACC
ATCAACAGTTTGGAACACAATCTCAGTAACAGTACTGAAACAGCTTCAAAC
TTGCTAATGTTGATAAATTAGACACACGGTTGAAACCCATACATAGAATTT
GTAACCAACTTTCAGATCATTTCTTAAGATGGGGAAAGCATGTAGACAGAT
CAGCTTTAGGGTGTTTTGCTTCAGCATGTTCCCTGCACTTCGCCTICTGAGG
TAGTACACATGAATGTCTGCATGCAAACCTTGCACTGGATGGTCATGGCCT
TTTTGTTGGTTTCCAGCTGACTTCCTTTGGCAGCGTTTTTCATCTTGTCCA
AGTTCCTCTCACGGGCCATCTTGGACTTTTGGCCATTGCCTCCACCCATGG
CTGCTGCAGCTGCTGGCTCCTCCTCTCTTGATAGAATTCCCTCTCACTTAA
CCCTTGAAGGCAGATTTGGGAATTCTATCAAGAGAGGAGG

FQ397092
.1

Vitis vinifera
clone
SSOAEB7YN18

253

9E-

377

GGACACAGTCTTCAACCGTTACAAACCACTCACTAATGTCCATCTAGACAC
ACTTCACTTATATTAATATATATACACACATCATCAGACAGCCAAAATAAA
GAAACCAAAAGAAGAAGAAGAAGCCATGGCCATTCCAGGAGTCTACAACAT
CTGGTTCCATCTCTTCATCCTCATCTCCATCTTCACCATTTCTAGATCTGC
AGTAAGCTATCTTTCACATCTCTAGATCCCATTTCACATCTTTCTTTICTCA
TTTTCGTAGCTTTATTTTTCGTGGGTCGTGTACCTITTTCTTGACTTTAGTG
TGTGTTGTGTGTGTAACATATAAATGCATGCA

XM_00246
6741.1

Sorghum
bicolor
hypothetical
protein, mRNA

44.6

.46

395

AGAGTTCTTAATTCTTACTGGATTAATGAGGACTCTACTTACAAGTACTAT
GAGGTAATATTGGTTGATCCAGCCCATGCCGCAATCCGCAATGACCCTAGG
ATCAACTGGATGTGTAATCCAGTCCACAAGCACAGAGAACTTCGTGGGCTT
ACATCTGCTGGGAAAAAGTACAGGGGTCTCCGAGGAAAGGGACACTTGAAC
CACAAAGCACGACCATCGAGAAGGGCTACCTGGAAGAGGAATCAAACTCTC
TCCCTTCGACGCTATCGCTGATCTTAGATATCTTGTAGGGTGTTTICAGTTG
GCTATTTTCATTTTTGGTAATCCAGTTATCTTGTTGAAGTGCTTAATTTTG
CCGATTCCATGGCTTTGAGTTTTAAGCTTTGTTGCTTGGAACATGTTATCA
TATTGTACTGTCTGATGATTATATGCGTGGAGCAACGGTTGAGAATATTAT
CAATCTTTTGTTACCTTTAGCATCCTIGGTCTGATAATTTAACATTATGGCT
CTTGAAAGTATGGCTTCGTGTACCTGAA

XM_00253
0615.1

Ricinus
communis
ribosomal
protein L15,
putative, mRNA

211

4E-

417

AGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGTGTACTCACTAACAAAGCAGGTGAAGTAA
ACGCCGCCACGCATTCAGTCATTCACACACACTCACGCACACATTCTTAGC
CGCATTTCACTACGTTTCATTCGCCGCCGAAAACCCAAATGAGTCTCCGGT
AGATCGTGGCCGGGTAGCGATTAGGATCCGAGAGTCGTCGACCTAGGGTTC
CGGCGATTTTAATTTATTTCTTTCGGAGGAAGTGTTGGATTGATTTAAAGT
AGTAATTAGTTTTTTATGGCATCGGAGGATGTGAAGACGAGTGAATCGGCG
GTGTCGAAGATTGTGAATTTTGCTGAAGAAGCGAAGCTTGCTAGAGAAGAA
ATTAAGCCTACTAGTCATGCTGTTCTCAGTATATGCAAGTCTCTCGTCGCC
GGTGGTGTCGCTGGTGGCGTATCACGTACTGCTGTAGCCCCGTTGGAACGG
CTGAAAATTTTACTTCAGGTTCAAAATCCGCATAACATAAAGTACAGCGGT
ACAGTTCAGGGCTTGAAATATATTTGGAGAACTGAGGGTTTTAGGGGATTG
TTCAAAGGCAATGGAACTAATTGTGCTCGCATTGTCCCAAATTCAGCAGTA
AAGTTCTTCAGCTATGAGCAAGCTTCCAAGGGTATACTGTGGCTATATCGG
CAGAAAACCGGCAATGAGGACGCTGAACTAACTCCTGTATTGCGGCTTGGA
GCAGGAGCCTGTGCTGGAATAATTGCCATGTCTGCAACTTATCCAATGGAC

XM_00253
2617.1

Ricinus
communis Grave
disease
carrier
protein,
putative, Mrna
"mitochondrial
carrier-like
protein

mRNA, complete
cds; nuclear
gene for
mitochondrial
product"

1006




ATGGTACGAGGAAGATTAACGGTGCAGACAGAGAAGTCTICCTTACCAGTAC
AGGGGAATGTTTCATGCTTITATCTACTGTTCTCCGGGAGGAAGGTTCACGG
GCTCTTTACAAGGGTTIGGCTTCCTTICTGTGATTGGAGTTATTCCATATGTG
GGTCTCAACTTTGCTIGTGTATGAATCATTAAAAGATTGGTTGATTAAGGCC
AAACCCTTTGGGCTCATTGAAGACTCGGAATTAAGTGTTACAACTAGGCTT
GCATGTGGGGCTGCTGCTGGGACTGTTGGTCAAACTGTAGCTTACCCTCTT
GATGTTATTCGCAGAAGAATGCAGATGGTGGGATGGAAAGATGCTGCTTCT
GTAGTCACTGGTGATGGGAGGAGCAAAGCTCCTCTITGAGTATACTGGCATG
ATTGATGCCTTCAGGAAAACTGTAAGGCATGAGGGTTTCAGAGCTTTGTAC
AAGGGTCTGGTCCCCAACTCAGTGAAGGTTGTCCCCTCAATAGCTATTGCC
TTTGTGACATATGAGCAAGTGAAGGGCTTACTCGGCGTTGAGATCAGAATA
TCAGACTGACTCAGTGAAGCATTGCATAGTTTTTTATTGCATATGAGATTT
TTGTAGGTAACTAAGAGTGATTGCAACTGGCGGTCTTGTCCTCTICTGTCCA
AGAGAGTGAGAGACCTGCTICTGGCCCGTGTCCGTATGTTIGCTTCTCTGTTT
AGTCGTGTATGTTTTCAATTCTGATTTATTAGCATGTAGCTGCCATTGAGT
GGATGTGTCAATAATGACTTCTGAGGAATACTGCAATAATTGCTTTGGGTG
TCCGCTAATGGTCTGATAAAGCATAAGTCATCAGATACATTGTGIGTCCTA
ATGTTTCATTGGAAATCTTTGCTGAAATTTTGATGGCTCTTTTCATTAAAT
TTGTGTGAGAAATTACTCATTGACAGCATGACTAGGCTGCCTGGCTICTCTT
TTAAATTGGAAG

425

TGGCAGCAAAGGGCAGCATCATATTICTTTTTTCCCTTTGGATCTTTACTCT
TCTCATGATTTAGTACTGTGTTACAAGTAGTATCTTAATTGAATCCTGTGC
AGTTCAAATAAATGGAGGATACCTTGCTCAGTTGCGCTCTACAAAAAGGAA
CTCACATCTAATATATACCACTATTITACATATGCAACAACAAATGATGAAA
GCCAAATCTCTGGAGCTAGGTCTAGGGCCCTGATTATTCTTGTCAGTCAAT
GAGAGCATATCCAAATCACAGGTCCGAGTGTGGTTGAACACCTAGCAAATT
GAACCCGTGAAAAGGGAGGAAATTATGTCTTGACAAAATCTAGCATGTAGG
TCAGCTAGAGCCAACAATTGACGCCTTTTCTACAACTTTATTCCAACTTTT
TCAAGAGCAGCTGCCATTGAGGCTGATGCCTCCTCAAGTGTTCTTICTICTTT
TCCACTGTGTTAAAGGCCTCAAGAACATCCCCTTCCACCCACTCATTGAAG
CCTTCGACTACTATTCCACACTCTAGTCCGGCACTAACCTCTTTCACAAGT
TCCTTAACTCGTCGTAATGAATCAAGTTTGCCAACATAGACTTCTICTTCCT
TTTCTCAGAACCCGAATTCCACAGICTTTCACAAATTTTCCTTCTIGTTACC
ATGCATCCAGCAGCATTCCCACTCCCACTTTTGAACACAGCTCGTACTICT
GCTGAACCAATTGGCTCTTGTTCCTCGACAAGGTCCAGCAGTCCCTCCATT
GCATTTCGCACATCATCAATAAGTTICATAGATAACTTTGTACAGCCGAATC
TCAACACTCCTGCTCTICTGCATAGCTCTTCACAGAACCAGGAACCTTGACA
TTAAATCCAAATATAATGGCTCTACTTGCCACAGCAAGATCAACATCACTG
GTGCTAACATCCCCAGTTGCTTGTAACAGGAACTTCAGAGTCACGTTATCT
TGTGGGAGGACCTGAAGGGCTTGTTTAACAGCTTCTATAGATCCCTGAACA
TCAACCTTTAGAATAACATTCAATTGGTGCAAGTCCACCCCTGCTTIGCTTT
CCTGCTGAAACAGCAGAAGCCAAGGAAGAAAGGGTCACCTTTCCATCTCCA
GCTTTTGCTGATAGACGTTCATTTCTCAATGTCTCAGCCCGTAACTCCGCT
TTTTCACGAGCAAGGTCAAGGGAACCAACAACCTCAAACTCATCACCAGCA
AAAGGGACATTATTCAATCCAATGACCTGCACAGGTATAGAGGGCCCCACT
TCATCAACACGTTTCCCACCATCATCGAATAAAGCCCTAACCTTTCCAAAA
GCTTCCCCGCAAACTACTACATCTCCTICTTCTTAACGTTCCATTTTGCACA
ATGAATGTAGCAACAGGTCCTTTAGATTTTTCAAGACCAGCCTCTATAACT
GTGCCCTTTGCATTTCTCTGAGGATTAGCCTTCAGCTCTTGCAACTCAGCA
ACAAGCATGATAGTTTCCAATAAATCATCGACGTTCTCICCTTTAAGGGCA
CTGATCTTAACCATTGGGGTGTCACCACCCCAGTCTTCTGGCATCAAACCA

XM_00253
2781.1

Ricinus
communis
mitochondrial
translational
initiation
factor,
putative, mRNA

1415

.52




ATTGAAGAAAGATCTTGCATTACTCTATCTGGATTAGCTCCATCTTTATCA
GTTTTATTGATAGCAATAACAATTGGCACTCCAGCTGCTTTGGCATGAGCA
ATGGCCTCTTCTGTTTGAGGTCGTATCCCATCATCAGCAGCAACTACAATA
ACGGCAATGTCCGTTACTCTITGCTCCACGAGCTCTCATTGCTCCAAATGCC
TCATGTCCAGGAGTATCAAGGAAAACGCAAGTCTGTGGCTTGCCATCAATA
GGTACTTGTACCTTGTATGCCCCTATGCCTTGAGTTATCCCACCTGCTTCA
GATGCAGCCACCTTGCTCTTCCTTATGTAATCCAAAAGCGTGGTTTTCCCA
TGGTCCACGTGCCCCATGATAGTAAGAACAGGAGGCCTGTCTTCCAACTTG
TCCAAGTCATCCTCGTCAAAAATTTCTTTCTTCTTTGCCATTTCCTCCACT
TTGACAGGGACAGCATCTATAACTTCCACATCATACTCCTGACAGATCATC
TTCACCATGTCTTTGCTAAGAGTTTGCACACCATCAGGTTTGATTCCCTTC
GAGTACAAAGATCCAAAAATTTCACCTTCACTAATGACCAAGTTGTAGGCC
AACTCCTCAGTTAGCATACCTTCCTCGCCAACCTCCAGGATTTCAACCCTA
ACAGGTGCAGCATCTTTAGCCGCCTGGAGTCGAGCAGCTTTACGACTTGCC
TTAGTCCATTTTCTTCCTTTCCTTGCCGTGGAAGCGCCAGGAATAGAAACA
TCAAGCTCTGGAATCTCCTCATCAGAAATATCATCAGCATCAACCATACGC
TTGCGTAGACTTCCAGAAAGCACACCCTTTTTACGAAATTCATCCTTGGAC
TTTTCCTCCTTGGACTTCCCATCCTTCGACTTTCCAGCTGCACGGCCCTTT
CCTGGTTTTGGAGGGGCTAAAACAGCTTGAGCAATCAAAGGATCAACCACT
GACTTCTTAGAAGCAAATTTGTCAATCAATATTGGCTTTCTTTCTITTGGTC
TTTGCAGAAGGGTCAGTTACATCGGAGGTCAAGGGCTTTGGGGCTGCTCCT
ATATCCTTCAGAATAACTGGTTTCTTAACCATAGGGGGAGGAGCAGCGGAA
GGCTTTGCTTGTAACCTTGGTTGAACTTTCTGAGGTGGCTGAGGGGGTCCT
AGAGGAGAAAGAGTCTGAGATTCAATCTTCCCTGCACCATTAGTTTTTGGC
TCTTGCTTTGGAGGTTCCACAACTTTCTGTACAGTTCCAACTGGATTCCCC
TTCCGCCACACACTCTTCACTGTCTTAGACTTCTGATTGGAATTGGACGTT
GAATTGACAACTTTACCTTCATTTTTICTTAGCACCACCATTTGATGGTGAT
CTATTAAGTGACACGCTAACCTTCTITACTTGTTTCTAGCTTCTCTIGCCTTC
TCCAATACCTCGCCAAGTGACTCAATCACTTTATTTCTCTCCTCCTCATCA
TTGTTCACCTTTTCATCATCAGAATCTGAACTAATTTTGGAACTATCCCAA
TCAAGCGAATCCATTCCTAGAAGGGTCTCAGCTCTAGAATCAGATTTCAGC
TGAGGTTTTGGAGCTGGCTTAAGTACAAGATCAGCACCATCGTCACTATTT
CCTCTAAATGTGGAATCAAGGGATATTGAAGTACCCTGATCAGCAATGAAA
TCAGTGGTAACAGAGTATCTACACACAGACACATATCTCCATCTCCTACCA
ATCCAAAACCGGGGAAAGGTCCCAAAACTCCTAGAATAAGTAGCCCTCCTA
TACAATGAAAATGAGCCTTCAAATTTCCCAGAAGAACAAGTGCAAGTGCAA
CCACTTCCCAAGTTCACCAGGGAAGCAATAGCAGCCATTGTTCTTTCTACA
CTATCTTAATGCTACCATGGACCTTAACAGCCTCTAAAAATTACCCTCCAA
TTCAGCAATCCAAAGAAACCCTTCACCAATTGTCGTCTAAAAAATCAGGCA
CCTTTGCAAAACTTTIGTTTTCTCAGAAGAGTTCACTTGGGACTGACTGGCT
TTGGGTTTATGTTTTGAGCTTTTCAGCTCATGTTGGTCTTGTAATAAGGTG
TCTGTTTGAGAGTGAGGAAGAGAATTATGAAAAGGAAATTCAAAGAGGTGT
GTGGTTGAAGGGGAAAATCCAAAGTATGGGACAGTIGGTTTGTGTGGCTGCC
TC

430

AACGTCGTCATCACCAAGCTCCGCCTCGACAAGGACCGCAAGTCACTGCTC
GATCGTAAGGCTAAGGGACGGGCTGCTGCTGATAAGGATAAGGGTACTAAG
TTCACTGCTGAGGATATTATGCAGAGTGTTGATTAGTTTCTTTTGCCCATT
TTAATTTGCTGTTGTITTTTAGATATTGGGAGAGAGAATGGAATTTTGCTGA
TGGGATTATTATATCTTTTTGATTTAATCAAATGCTGATAGTTTGATGCTT
GATATTTGGTTCGGTTGAATTTTAT

AK336416
.1

Lotus
japonicus
cDNA, clone:
LjFL1-002-
DE10, HTC

60S ribosomal
protein L26-1-

168

.48

1E-




like

495 | CTGCAACTGATCTTTTCTGCTTTTTGTACATCAAATTTATCATACAAGAAA XM_00226 PREDICTED: 298 0.53 6E— 0.77
ATCCCCTGATTCTCCTCAACATCATCATCTGAAAAAATGGCAGGTGAGAAA | 2608.2 Vitis vinifera 77
GTGGTTCTGTTGGATAGCTATGTGAGCATGTTTGGCATGAGGATCAGAGTG probable
GCTCTAGCTGAGAAGGGTATTGAGTACGAGTACAAAGAAGAAAACTTGGGT glutathione S-
GACAAGAGCCCACTTCTTCTTGAGATGAATCCAGTTCACAAGAAAATCCCA transferase-
GTTCTGATTCATAATGGAAAGCCTGTTTGTGAGTCCCTTIGTCATTCTTCAG like,
TACATAGATGAGGTGTGGCATGACAAAAATCCACTTTTGCCATCTGATCCT transcript
TACCAGAGAGCTCAAGCTAGGTTCTGGGCTGACTTCATTGACAAAAAGATT variant 1
TATGATGCTGGAAGAAGGATCTGGACTACCAAGGGAGAAGAACAGGAGAAT (LOC100259478)
GCCAAGAAAGAATTCATAGAGGTTCACAAGACTTTAGAAGGACAACTTGGA , MRNA
GATAAGCCGTACTTTGGAGGTGAAAACTTTGGATTTGTAGATGTAGCTTTG
ATTCCTTTCAACACTTGGTTTTATACCTACGAGACTTIGTGGGAATTTCAAG GST_N_Tau;
ATGGAAACCGAGTGTCCAAAGCTGGTGGCATGGGCCAAGAGATGCATGGAG GST_N family,
AGGGAGGCTGTGGCTAAGTCCCTTGCTGATCCTCACAAGATTTATGACTTT Class Tau
GTTCTGTTCATGAAGAAGAGGCTTGGGATCGAATAGTCTTTTTGTCTITTTA subfamily;
CTTTTGGCTAAATGGTGTCGAATAAAGTCTAGTCATGATGAATATTTTAAT GSTs are
GGGATTGCTTGTTTGTITTTAGAATCTGAGTTTGTTTTGCTTGGCTTGCGAG cytosolic
AATAAAGGGTACTTAGCTTTGTGTTCTITGATATGGTGGACTGGTAGTAAAT dimeric
GATGTTTACTACCACAAGATATTATAGGTGGGGATGCTCATTGTCTGATTT proteins
GTGTTTACCCAATTGGGGGAGACTTTIGTTITTCCTCAATTTGACTATGATCA involved in
CACAGTGTGAAAAATATGTIGTTTGTGAAAATCTCATTTTAGGCTTCTTGTT cellular
GAATATTTACCTCTCCACATGATGGTGAT detoxification

by catalyzing
the
conjugation of
glutathione
(GSH) with a
wide range of
endogenous and
xenobiotic
alkylating
agents,
including
carcinogens

530 | ACAAAATCACGAACTGAGTGAGTCAAATAGACCAGTCGTCCTCATTTTCAA | FP100644 Phyllostachys 272 0.57 2E— 0.79
AAAAACCAACCAACATCTCTGAGATAACAGTAATCAAAGTGGTCCTCCTAT .1 edulis cDNA 69

TATCAATAATAGATAGCAAAGCAAAAAAAAAGGAAATAAAAAATAAAAAGG
CAGCCCGGCTTGGGTAACGGGTCGGGTCGGTTGCCCGGATCAGACTAGAAC
CTGAGCTTGGTGAAGAACCAGCGGTTTTTACCAGACTTGAACCTCTCCTCA
AAGCGGGCCTTGGTCTGCTTAGCGGCGTTGACCTTCTTGTCGCGGGACTGG
AGGCAGTCCGGGGCGACGACGTCCTTGAGGTCGACGTCGAGGGTGTAGCGA
GTGGGCATGATGTGGTTGTAGTTGACCAACTTGATGAAGCATTTCACCCGA
GACTTCTTCGCCTGCTTCTTCGCCGAGTCCTTTCGGATCACCTTCTTCGGG
TACTTTGATATCCCAGCCACCAAACAGTGCCCGTAGGGGCGGTCACGAGTT
CCCTCGTCGAAGGACCTCACTATCACACCTTTACGTCCGGCGTAACGCCCC
TGGAGGACTATCACCGCTTTGTTTGGCTTCAGGAACTTTACCATTTTTGCT
GGCTGGCCGGCTTGGCTGCTTCAGAGCTCCTCCTCCTCCTCCTCCGCAACT
CTCTTCTICTGCTTTCTCGATAAATAAAACCCTAGCAAAGCGGAGGAGGAGG
AGGAG

clone:
bphyst008£f1l6,
full insert
sequence

"60S ribosomal
protein L27-
like "

10



570 | GAAAATTCTTTTTCCAGAATCAGATATGAGAACGTTATAAGGGATATTGGT | EF379384 Actinidia 334 0.96 2E- 0.84
GTCTTGAAGGCAGATGCAGGAATCAGAGACAACATTGGACAAATCCTCCAG .1 chinensis 88
AGTATTTCCACCCTCAAAAACAAGGCCCCTGACTGGGTAATTCAGAATTTIC VTIC2-1like
TGAGATTTTCACACCACCTTTCGTGGTGGTTATCTTCTCAGAGGGAGCTTT protein mRNA,
TTCAATAGGAAATGGCACAGACAGGTAATAGGCCTGGAAGTGAAGGTGATT complete cds
AATGGTGGCAAATGCACCCAAGCTGTTGTAACCCAATCGGAAGTATGGGTT GDP-L-

TCCAGCCTCA galactose
phosphorylase
(GGP)

602 | ACCCTGGCTGACTACAACAGCCAGAAGGAGTCCACCCTCCACCTCGTICCTC | XM_00363 PREDICTED: 381 0.55 3E- 0.89
CGCCTCCGCGGTGGCGCCAAGAAGCGTAAGAAGAAGACCTACACCAAGCCC | 2511.1 Vitis vinifera 102
AAGAAGATTAAGCACAAGAAGAAGAAGGTCAAGCTTGCCGTCCTGCAGTTIC ubiquitin-40S
TACAAGGTCGACGACTCCGGTAAGGTCCAGAGGCTCAGGAAGGAGTGCCCT ribosomal
AATGCCGAGTGCGGTGCCGGTACTTTCATGGCTAACCATTTCGATAGGCAC protein S27a-
TATTGCGGCAAGTGTGGCCTCACCTATGTTTACCAGAAGGCCGGCGGTGAC like,
TGATTGACTGCCTGCTTGAGATGAGTGATTATTATCCCCATAATTAATTGG transcript
TCATGCCCCCCTAATGAAATCCCTCACTTCAAAAACTTTATTATTAGTACG variant 2
AGTACTTGTGCTAATTCGATATCATTAGCCTGTTTGTTATTTTCAAGCATC (LOC100247863)
TTGTTTTACTTTTCTTTTAATACTCCTCCATGATACTGTTGGATTTTIGTTT , MRNA
TCTAGAATTATATTTTATGGCTGGTTTCATTTCCAAA

645 | ATTTTAAAAGGGTCGGTATCAATTTATGTCCAATTTGCTCCACATGTAGTT | DQ099542 Petunia x 856 0.48 0 0.82
CCTCGAGAGCGCAACTTTTACGAAGGCTGGGTCGGGGGCTATAAAAAAATC .1 hybrida
ATGCCATCTTGTACGACTGCGATTTGACGTGAAGTTGTTTTACTTGTGTAC cytochrome
AGGGGTGGTATTCTCGATCCTCGTGCCCATATAACTAACACCCCCTAAGTT P450
TAGCAAGGTTATCGGATGATGATGATGGCTAGCTCACTTGTGAAGATGGTC monooxygenase
TCAATGGATTTTCTCTACAGCCCTGTTTCTCTAGCAGCAACTTTTCTATCT (CYP704A14)
CTTGGCCTTACTGTTTTTGCTATTCGTGTAATCACTAGTAAAATTCAAGAA mRNA, complete
AAGCATGGAAAGAAGAAGAAGAGGTACCATCCCATAGCTGGCACCATGTTC cds
AATCAGCTGATGAACTTCAATAGGTTGCACCACTACATGACTGATCTGGCT
AGAAAGCATAAAACTTACAGATTGATCAGCCCTTTTAGAAATGAAGTGTAT Cytochrome
ACTTCTGATCCAGCTAATGTGGAGTATATGCTCAAAACAAACTTTGAGAAT P450
TATGGCAAGGGATTGTACAATTATACCATATTAAAGGACCTATTAGGTGAT [Secondary
GGGATTTTCACGGTTGATGGTGACAAATGGCGGGAACAGAGAAAGATATCA metabolites
AGCTTTGAATTCTCGACAAGGGTATTGAGGGAGTTTAGCAGCGTTATCTTC biosynthesis,
AGAAGAAATGTGGAAAAGCTAGCCAACATTATCTICTGAATCTGCAAATTCC transport, and
AAAAAAGTAATTGACATTCAAGATCTCTTCATGAAATCAACGTTAGATTICT catabolism]

ATATTCAGAGTAGCATTTGGGGTTGAATTAGACAGCATGTGTGGTTCAAGC
GAAGAAGGCAAAAAGTTTAGCAATGCATTTAATGATGCAAGTGCTCTGAGT
CTTAGACGATATGTTGATATTTCTTGGAAGATCAAAAAAGCTCTTAATATT
GGATCAGAAGCCAAGTTGAAGGAGGACATAAGAGAGATTGATGATTTTGTT
TTTAAGTTGATTCGTAACAAGACTGAGCAAATGCACACGTCACCTGATGAT
TCTTGCTGGAAAAAGGACGACCTTTITGTCGAGATTICTTGCAAGTGACTGAA
CCAGATTCAAAGTACTTGCGAGATATAATATTAAATTTCATAATTGCTGGT
AAAGACACGACTGCAGGCACTCTCTCCTIGGTTTTTTTATATGCTTTGCAAA
CATCCAGACACTCAGGAGAAGACTGCACAAGAAGTAAAAGAAGTAACAGAT
AGTCATGAGATAACAGACATTGCAGAATTCACTGCCAACTTAAGTGAAGAA
GCACTTGAAAAGATGCACTATCTTCATGCAGCATTGACCGAGACTCTTAGA
CTGTATCCTGCAGTTCCAGTGGTAATGAAAATTTTICAGTGTATATGTGCTG
ACATGTTTATATCTGAGGAGTGGTTTACCTICTAGATTCTAATTTTTACTTT
CTTTTCCTCCAGAAAAAAAGAAAGAAAAATTTTCTIGTCTCATTTTICTAACT

11



ATGATACTTCGAGCAGAATTCTAGTATAAATAAGTTTCCAGTGTTTGGAGA
TATCTCTTTCAAGATTTTTTTTTAAGAACTGCCCTAACCTTTCCTITGCTGT
TCTTTTGACTTCATTTAACAGGGTTTTCAATTCTATATGGCATCCCTTTAT
ATGCTTATCTATGGGTATGCTGCTTAATTTTGATACTCAGCTTTTCTGGAT
AAAATGATCTIGGGAACATGTAGTTTCTTTACATAAAGTCTTAGTAAGAAGA
AAACAACTGGGGAAGTTTCATGGCCTTCAGGTTCAAGGATCTTAGATATCA
AGATGGACTTCTACAAAATTCTGGTTTCCITTTGTITTTGATATCCTACGTT
CTTCTIGGTTCTTAATTTCATTACTATTTCCCGAAATTTGTTTGTTGGATAG
ATGCCAAATATTGTCCAAAGTATGAATGCTTACCATGCTACAACTTTGATC
TAGGATGCAAAAATGTGCTTGTCAGATGACGCATTGCCGGATGGATTCTGT
GTGAAGAAAGGAGACATGGTGTGTTACCAACCATATGCAATGGGTAGAATG
AAATTCATCTGGGGTGATGATGCTGAAGACTTTAGACCAGAGAGATGGCTT
GATGAGAATGGTTGCTTCCGGCCAGTGAGCTCATTTAAATTTACAGCCTTC
CAGGCAGGACCACGAATTTGCCTGGGAAAGGAATTTGCTTATAGGCAAATG
AAGATTTTTGCAGCAGTTCTATTGCGTTICTTTGTCTTCAAAATGAATGAT
GAGAAAAAGGCTGTGAAGTACAGGACGATGCTTAATCTGCACATTGATGGT
GGATTACATATTCGTGTICTTCCACAGATTGGGCTGCTAGAGGTCCTGAAAT
ACATAAGATCTCCAATCTTCACATCAATGAACCCATGCCTIGTGTCTCACAT
TAGCATGCTACAAGGCCTCCTTGCATAAGATATATGCTTCCACTTCACTAT
GCATGGCAAATGAAAACAACTAGAATATTCCAAGAAATGAATCATGCATTG
TGTCAGGTGGAGGAAATATGGTACTTTGATACATTICTAATAAAGGATCGAG
AATGATATGTATGATATGGTCCTTTGTGTATGGAGCGAATGTAAAGTTGCA
CCACTACAGTGCCACAAAATTTTAGAAGTTGCCATCTCCGGTCACGAGACA
AGCTCGCCATTAAAGTTTATTTTGCCGAAGTCTGTTGAGAAATTCTTATAT
GAATTTTGTGTGGTTTAACGGTTTCATGTGTGGATTTTGTAGTTTAAAATA
AATATAATGATGCATATTAATATCAGAGATTGATGTAAAAATGCTTATGTG
ATTCTATTTTAGATCACAAAATTTATATTGAGAACCGAATTCATGTAAAAA
ATTTTCACCGTTTAGGACATCAAAATAAA

665

TTTCATTGTAGAATTCTCCAACAAAAAAGCTTCCTICCCTTTCTTGCCTTGG
TCTCAAAAACCCAAAAAGGGAAAAAAGATAGTCCCTITTTTATTCAGAGATT
TTGAGATCCTGCCAAGCGGTTCTTCTCACTCCAGCAAACTGCTGAAGAACT
CAACTTTAAAACCCCCAGCACTGAAAATAAAAGGTTAAATAAGAAACATAG
TAATGGCAACAGCATCTTCTTTGGGCTCATCAACTCTACTTCAATCACAAA
TTTCTGGCCTTGGTGGTGGTCTTATGCTTCAGAAACCTTGTCTCTCCAATC
CCAGTTTACCAATTTTCACCAGGAGAAAATCTCGAACTGTCGTGAAGGCAA
CTTCTCGGGTTGACAAGTTCTCAAAAACCGACATAATTGTTTCGCCATCTA
TCCTTTCTGCTAATTTTGCAAAGTTAGGAGAGCAGGTAAAAGCAGTTGAGG
TGGCAGGCTGTGATTGGATTCATGTCGATGTCATGGATGGTCGTTTCGTTC
CAAATATAACTATTGGACCTCTAGTTGTTGATGCCTTACGCCCCGTCACAG
ACCTTCCATTGGATGTGCACCTGATGATCGTTGAACCTGAGCAGCGAGTGC
CTGATTTTATAAAGGCTGGAGCTGATATAGTTAGTGTTCATTGTGAGCAGT
CTTCCACCATCCATTTGCATCGTACGCTTAATCAAATCAAAAGTCTGGGAT
CTAAAGCTGGAGTTGTTCTGAACCCTGCTACCCCATTGAGTGCAATAGAAT
GTGTACTTGATGTGGTTGATCTAGTGTTAATCATGTCGGTGAATCCTGGAT
TTGGTGGACAGAGCTTTATTGAGAGCCAAGTCAAGAAAATCTCTGAATTAC
GAAGATTATGCGTCGAGAAGGGGGTGAATCCGTGGATTGAGGTAGATGGTG
GAGTTGGTCCTAAAAATGCTTATAAGGTGATTGAGGCTGGAGCCAATGCTT
TAGTTGCTGGTTCTGCGGTCTTTGGTGCTCCAGATTATGCAGAAGCTATTA
AAGGAATTAAAACCAGTAAAAGGCCGGTAGCAGTTGCTGTCTAAAGTTGCT
GGCTTAGGATGTGTTTTAAGTCAAGTGCTGGGTTTCAAGCTGTTCATTCCC
ATATAATGCACAGACGGACCATTAAAGCAGGAAAATGCAGTTTCAAAGTTG

XM_00228
4736.2

PREDICTED:
Vitis vinifera
ribulose-
phosphate 3-
epimerase,
chloroplastic-
like
(LOC100267206)
, MRNA

Pentose
phosphate
pathway, non-
oxidative
phase,
fructose 6P =>
ribose 5P
Pathway
module;
Carbohydrate
and lipid
metabolism;
Central

776

.51
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TTGTTAGATATACTGTTCATAATTTGAATTTTGCTGGGTTCAAAAGTGAAA

carbohydrate

ATCTGTAATAAGCAAAAGACGAATGGTAAGTCCATAACTAAGCTTGTGAAA metabolism
AGATGACAGCGTAACTCATCTTGCGGAATAGTTCATGTACACAGCTTATTT
TATTTGTCCTTTTAACAATCTTTCTICCAATTGGTGCCCACTTCAATAACGA
AGCATGTAATTTTGTAAATCTAGTATTTCTITCTAGTTTTICTCATATACCCC
TTGTTCTGAG

671 | TACATGCGTTCTTGGACAGGAACCATAATTGGTCCACATAATACTGTIGCAT | XM_00227 PREDICTED: 375 0.47 2E- 0.88
GAAAGCCGTATTTATCAACTGAAGCTCTTCTGTGACAAAGATTATCCGGAA | 1736.1 Vitis vinifera 100
AAGCCGCCAAGTGTTCGCTTCCACTCACGCATCAACATGACTTGTGTGAAT ubiquitin-
CCAGAGACTGGAGTGGTTGAATCGAAGAAGTTTGGTATGCTGGCAAATTGG conjugating
CAGCGACAGTTCACCATGGAAGACATATTGACTCAGTTGAGAAAAGAAATG enzyme E2
GCAGTTTCACATAACCGTAAGCTTGTCCAACCTCCTGAGGGTACCTTTTTC variant 1D-
TAATTGAACGTGTCATCAGAAGACCTIGTTATACAAGGAAAGGAGGACATGC like,
AAGCTTATATATGTCGTATGCCAGTAAATATTTCTTACTTGCGTATCTTTA transcript
ACAGATGTTTATCTGGAGTTTGTGGATTTTCTTGTTGTTTTTATTAATGCA variant 1
CCTCTGATTGCTTGCGACTAATCAAGGGTACATGCATACTTTTCTAAATAC (LOC100248369)
ACGCAACTCATTGTTAAATGTGCCTTTATTCCAACACTGTAGAAGAAGAGT , MRNA
ATGGGGAAGACGAAACTGCAGATCCTTGTTCTATTAAAAACAATGTTTAAA
CTIGTTTATGATTTGCCTTCTTGAGCATCATATTGGAGCACTCACTTTGGA

696 | AAGCATACTTATGTTCCTGTAACTCAGAAGGGATACTGGCAGTTTGAAATG | GU144571 Nicotiana 569 0.65 1E- 0.81
GGAGACTTTCTTGTTGGGAACGTTTCAACAGGCTTTTGCGAAGGAGGCTGT .1 tabacum 158
GCTGCTATTGTGGATTCTGGAACATCCTTGCTTGCTGGTCCAACTACTGTT aspartic
GTAACTCAAATTAACCATGCCATTGGAGCCGAAGGAGTGGTTAGCACAGAA protease 1
TGTAAAGAAATTGTTTCACAGTATGGAGACCTGATATGGGATCTCCTTGTG mRNA, complete
TCAGGGGTACTACCTGACAAAGTTTIGTGCACAAGCAGGTTTATGTGCCTTC cds
GGTGGACCTCAGCATGAGAGTTCTCATATCAAGTCAGTTGTTGATGAGGAG
AACAGGGAAGAAGCTTCTGTTGGCGAGTCCCCAATGTGTACTGCTTGTICAA
ATGGCTGTTGTTTGGATTCAGAATCAGCTGAAACAGAAGGGAACCAAGGAG
AAAGTGCTTGCATATGTGAATCAGCTTTGTGAGAGCATACCAAGTCCCATG
GGAGAATCCGTTGTCGACTGCAATAGTTTATCAACCATGCCAAACGTTTCA
TTCACCATTGGAAATAAAATTTTCGAGCTAAACCCTGAGCAGTATATTICTT
CAAAGTGGAGAAGGCTTTGCTAAAGTTTGCATCAGTGGATTCATGGCTTTG
GATCTGCCGCCACCCCGTGGTCCTCTCTGGATTCTTGGAGATGTGTTCATG
GGTGTGTACCACACTGTIGTTTGATTTTGGTAATCTCCAAATTGGTTTCGCA
AGAGCTGCTTAGTCGATGCTTTACAGTTCGCACTCGATGAGTGATCAAAGA
AAAGCTGAATGTTGTACCTITTTCAATTAGGACCAATGCTIGTTTGGCTGGCT
TTAATGTTGTGTATGTTTGTAACTTAAAGCCCTAAGCTATTAGTTATCTTG
GATGTAGATATGTATGCGGATTTGCTATGCCCCTTTTCTATAAAAGGAAAC
TGCTCTICTGCACTTGATCATGTTATCATGCTACGCTATAATGTAACATGAA
ATGATGTTTTGATAATGTTTAGGGAAGCGTTTGGCCTTCGATGCAACTTAC
AACCGGCAAGCCTGCAACATGTATATGTAAAGGCCAATCAATGTGTGCTTT
CTCAAGAACTTAAAAC

728 | TTTTATCACTTCTTGTACTAGCTTTCATTTCTTCATGGACAAAATTATGCA | XM_00227 PREDICTED: 470 0.86 1E- 0.74
AATTGCAAAATACACTGACGTATTATTTCTATCCAACTGTTTTGAATGACT | 5716.2 Vitis vinifera 128
GGTGAAGGTGCTTCAATGCATCTTGGTCCCTATTCCATTCTGGTGTTGGTG thylakoid
CATTGACGAAGTGAGCATATAACTTATTATTTGCACATGTTACTGATATCA lumenal 19 kDa
AGCTGTGAGCCCCAAGTCCATCAATCTCATAGTCGTAATATACTTGTCCAT protein,
TCTCATCCTGTCTCTCATTTGATGCAACACTATCTGCACTAGCAATAAGGT chloroplastic—
CTTGCAGATTAACATCTGATAAAGCCAAGTTGTTCAGGACAACATCTTTCG like
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GAGCCAGTTGCCGAAAACCAGCAAGATAAGTCAAGTATTCCTTCICTGCCT
TCTTTTTTGGATTGTAGAATTCGCTIGTCTGTTCCATTTGTTCCCTTCTCAA
CCTTGGATACTAGCCTCTICTTTCCATCCATCCGGGACGTCGTAAACGTACT
CTGCTGATGCTTTCTTGTCTGAGTTACCGCCGTAGCCGCCGTAATTGGCTG
CACTAGCAGCTGTGCCATAGTATACGAAGAAATTTGAGGGTGCATCTGCAG
CTAGCGAAGGTGGTGTTGAGGTGGTAAGGATTGTTIGTGGCCAGAGCTGTGG
CAGTCAATGTGGTGGTTAAGTTAGTTAAGACTGTTTTGGGAGGTGGAATTG
TGAGTTGGGATTTGAATGGTGGTGGAGGAAGTGGTGGTTTTGGAGAAGATG
GAGTGGAGTTGGAGGAGGATGAGAGGATGGCTGAGGTAGAGAAAATAGTGG
CCATGGATTGGATTGGAGATGCACTGGAACAAGTGG

(LOC100261871)
, MRNA

778 | AACAACATTAAAACTTCAAGTGGCCTCCACTATAGTTTAGAGGTCGCAACT | AF097180 Nicotiana 889 0.77 0 0.82
GACTTACTAAGCCTTGTCAATGAAAACCCAATTAATTATGACTTCAAGAGC .1 tabacum
GGTGGAATCAAGAAGTGGATACATGCACTACCATCATAAACAAAAACACAA cystathionine
TGATTTCTACTCAAAAGAACACAAAACAAACTTGGGGATCCTTTTIGGTGAT gamma-synthase
TCTTCACTAACCCTGAATAAGTAGTTTACTAGTTAAACAGTTAAACATCAA precursor
TTGAACATTACAACAGAAAGAGAAATGGAACAAAAGGAAAAGACAATTGAA (metB) mRNA,
AGTGCAGGCCAGACGTCCTATATAGTCTCCAGAGCCTGAAGGATATCAGCC complete cds
TTCAGGTCCTCAAAGCCTTCGACTCCAAAGCTGAACCTAACCAAGTTATCC "cystathionine
AGAATTCCATACTTGGCCCTIGTCTGACTGGGGAAGGTCCCAATAAGACATA gamma-—
ATTGCTGGTTGATCCACAATGCTCTCGCAGCCTCCAAAAGATGGGGCAATA synthase,
TAAGGGATTCTAAGTGCATCAACGAATTTTGCCGTTGTGGTTAAGTCTCCA chloroplastic-
TCAATCTCAAAACTAACCACACCACCAAAACCAGTICATTTGCCGCTTTGCA like "
AGGTTATGTTCTGGATGACTTGCTAGGCCTGGATAATAGACACGTCTCACC
TTAGGATGTGCCTCTAAAATCTCGGCCATCCTCAATGCTGTTGAATTTTGT CGS_like:
TGCTGTACACGAAGTTCCAGCGTCTTCATGCCTCGAATGATCAGATAAGCG Cystathionine
GCATTAGGATTGAGGGTACCTCCCAAAATATGATGCATATCACGTACTACT gamma-synthase
GAGACCAATTTCTCTGGACCACTGATACAACCTCCAAGCACATCATTATGG is a PLP
CCTGCAATGTATTTTIGTTAATGAATGTAGAACAAGATCGGCACCAAGAGCA dependent
AGAGCCTTTTGGTTGATAGGAGATGCAAATGTTCCGTCAACACAGACCAAG enzyme and
GCTCCTTTTGCATGGCAAAGCTTTGAAACCAGCCCAATGTCCACACATCTC catalyzes the
AAGAACGGATTGGTTGGAGACTCTGTAAAGAAAAGTGCCACTTGCTTCTCA committed step
TTCAATGCAGCCTTCAAAGCTCCAATATCAGCAGGGTCAATGACTGTAACC of methionine
GTGATTCCCGTTTTGGGCATTAGCACTCTCTCAATAAATATCCGAGTTTTC biosynthesis
CTATAGCAGTCTGTGGTTGTCACAATATGCCCTCCAGCAGGGACCAATGCC
CACAGCATGCAAGTACTCACGCACATTCCAGAGGCAGTTATCAAGGTTGAT
TCAGCTCCTTCCAGTGCACTTATTTITCTCCTCCGCTACAATAGTTIGTTGGA
TTTCCATAGCGTCCATACTCAAAACTTACATGGCGTTTCTCCTTGAAATCA
AT

789 | CTGAACTGTATCATAAAAAGACAACAGGAAACCATATATGAATGGAAGGAT | XM_00226 PREDICTED: 545 0.73 1E- 0.85
TCCTTGGTGATTTAGTTGTTACAAAAGAAGAAGTCAAAGTACCAAAAGAAA | 3790.1 Vitis vinifera 151

TAAACGTAAAAAATGATCATATAAACTGCTTGATCCATGTTTATCTGACGC
CCCAATAAACACACTTCCAAACAGAGGGACAGCAATCAATTAATTGTAGAC
CATATACTTTGGTGTTGCACTGAATTTTTGATAGCCCTTGATGACTTTATT
CACGGCATCTAGAAAGTCCTTCTCAGTAACTGTCTTCCTCCTTGCTCGAAT
GGCGTACATTCCAGCCTCGGTACACACACTTCTGATGTCCGCCCCGGTAGA
ATTTGGGCAGAGGCGAGCAAGAAGTTCAAACCGAATTTCTICTTTCACAATT
CATGGTTCGCGTATGAATCTTGAATATCTGTGTCCGACTCTCCAAATCTGG
CAAACCAAACTCAACTTTGCGATCTAGCCGTCCAGGTCGCAATAATGCTGG
ATCTAACGTATCAGGTCTGTTAGTCGCCATGAGAACTTTAATATTTCCACG
AGCATCAAATCCATCAAGCTGATTCACAATTTCAAGCATAGTACGCTGAAC
CTCATTATCCCCACCCACACCATCATCAAACCGCGCACCCCCAATGGCATC

26S proteasome
regulatory
subunit
(LOC100233125)
, MRNA

14



TACTTCATCAAAAAACACAATGCAAGCTTTCTTGGAGCGCGCCATCTGAAA
CAGTTCACGAACCATCCGAGCTCCCTC

790 | GTTCACACATCACCTACAAGAACGGCCCATTTTITTTCTCTACATGTTATAC XM_00229 Populus 255 0.32 4E— .8
ACTTTCCTTTGCCCGAAACATTTTACTTCAACTCAAAAACTATATGCATGT 8366.1 trichocarpa 64
GCATACCCTTTTCATCCAACTGCATGGATCTTTGACTTGAAAACAGAGGAT predicted
CTTCAATATTCTTGGCCACTCCTCCTAGCTTTTTATAGGTTATTCTCAACA protein, mRNA
GAGTTACTCTTGTTTTCATCAATTTCTTGTTCTGACTTTCAGAAATTCGAT The RBCX
CAGGGATAGTTCTTAATAGTACAATATCTACAGTAAATTTTGGTTTTTGTA protein has
TCTGGAATTTAGGATGGTGGTATCATTTTCTGTTGGTGGTTCATCGCTGAC been
TGATTGGCCTAGTTGGCCATGCTTATGTTTGGATGCTCTGCCTTCATGCAA identified as
TTTAAGTAGTGGAGATCTCATTATGAATAGGAATTTGATAAGTAGGAAGCA having a
TATGCCAAGACCTGCTGGCTCATTGCAGTTGAGCAGTTCATTTCTTGATTC possible
GGTGAAAGCTCTTTCTGGTAGTACAAGTTTGAGAGGACACCGAAAAAATAG chaperone-like
AAGTTTCAAGATTGTGTGTGAAGTTGCTGGACAATACGAGGATAGCTTTGC function. The
GGATGTTAAAGCAACAATTCTAAACTATTTCACGTACAAAGCCGTAAGGAC rbcX gene is
TGTTCTAAACCAGCTCTATGAGATGAACCCTCCACAATACCGGTGGTTTTA juxtaposed to
TGACTATGTTGCTACTCATAAGCCTAGTGATGGGAAACAATTCATTCGCTG and
CCTTGCCAAGGAGAAGCGTGAACTTGCCGAAAGAGTCATGGTAACACGACT cotranscribed
TCACCTCTACAGAAAATGGATTAAGAAATGTGATCATGCTGCAATATATCA with rbcL and
AGAAATCTCCGATCAAAATTTGGATTTGATGCGTGAACGGCTAATGGAGAC rbcS encoding
AGTTATTTGGCCCTCTGATGATACGAACACGGAGAAGATCGGGTGAAGCCG RuBisCO in
CTGCAACTTTCAACAGTGTCTTTCCTCTCTGGTCTTTTCCTTGTTTGTGTG Anabaena sp.
ATCCTTACTTGTTTAGCAAATAGTTGGAAAATTCATTTATCCTATTTATTT CA. RbcX has
ACTTTTGTGTTCAGATGTAAGAGTTCTTATGTTTTCACGTTATATATATGA been shown to
GATAACATTCTTTAGGAAAG possess a

chaperone-like
function
assisting
correct
folding of
RuBisCO in E.
coli
expression
studies and is
needed for
RuBisCO to
reach its
maximal
activity

990 TCTGTCTTTATGTCCAACATATATTTAAGTTCTATCAAGTCAGAAGGTGTT XM_00227 PREDICTED: 1572 0.85 0 .74
CATACATGCCAAAGTTAATGAACTTAATGACTGAGTACTGTTCACAGTTGA 3091.2 Vitis vinifera
TGACTCTAGCAATGACAAAATAAAGATGTTTATACTTCACTGAACGCTGGC uncharacterize
CAAGGAGGTACAAAAGTGAGAAGGTTGCCATGTCCTTGCATCTGATTAGAG d LOC100244427
AACCTTGTCTICTCTTTCTATTGAAGCTGTCTTTTCCTTACATTTGATTTCA (LOC100244427)
CATTTTTTTGGTTAAATTGATAGGACTATAAATACATTAACTAATTTGGTA , MRNA

CCACAAGCAAAAAGAAATAGATATATGACAGAAGAATCTTGAATTTTTCTC
TTACTTGGTGAATTTGACATCTGGATTCCTTATTGCCTTGAGCCACATATC
AGCCATTACTCGTGAGGAAATGCTCCACAAAATGTCCTGTCCCTTGGTGGC
CTGACGCTTTCCCTTITTTCCCTGCCTTTCCAAACCCATATGCTACTAGCCA
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CTGCATAGCTGTCAGCCTCTIGCTTCTCGGAGTCCCAGTGAGTTTTGGAGCC
TCCAGTCCTGGCTTTTAACCCTCCCACATGCAAATTTATCACTTTGAACAT
CCTTTCCTCCTCGTATTTTCCAGGCTTCACATCAACAGAATTTGATTGGAT
AAGTGCTATCATAGGACCTCCAACTGCCTCATATTGCCTCAGGGGATCCCG
CAGTTGGACAACTACAGAAATTGTTATGGCTGCTGAATCAGCATCCTCATG
AGCAGAACTTCCCAGGGCCTTAGTTCTTATCCAATCCTCAAGTGGAATTGC
AGAAGCCAGCAGATGGCTACTCCGCCCATCATTATCAGGGTTTAACTTTGT
AGCAAGTGGGGAAACGTCAAATGGGGCTTICTTCTTCAGCTATATCTGCCTG
AATTTTTAGAGCTTCAACTGCCATGACCTCCAGCTTCTGCATTGAGAATGC
CAGAATCTCATCAACTATGACAGGATCTTCACTCAAATTCCATATTCCTGT
TGAAATTCTTTCCTTCCTTCCCGAGCCCATTGCAGTTACCATGGATTTAAC
AGAAGCAATCGTACGAGCAGCACTTGAGCTGGCTCCTTCTTTGTTCCTTCC
CTGGATAATTGCAGAAGCAATTCCTTCAAAAGCCATCTGTTCTGCTIGTTTT
ACCCTGAAGTTCATCCATAGGCATCAAGGACAAAATTTCAGAGCCAAGTTC
TTCAAGGCCAATAGCTGCCATTCTCTGAAATAGCTCAAATCCATTTGTTGC
TTTAGATGGAAGAATGACGGGTTTGGAAATCTGCATTGCCAGTTTTGGGGT
GTCCTTTCTGTCAACTGCAATATCCAGAGGATTCATGGCTGCCAAGTAGCC
CCCATTTCTTGTCTGAACTACACAGCCCAATCCCTITTCCGAGATCTGGTAT
ATAGACGTTCGATTCAACTTCTTCGGAGTTTTCATCTCCTTCCAACTTCAG
TTGAGGGATTTCATGATCGTGAAGCTTTAGTTCATTACTTTCTGAATCCTC
TAGCAGCTGAAGAAACTCCCTTGTCACGGTTTCTTICTTCTGCATCCAACTT
TTGTGATTCAGTTTCTITCATCTGTTTTCTCTGGCTTCTCCTCTTTCATCAT
CGTTTCAAGAGCTTTTATCTGCTGAGCAATCGAATCAAGCTCTGTCAGTCT
TGTGAGGTGGAATTGTTCGTGGACGATTTCTTTTACAACCTCACTTGAGAC
TAACTTTTTCTCGGAGTTATCTTCAGATACTGCTICTTCTTCGGTTCCATC
TTTTTCTTGGATCTCTACTCCTTTGTCCACTACTTICAAAATCTGGGAGATC
ATCCTCTGICTTGCCATCTIGGAACTTCAGACTTCTGTGGAGGTGGAGAAGT
CTGAGGTAGAGGAGCTGCTGGTTCATCAAGATTCAGGTCATCAATATCTTG
AAGGTCTGCTCTTGCTCGTGTCTGTGAAGGAGTCCAAGCTTCTGCTCTGCT
GGACAACTTGGGGCTAGGGATACTGAAGGATGATTTTGACTGATTACGGGC
AATTGAAGATGAGTTGTTCTITGCTTTTTACTGATTTTTGTCCCTCAGCCTG
GCTATAAATCCCAATACCACCATCTTTCTCCATAATCTGAAATCCCAATTT
CAGGACAAGTTCTCCTICCCTTGGCCTTACCCGAAAGATTAAAAGTCGTATC
CCATTGCTTAACACGCGTGCCTTGGAAGCTCTTCTCAATGGACTCCTTAAT
GAGATGACTTAAATCCACAGAACTTCTCCCAAAATCAAGTTCTCCAGCGTC
GACTGCAAACACATAGATTAAGAAAGGACGCGGTTICGAATTTCATGTGTGT
TCCACTCCCAGGAGTGAAATACACATGGCACCTTATAAACAAGGTICTICTTC
GAAATCAGCAGCTCCCTIGTTGAACTCTTGATGGCATGGTCTGCACAGCTCC
ATCCTTGGTTTGTTTCTTCCTAACACAGACGGACAGGCGAAGACCATTCAT
AGAGGCCGGAAGGCCTTGAACTGTAACGACCTCAACAGAGAACAAACAGCT
CAGCTTCTGCATGCCAATGTGGGAGAGGGCCCGAATTGGCTTCCAGCTCCA
AAGCCCCTTICTTGTCAGAAGTATCTGCTGCTTTGTCATCGTCGAGCTTICTT
GAAGTGGTCTTTCTTAGGGAGAGTTTICTTTCTGGCCGTCGTCGTCAGCAGA
ATCAAGCTTTGGGCGAGAGCGCCAGGGAGAGAGGGACATGCGGCGTGAGCG
AGGCTTGGGATTGAGTTGTITTGTCCTGGTCATTTTTTAAGTCGTTGTTIGTC
AGCAGAGGAGATGGAAGGAAATGAGGTTCTGGGGAGAGCAAGAGAGGCAGT
TCTACGGGTAGTTGACGTGGAAGTGTGGGAATGGTAGAGGGAGTGACTCAG
AGCTTCAAGTTCTTCCAAGAGTTGGGTGTTGGAATTTTTIGGTGCCTGTATA
TTCTGCTGCCATGATTAGTGAAGAAGCTGTGAAAATGGCAGGTTTAGGAAG
AAGAATAAAGTTGGATAGATAGTAAGTGGTCGTATATGCTAGCTAATA
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1023

CAACTCCCACGAAACATAAAGGTAAACTACTCAAAGCAAACCAGCCAGCTC
AAAAGTTGCCTCCCTCTCTITTCAAGTTCCCGAATCATGATGTTCAAGTGCT
GCTAAACCCTTTTTCICTTTCTATTATTTAATTATTCACACTTGGAGCCTG
CTCTTCAGTAGCTACAGTGCTGCACCTGCTGTGTTTCTGGAATCTGGGGGT
TGTTCACTACTGCCTTCACTCTTTTICTCTGAGTGGTAACTAAAATGTCTGA
AGATATCAGCGCCAAATTGTTGAGAAATGTTGAACAGAGTGAAGAACATGA
TAACGAGGAAGACAAACTCAAAAACAGGATCTGGAATGAATCAAAAAAAAT
GTGGATTGTTGCAGGTCCAGCAATATTTACTAGATTTTCAACATTTGGGAC
TAGTGTCATCACCCAGGCATTTGTTGGTCATATTGGAGCTACACAGCTTGC
TGCTTACTCTTTGGTCCAGACTGTCCTTCTGAGATTCGCTAATGGCATACT
GTTGGGCATGGCTAGCGGATTGGAAACTCTTTGTGGGCAAGCCTATGGTGG
GAAGCAATATCACATGCTTGGAGTATATCTGCAGAGGTCATGGATTATCTT
ATTTGTAACATCAACTGCACTTCTACCCGTITTTCATTTTCACTGCCCCAAT
TTTAAGAGCTTTAGGACAGGATGAAGCTATTTCAGAAGTGGCAGGAACCAT
TGGTCAATGGTTAATTCCTGTGATCTACTCATTCATTATCTCATTCACCTG
CCAAATGTTCCTTCAAGCACAAAGCAAGAATATGATTATTGCATATTTAGC
AGCTTTTTCTICTATCAATCCACGTGCTCCTICTCATGGCTTTTAACAGTGAA
ATACAAGTATGGAGTCCCCGGTGCCATGATATCTACAATCATGGCTTTTTIG
GATCCCCAATGTTGGCCAACTTCTATTTGTCATTTGTGGAGGATGCCGAGA
AACCTGGAAAGGTTTTTCCTCCATGGCTTTCAAGGATCTTTTGCCAATAAT
TTGGCTTTCTTTGTCATCTGGTGCTATGGTATGTCTTGAGCTCTGGTACAA
CACCATATTGATTCTTCTAACTGGAAACATGAAGAATGCAGAGGTTGCAAT
TGATGCTCTTGCTATTTGTCTAAACATTAATGGTTGGGAGATGATGATATC
TCTTGGTTTCTTGGCAGCAGCAAGTGTTCGAGTTGCGAACGAACTTGGGAG
GGGGAGTGCTAAAGCAGCAAAATTTTCGATATGGGTTACAGTGCTAACATC
TTTGGCCATTGGACTTATCCTATTCATATTCTTTCICTGTTTTCGGGAACG
TCTAGCTTACATATTCACCACAAGTCATGATGTGGCTGTAGCAGTTGGTCA
GTTATCGCCTTTATTAGCATTTTCCATACTTCTGAACAGTGTTCAACCGGT
TCTTTCTGGGGTTGCTGTTGGGGCTGGATGGCAGAGCACTGTGGCATATGT
CAACGTGGGTTGCTATTATTTAATTGGCATTCCAATTGGAGTGGTGCTTGG
TTACATTATTAAATTGCAAGTACAAGGTGTTTGGATTGGAATGCTAATTGG
CACACTGGTTCAAACTATTGTACTCATTATAATTACATGCAGAACTGATTG
GGATAAACAGGTATTAGTTGCTCAACAACGAATCAATAGGTGGTGTATACC
ATCTGAGAGTAGCCCTCAATCTCAGTGATCAATCAGATGTTTCTTCCTTTT
TATCTTTTGAGCTAAATGAAATGCCTGATTGCAATAGCTGTGAGCTTCTTA
TAGTATGGTACGTTTGAGTTGCTTGCAGGGGTGAGAAATGGATGTTCAAAT
AAATTGCATACTGGATTGTITATTAAAATTCTTCCCTAAACGGATATACATT
CTACTTTCACGGGGAACCTTTTATCCCAATCAGCAAATGTATCACTATTAC
ATTATTCTGGACAATGCATATGATTGAAAAAGGAAGCACTTATTGAG

XM_00253
0909.1

Ricinus
communis
multidrug
resistance
pump,
putative, mRNA

875

1082

GTAAAATTTGTGAACATACGTCATTAATCCATTCITTTTGTTGCTTCCTCT
GGTGCAAATTTCAGATTGCTTGCCTTACCTTCTATGACATTATTTTGTTCT
CAAGCGAATATTATTTCAACTAACAAAATCTAGAATGATCCACTAACAGGA
CATTTGTTTTTTCAAAAACTTGAGAGACGAAAGCTGTATTGCTGGAAGCTA
ATTATGATAAAATGTTAAAAACACAGATATAAGAAACACAATTATCTGCTG
TAATGCTACTTTAGATTGCTTCTTCTGATATGCTAATGACGTTGGCTGCTT
TCTGAATGAAGTTAATATGCCTTGGGGGTCAGCAAGCAAGGCAGGAAAATG
CCCAGTCCACTCCTTGTCTCGCTTAAACAAGAAGACGTTCTACCTACTAGG
TTTTAAAACATTTTTGCAGGGAAGAGCTCCAATTTICATTTCTTTATGAAGG
AAATCCCCTTTTGGATGCTGATTGCCAGCTCTTTCTTTGCTTTCTCCAGAC
CAACCCTCTCATACTCATTCACCGGTCCTAGTTGATAGACCTCTTCAGCTC
CAGTACGGCCAAGTCGTACCTTGGTGGCAAAGAACGGGAGTTCTGTGACCT

AK321134
.1

Solanum
lycopersicum
cDNA, clone:
LEFL1019DHO06,
HTC in leaf
"glyoxisomal
malate
dehydrogenase
(gMDH) "

MDH is one of
the key
enzymes in the

183

1E-
42
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GGGAAGCT

citric acid
cycle,
facilitating
both the
conversion of
malate to
oxaloacetate
and
replenishing
levels of
oxalacetate by
reductive
carboxylation
of pyruvate

1097

CACGAATAAAACCCTTTTGTCTTCTACATTTGGCTTCCTCCTCCGCTCTGT
AACGGCTTGAAGTTCTAAGCCAACCGAAAAAGCTGAAACTAAATCAAATCC
GGATCCTGATCCTGGCCCGGAGTAGTATCCGCAAAATCAAATAGTAATGGA
TCCGGATCAGTTGGCGAAGGCGTTCGTGGAGCATTACTATTCAACCTTCGA
CACGAATCGGAGCGGGTTGGGGAACCTGTATCAAGACGGGTCGATGCTGAC
ATTTGAAGGCCAGAAGATTCAAGGGTCCCAGAGCATCGTTGCCAAATTGAC
CAGCCTGCCCTTCCAGCAGTGCCAGCACAACATCTCCACTGTCGATTGCCA
GCCCTCTGGACCCGCCGGTGGCATGCTCGTCTTT

AY705500
.1

Coffea
canephora x
Coffea
congensis
microsatellite
CofEST-SSR05
sequence.
="moisture-
stressed leaf
tissue"
Nuclear
transport
factor 2
(NTF2) domain
plays an
important role
in the
trafficking of
macromolecules
, ions and
small
molecules
between the
cytoplasm and
nucleus.

217

4E-

1174

CGTAACATTAAAAACAAAAATCAAACGGAAAATAGTTATCTAATTCACTTC
AGCCTCCAAGAACTAATATCATCGTTAATTTCCATATTATAAGCATGCCTT
AAAGACATGGGTCAAAATTTATAGCTACTTTCAAATTCAGTTTCAAGCACA
ACTACTCGTTACTTTTCAGAAAAAAAGACGAAAAAGAAAAAAAAACAGAAG
TACATTAGCTCATTCGCAACAAGAATCTCCTTTCAATGCGTTAATTCATCT
TACTCAGCAACTCGTTGATGTCATCCTTACGATCTCCAGAATCACCCCCGT
CCTTGTACCGTCTCTTCTTGCCCTGCAAGACCTTTITCTGGCTTGTTGAGTG
CAAAAGGGCAAAGAAAATTAGAGACCTCTTTAAAGTGTGGACCGACATTTG
CAATCTCAGTCACAATATCTTCTAGACATATAATGTTATGCTGGCCCAATG
CCTGTTCAATGATGTTIGTTGTCTGTTAAAGGAACCCTCTGTTTTTCAAATT
TTCCCACACCTTTCTTGTAAATCAAATCCTTTACACTCTTGAGATTAGGAT

DQ294270
.1

Solanum
tuberosum
clone 145H06
putative 60S
ribosomal
protein L7-
like protein
mRNA, complete
cds

610

6E~—
171

.79
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ATCCATATGTGATATAAGGCTCCACTTTTCGCAAGATCTICCATTATTCGTT
CATTTGCCTTAAGAAAGACACCATTGAACACTCTCCTCAATCTCAAGGAGT
ACAAAGTTTTCCGTGTTTTTGGATGCACATCATTCTTTCCTCCTATGCGTA
TGACAAATAGAAGCTTGGATTCGGGTATCACACCACTCTGTCTATGTTGCT
TCTTCCTIGTTTTTCATTTGGACAAGGTCCATCTCCCTGTCGCGATACTCTC
TGATGAACTGCTCGGGCTTCTTAATAACGAAATTATCAGACTTGAGCTTCT
TAACTCTCTGTTCCAACTGCTGCTTTCTCCTAATTGCCCACTCCTCATTGT
TCCTCCTICTTCTTCAATATCACCTCAGGTATATAATTCAACGGCTTCGGCT
CCTCTTCCGCCATTTTTACGAATCTCTACACCACTTCAATAACGGAGAGGT
AAGGCGGTGGTGGCGATGGAGATGTGGCGGAGAGCGGGTCGGAGCAAAAGT
GAGAAGGGAATTAATACTGCACGAGATAGAACTTAAAC

1255 | CTTCAGCCAAATTTAAATCCACCAGGTGGAAGTTGCATATCATTCCCTCCA | XM_00227 PREDICTED: 987 0.99 0 0.84
AAGTTGAATCCAGGCTGACCTCCATCACCAGTTGGCAACGTTTCATCCTCC 5557.1 Vitis vinifera
TCCTCCAACCAGTATGTTTCTAGAATTTTGACTGCTTTTTCATAAATTTCA importin
TTATTGTCATGGCTCTGCAAGTTCTCAATCTTTTCTAACCCTTCAGCTTCA subunit alpha-
TCAATCAACTGGGCAAAGTAATTAACATCTCCACTGTTGCCAAGATTTTTC 1-like
TCTACTTCCCCAACCTTCAAAATATTCTCAAGCCCTTCTAAACAAACAGCA (LOC100248248)
ATGATTCTTGGATCAGGGCACACGAGGAGATCACACAATGGCTTTATACAG , MRNA
CCTTGAGAAACCAAGTACTTGATTTIGTTCATGAGTTCCACCAGAGGTAGCA [Intracellular
TTTGAAATAGCCCATGCAGCTTCTTITCTTTATGTCAAACTCAGCAGTTTGA trafficking
AGCAAATTGACCAAAGGGCCAATTAACTGAGCATCTATCACTGCCTGAATC and secretion]
TGCTCCTTATTTCCAGCAGTAATATTGGAAATGGTCCAGCAAGCTTICTTTC
TTGATGCTCTTTTTATGATTATGAGTCAATAAGCTCAGCAAACAAGGAAGT
GCTCCATGGTCAATTATACACTGAGTCTGAAAATCATCTCCTGTAACAATA
TTCCCAACTGTGCGAAGTGCAGGAATCAGCACCGAGGGAGAGGGATGCACG
AGTAGCTCCACAAGTCTTGGACAGACACCTGCCTCAATCACAGCTTGAATT
TTGTCGTTTGTACCATCAGAGAGATAGGAAAGAGCCCAGCATGCATCAGTC
AGCACTTCTTCATCATTTGAATGAACAAGACGCTGAAGTGCTGGAAGGGCT
GGCCTCACCTGCTCAAATGGAGGTTGTGGTTTGCCCCTGCAGAAGTTTGAC
AATGTCCAGGTAGCATTTCGCAGCATTGAAAGCTTGGCGTGCTCATTCAAC
TGTGCCAGCAAAGGAATTAAAGC

1282 | CTACATATCACATTTCCATTTACACTCTTCAGTCATGCAGCTTGACAAACA | XM_00226 PREDICTED: 593 0.63 5E- 0.88
GACAAGTGCACCAAAAGGCTTCATGCCAGTATATGCAAATGAACTAATCAA | 3298.2 Vitis vinifera 166

GCTGAGAACCCAAGTGATGGCGCATAGAATTAACCAGATTGTTTTCAAACA
GATTTTTTTTCCTTCCACATGAAAAAGAAACATTTAAAAAGACGAGCCAAA
AGCCCCACAAATACAACTAAATAAAAGTTTATGACAACTCTGAGGGAAGTA
ACACAATTGACCATGCTATGAACCAAGTTATCATCACATGTAGAGTCCTTC
TGGAACCCCCTCTTTICTTCTTGAACATAACTTTGICTTTTGCCTTICTTGAA
ATCCACATGCGTTACCTTCATACGACGCTICTCTTAAAGCAAGCAATCCAGC
TTCAGTACATATTGCCTTAATATCAGCACCGGAAAACTCGTCTTTAGTCAT
AACAAATTCTTCCAAATTCACGTCATCAGCCAATGTCATCCTGGATGTATG
TATCTGGAAAATACGCCTCCTCGTCTTAATATCTGGAAGAGGGAACTCAAT
CTTCCGGTCTATCCTACCTGGCCGAAGCAGTGCAGGATCAAGACTCTCAAT
TTTGTTTGTTGCAAGAATCACTTTGACATCTCCTCGTGAATCAAAACCATC
TAATTGGTTCAGCAGTTCCAACATGGTCCTCTGAATCTCACGTTCACCACC
AGAGTGGGCATCATACCTTITTTGTACCAACTGCATCAATTTCATCAATAAA
GACAATAGAGGGTGA

26S proteasome
regulatory
subunit 4
homolog A-like
(LOC100244194)
, MRNA
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1306

AGATGTTCTTCCAGTTTTGCCACCCCAGATTTCATGGCCGGTGATGAACAA
CATCCACAGTGCCGTIGGATTTGTTGCCGTCTTATATTGGATCGCTGGCTCC
CCATAATGGGTCCATTGAGTGGGAAGGGGCTTGCTTTTTGGATAACAAAGC
CAGGGTTGAGTTCACCAGTTCCGGCGATCGGAACATCGGCGGCGCCGTTAT
TCATCTCTCGACTGGTGCAGCTCACAGCTGGACATGTATGGATTTIGTATGT
ATTCGCAACGCCCTATAGGGTAACATGGGATTATTACTTTTCTGCTCGAGA
ACATACATTGAAAATAGAATCTTGGGAGGAGTCTGCCGAAGAAGAATATGT
AAAGCAACATGGGATTTCIGTATTTCTCATGCCATCAGGAATGCTTGGGAC
ATTACTTTCATTAGTTGATGTATTGCCTTTATTCTCCAACACAGTTTGGGG
TCAGAATGCTAACCTGGCTTTTCTGAAAAAACACATGGGTGCAACATTTGA
AAGACGTCCTCAGCCATGGCGTGCGACTATAAATCCGGATGATGTTCATTC
TGGTGATTTTCTAGCTGTGTCGAAGATCCGTGGTCGATGGGGTGGATTTGA
AACACTTGAGAAGTGGGTCACGGGTGCCTTTGCTGGTCACACAGCAGTTTG
TTTGAAAGATGAACTGGGTAATCTTTGGGTTGGAGAATCAGGACATGAGAA
TGAAAAGGGAGAAGAAATTATTGTCATAATCCCATGGGATGAATGGTGGGA
ATTGACACTTAAGGATGATTCCAATCCTCATATAGCATTGCTGCCCTTACA
TCCAGATATTCGTGCGAAATTTAATTCTACTGCTGCGTGGGAGTATGCAAG
GGGAATGTCAGGCAAACCATATGGTTATCATAATATGATTTTTAGTTGGAT
TGATACTGTAGCCGACAACTATCCACCACCTCTTGATGCTCACTTIGGTGAT
TTCTGTCATGTCTATGTGGACTAGAGTGCAGCCAACTTATGCTGCAAATAT
GTGGAATGAGGCTCTGAATAAGCGTICTTGACACTGAGGAACTAGACTTATA
CGGGATTCTGACTGAGACTGAAAGGCGTGGGTTAAGCTTTGATCAGCTGCT
TACAATTCCAGAACAAGATGAATGGATATACAGTGATGGGAAATCAACGAC
TTGTGTTGCTTTTATTTTGGCAATGTATAAGGAAGCTGGAGTCTTTGGTCC
TGTTTCTGACTCCATTCAAGTTACTGAGTTCACTATTCGAGATGCCTATAT
GCTCAAAATCTTTGAGAATAATCAAACGCAGATTCCAAAGTGGTGCAACAG
TGGGGATGATAAACTCCCATTCTGCCAGATTCTTGGTGAGTATAAAATGGA
ATTGCCACAGTACAACACTTTAGAGCCATATGCCAACATGAACGAGAATTG
TCCTTCGCTCCCTCCAACTTATGAGAGGCCTATCCGTTGCTAGACTTGAGC
TTCAGTCTGTATGTATTTATGTTCCTICGTATGTATTTCTGTTCCICTAGTT
TATTGTTTACATAGCTTCATAAACATGCTCTACGTIGTTGTGTTTTGATACT
TACTGATATATCAGCCGTCGTATATAGTTTCATTTGAAATGCTCICTTCAA
CATTTGGATGGTTATTGTACCAGCATTGCAATAAATATGGAGTATCCCACT
GTGGGTGGAACAATTGTCTACCTTCIGTTTTTTGTCTAGTGATGCTGACAA
AGGTAGC

AC225121
.2

Solanum
lycopersicum
chromosome 05
clone
C05S5Le0077B22,
complete
sequence

346

3E-
91

1337

TCCTCCATGTCGATTCCCCAATCCTACTACTAGTACTTCACTATTICTTACT
TAAGTATCCGCGTATGTCGGCCCCTATGTTACGCCAAAGAAGGAAAAACTC
CAAATTTTTTAAAACCCCAGCAGCAGCAGCAGCACAACAAGCGGCCCCAGA
TCCTTCTTCTCCTCCTCCTCCTCCTCCTCCAAGACAAGTCCCCAAACTGCA
AACCCTTGTCAGGAGGTTCTIGGAAAGTTGCTGCTCCATATTGGTACTCCTC
GGATGACAAAGTGCAGGCCAGATGGAGGCTGCTTGCTGTATTTTCTICTCAC
TTTAGCAACCACCGGTATCAGTGTTIGGTTTCAATTTCCTCGGCCGTGACTT
CTATAATGCTCTTGCCAACAAGGATCAGGAGCAGTTTACCAAGCAATTGCT
ATACTACCTTGCTGGTTTTITCGGTCGGAATTCCGTTTTTICGTTTTGCGAGA
TTATGCAAGAGATATGCTTTCACTAAGATGGCGGTCTTGGATGACTAGCTT
TTACATGGAACGATATCTGAAGAATCGGACATTTTACAAGATACAATCTCA
GTCAATAATTGACAACCCAGATCAAAGGATTGTTGATGACTTAAGTTCCTT
CACGGGAACAGCTCTTTICTTTTTCATTGACAATCTTCAATGCTGCTGTAGA
CTTGATTTCTTTTAGCAACATCTTGTATGGCATCTATCCACCACTTTTTGT
TGTTCTTCTTGTCTACTCACTTGCTGGGACAGCCATAAGTATTTTICCTGGG
AAAGGGGTTGGTGACCTTGAACTTCCTGCAAGAGAAAAAAGAGGCTGATTT

XM_00231
5061.1

Populus
trichocarpa
peroxisomal
membrane ABC
transporter
family, PMP
family, mRNA
"ABCD_peroxiso
mal_ALDP;
Peroxisomal
ATP-binding
cassette
transporter
(Pat) is
involved in
the import of

739
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TCGCTATGGGCTTGTACGGGTACGAGAAAATGCAGAATCAATTGCGTTTTA
TGGTGGAGAGGAGAATGAGATGCAGCTGCTGCTGCTACGTTTCAGAAGCGC
ATTTGAAAATCTAACTCAACTATTGATATCTTCCAGAAATTTGGAGTTICTT
CACCAATGGCTACCGCTATCTTATACAGATTCTTCCTGTAGCAGTTGTTGC
ACCTATGTATTTCTCTGGTAAAATTGAGTTTGGGGTTATCAATCAATCTGT
ATCAGCCTTCAATCACATICTTGGAGATTTCTCCCTGATTGTGTATCAGTT
TCAGGCTATCAGTGCCTTTTCAGCCATCATCGATCGATTAGGTGAATTTGA
TGAAATCTTGGATAGCCATAATTTAGAATGTCAATCTGAATCCATGGAGAA
AATTCTGCTTGATTTCTGCAGTATAAGTGCAATGGCTACCCTGGAAACTAA
TGGATCTTTCCCCCCTGACAAGTCTATAAAGTTACTTGACATTGAGCACTT
GACCCTTCGGACACCAACAAGTGGAACAACACTTATAAGTGACTTIGTCAGT
TGAGATATATGAGAATGATCATTTGCTGGTAGCGGGTCCTAGTGGAAGTGG
CAAAACATCATTATTGAGAGCTCTAGCAGGTCTTTIGGAATTGTGGTCATGG
AAAAATCACATTCTACACAAGGGATGTTAGAGATCCTCAGCAATCCATTICC
TCAAGAGCTAGTTTCTICATATGGTAGCTTCTACACATGAGACAGATGAAAA
GCTGCAAAGCCTCAGACATAGAAGCTCTACAGGTGTATTCTTCCTTCCTCA
GAAACCATATATGGTGCTGGGAACACTTCGTCAACAATTACTTTATCCTGC
TTGGACTGAAGATCCAACGTCTTTATTTGATGCTGCTAAATCTACAGGTTT
TCTACCATCCCCTATTCGTGTCCCAAGCATCAACTGCCAGAGCATGAGAAC
TGAATATCCCACAAACGATGATTTAAGACAAGTTCTTGAAGATGTTGGGCT
TGGGTACCTATTATTACGTTTTAACAGTTTAGATTCCATAAACGAGTGGTC
TAATGTACTTTCACTGGGTGAGCAGCAACGTCTTGCATTTGGACGCCTGTT
GCTCTCAAAACCATACTTGGCTCTATTGGATGAGGCTACAAGTGCATTGGA
TGAAGTAAATGAGGCTAATTTATATCAGAAAATTGAAGCTGCTGGTATCAC
ATATATAAGCATTGGACATCGGAGGACGCTCTATAAACACCATAGGAGGGT
CTTGCGTATATCTACCGTAGAACCATTCAGTGCCCAGCGAAACTGGTACAT
TGAACCCATCAGTCTAGATAGGGTGTATGATTTGTCAAAGCAGTAGTTATA
CGGGTCCAACCGAGCAATTACTGCCCATGTTATGTGGACGCAGAAAATAGT
AGAGTCCTGAGACGAAGTTIGTTACGTGGAAATGTAGAGATAAAGCTGCGTT
ATGTCCTTTTTTATTGGTTICCATATTTGCAACAGCAACTAGGTGGGTACAT
TTTGTAGGAGTACTATTGGTTCTCCCTTCACTCAATTATTAACCCTGTTAA
TACTTATTCAAAAATTAAGACAAAAAATAGTCATTTTTTTAGCAAAATAGA
TGAAGTTTATA

very long-
chain fatty
acids (VLCFA)
into the
peroxisome.
The
peroxisomal
membrane forms
a permeability
barrier for a
wide variety
of metabolites
required for
and formed"

1358

CGCACACACACACACACTCTCTCTCICTCTCTCTCAGACTTTCTTACCTAC
CCGTTCAACCCTCGGCCCTCTGAAGGGTTCCCTITTGTTTTCTCTCCICTCT
GATCTGTAGTCATTGTICTTCGGAATTCGGCAAAATATCAAGAAGAATCATC
AACAATCTTCAGACCATTCTTGCACGAGAAATTTGACATGGCATCCTTTICG
AGCTTTCTTGAACAGTCCAGTTGGTCCTAAAACCACACATTTCTGGGGACC
TGTAGCCAATTGGGGATTTGTTGTTGCGGGACTTGTAGACACGCAGAAACC
CCCAGAGATGATATCCGGCAATATGACTGCAGCTATGTGCATATACTCTGC
ACTGTTTATGAGGTTTGCATGGATGGTACAACCTCGCAACTATCTTCTTTT
GGGATGCCACGCCTCAAATGAAACAGTGCAACTGTATCAACTATCACGCTG
GGCAAAGGGCCAAGGGTACTTGCAGTCAAAAGAAAACAAGGCTGCATCCGA
GTGATCTIGGTTCTACCTTTGCTTTCTITTCTGTATTITTTAAGTCTTTATCAT
CTGGGTGGTTCCTGCAGCTCTTTGAAACCATTTGTATATGGTTAAACATCA
GACAAGCAAAACAGGGCGGCATATTICTATCGTTTTAGTGTACTGAATGTGT
AATAATGAACTGGATGAGTAAAAAAGCAATGAATTTGGATTCAAGTAAAAA
AA

XM_00251
1173.1

Ricinus
communis Brain
protein,
putative, mRNA

241

.39

TE-
60
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1359

CGATGAGACCTCTCCCCTACCACCATCTACCAAAAATGGCCACCAATAATT
CCCGTGCCCAAGCATATGATCCTGAACTTGCCGTCTCCTATGCTCCTTTGC
CAGACCAATCTCAGCCCGAGGTCTCATCGTCCTCAGGTCAAAGTAGACACC
CCATTAAAGTTCTGGCCGGCTTTTTCCTCTCCTCGTTATTTGTAATTGGCT
TAATTTTAACCGTATTCCAAGGACAACAAGAACCTCAAGCTGATCAATTGA
CCAATGCCAATCTAGACAAGTCTGTICCCCTCAACATCTGTGTCTCCTCATG
CTTTGAATCCGCCGTCAAGAGGGGTGTCTCAGGGTGTCTCCGAGAAGACTT
TCCGGGATGTCTCTGATACTAATGATATCTATCCATGGACCAATGCTATGT
TAACGTGGCAAAGAACAGCTTACCATTTCCAACCCGAAAAGAATTGGATGA
ATGATCCTAATGGTCCATTATATCACATGGGTTGGTACCACCTTTTCTACC
AGTACAATCCGGATTCAGCAATTTGGGGAAACATCACGTGGGGACATGCAG
TCTCGAGGGACCTAATCCACTGGCTTTATCTACCTITTCGCCATGGTTCCAG
ATAGGTGGTTTGACATAAATGGGGTCTGGACTGGTTCAGCCACGATCCTGC
CTGGTGGTAAAATCGTAATTCTATATACAGGGGACACTGATGATCTTGTGC
AGGTGCAAAATCTTGCATACCCTGCCAACCTATCTGATCCTCTCCTCCTTG
ACTGGATCAAGTACCCGGATAACCCGGTCATCGTCCCTCCGCCCGGTATTG
GTAAAAAGGACTTTAGGGACCCGACCACTGCATGGCTTGCCCCGGATGGTA
AAAAGTGGCTGGTTACACTCGGGTCAAAGGTTAATAAAACGGGCATTGCGC
TGGTGTATGAAACCAGTGACTTCAAAAGCTACCAGCTCCTAGATGGGGTTC
TACACGCGGTTCCTCATACGGGAATGTGGGAATGTGTGGATTTTTACCCGG
TTTCTACTGTGGAGGAAAACGGGTTGGATACATCAGCTAATGGGCCTGGTA
TTAAGCACCTCTTGAAAGCAAGTTTAGATGACAATAAGCATGATTACTACG
CACTTGGGACCTATGATCCGTATAAAAATGCATGGACTCCCGACAATCCAG
AACTGGACGTGGGTATCGGGTTGCGTGTGGATTATGGGAAATATTACGCGT
CAAAGACATTTTATGACCCGAATAAACAGAGAAGAATTCTTTGGGGTTGGA
TTGGAGAAACTGACAGTGAAGCTACTGACCTCATGAAGGGGTGGGCATCAG
TTCAGACTATTCCAAGAACTGTGGTICTTTGACAAGAAGACAGGTAAAAATA
TACTTGAATGGCCAGTTGAGGAAGTGGAGAAATTGAGACTGAGTGCTACTG
AATTTGATAACGTCAAGCTAGAACCAGGATCTATCGTACCACTGAATATAA
GCCCAGCCACTCAGTTAGATATAATTGCTTCGTTTGAAGTCGACAACGAGA
CATTAGAGGCATCGGTTGAAGCTGATGTGGGATATAACTGCACCACAAGTG
GTGGCGCTACTGGCCGGGGCAAGTTGGGACCGTTCGGCCTTCTAGTTTTAG
CTGATGATTCCCTTTCTGAGTTAACTCCTGTATACTTCTATATTTCCAAAG
GCACTGATGGGAGTACCGTGACTCATTTCTGCTCTGATGAATCAAGGTCAT
CAGAGGCACCCGATGTTGGCAAACTAGTTTACGGAAGCACGGTACCTIGTTC
TTGAAGGTGAAAATTTGTCAGCGAGGTTATTGGTTGATCACTCCATAGTAG
AAAGCTTTGCTCAAGGGGGCAGAGCAGTCATCACATCACGAGTTTACCCAA
CTAAAGCAATTTATGGAGCAGCACGTICTCTTCTTTITTCAACAATGCCACGG
GAGTGACTGTTACTGCATCTGCCAAGATATGGCACCTGGAATCAGCAGATA
TTCGACCCTTTCATCTGTAGTAAATACAAACCAAGTTTTTTCTCAATTCAG
ATCTTGTAGTAGAATCCCCATATTTGTAGTATAGTGAGTGAGTTCCATTTT
TGGCATAAGTCTGCCTATGCTTGACTATCCTAGCATAGGCACACTTCCAGC
GGGCAAGATTTATTGTACTCCTCTCCAAAATAACACGTTGATAATATTGAT
ATATAAC

DQ834315
.1

Coffea
canephora
vacuolar
invertase
(Inv2) mRNA,
complete cds
Differential
regulation of
grain sucrose
accumulation
and metabolism
in Coffea
arabica
(Arabica) and
Coffea
canephora
(Robusta)
revealed
through gene
expression and
enzyme
activity
analysis

1753

1361

AAAGCAGCAGCGGAAAATGACTTCATTAAAAAATGACAATACAGAATGTCA
AATACCTCGCACTACCAAAAGTAAAAAAGAAGAAACAAAATTAAGCAAGCA
AGCAACGCAAATAAAAAAGACCTACAAGGAAGCTAAATTGGCAGAAACCAT
AGCCCCTCTGAAACATTTTCAATCGAGGGACTAACAGCAAAGACAAAAACC
GAAGCCTCTTCTTTTTACACGATTATCTCAATCACTTTTATTCAGCTCCCT
TCCAGGAACTTCGCTCAGGTGCCGCAGGCATCTACTCAACAGCCAATGGCA
CAGCTTCAGCCAACTTGCGATACTTGAGAGCATAAAACATTTCAAGATAAC

AM087674
.1

Coffea arabica
mRNA for
sucrose
synthase (susl
gene)

3315

22



GACGGATCTCTTGGCGGTCAAGCTTGGAAACATATTTCCAGAATCCATAAA
CTCCAGCCAGCGTCAACAACCGGTCAGAGTAAATTTGCCAGGTGTACTTCT
CCTGGATACGCTTCAGGCCTCCAGCTGAAATGGTGTCCCAATAAGCAGGCT
CTTTCTTGCACCTTTCAAAGAAATTGACAAGGAGCTCGGCAACCTGCTCAC
CATGATACGGATCAATGTGGAAACCAGATTTTCCATGAACAATGATCTCAG
CAGGTCCACCATGTAGTGTAGCAAATGTTGGCAAGCCACAAGTCATGGCCT
CAACCACTGTCAAACCAAATGCCTCATAAAATGCAGGTTGCACAAAAGCAC
CCCCCGTGTCAGCAATGCACCGGTAGAGTTCACCATTCCTCACCCTATTCA
TCTGAGAAGAAATCCATCTGAATTGGCCATTTAAGTTGTAAGTTTICTATGA
GCTCATACATCTTCTTCATCTCTGCCTGCTCTTCCAAATCCTTGGATTCCT
TCCTCCGGTCTCCACCAACCACGACAAGATTGACCAATTCCCTTAGCCGTG
GGTTCTTAGCATACAATTCAACAAGCCCTGTCAAATTTTTCACGCGGTCCA
ATCTTGCCATGGTGAATAAAATGGGCTTCTTCTTGTCTTTTAGCACACACA
GGTGTTCCTTATTCTCGACTTCACTGAAAAGTAACTCCTCAATTTCAGGAT
GGAGAGAAGTCAATCTICTTTTCCTICTCTGTATGTGGGTAATAAAGGTTCA
TATCAGCTCCTGGAGAAACAATGTTIGAATTTTGGGTCAAAAACATCAATGC
CATGTACAACTCTGTACAATCCTGGCATTGTGAAGGCCATATGGCTTTCAT
ACTGTCCAACAGTGTCTTTIGCTTCCGGCTATTTCTTGGAAAGTGCTAGTGA
TGATGAAATCAGTATGGTTCATTGCAATAAGATCAGCAGTGAATTGGCACG
AGAAGTGATACTTCTCATCAAATTTATTCAAGTAAATATCAGAATCAGGGT
ACTTTGTTTTTTCCAAAGCATGGGCAATGGTACACTGTGTTACACCCAACT
TGTGAGCAAGTAAGGAGGCAACAAGGTTACCCTCACTGTAGTTACCAATAA
TCAAGTCTGGCTTTGCCTGTAATTCTGCAGTAACTTICTTTTGCAACATCCT
CAGTAAATGTTTCCATGTAAGGCCAAACTTCAAAGCGGGAGATCCATTTAC
GAACTATACCCTTCTCAGTTCTGAAGGGAACCCTAAGGATGTGAGAATACT
CTGCTCCAAATACTTTCTCAAGTCGTTGACCACAAGTGGTTCCGGGTGCAT
CAGGCAGCAGTCTAGTTATAATGAGTATACGCGGCTTGACATCAAGTCCTT
GTTCCTTTATCCTTTTAAGCATCTCACGCTCCAAGGCAGGAACTTGATCCA
AAATGTAAACAACCTGGCCACCAGTGTCAGGATAGCCCAATACATTTICTT
GGGCAAAGTATCCATGGGGTGAAAGGATAACAACATTGAAAACCATAGGTA
TTCTCCCTAGGAATTTCTCAAGAGTGCAAGAGTCGGGAGCCTCCAGCAGAT
CCAGAAGCATACAGATCATCTCCAAGACACGCTCAGCAGTATCACCCCAAC
CTCTCTCCAATCCAATTTCTTGGAACTTGTGTTCAAAGTCGGAGTATGGTG
TTTCTGAAGGGAGAGTCGTTAGATACTCCTCTGCCTTCCTGAGGACAGCTT
GGAGTGTIGTTTAGGTCCTTGATTCTIGTCATTCAGCATCATTGTCTITGCCCT
TGTACTCGTGGACACGAAGAAAATCAAGAAGAGGGGCCATGCTATCCTTGT
CATGGAACATTTTTGCAGAGAGATGCCTGTTGAGGAACTCAACTCCATTGC
CAATGGACTTTGTTAGAGTTGGCTTGGGAAACGATGCAGTGAATGGTTCGA
AATCCAGCTCCAGGACGAAGTTACCATTGCGGCTTCCATCCACGAGCTCTT
CTTTGAAGTGCAGGAACTCTGGCACAGTCAACTCCTCAACAACAAGTGCAT
GAACGTTGACTCGGACATATTCCCAGACACCAGGCCTAAGACGAATAGCAA
GTGCAACCCAGGGAGGCAACACAATTGCTTCCTGAGTGGACTTCAGAACTT
CTTCAAAGGCATGATCATGTATTTTICTGTTGACCATCTTTGTTAATTTICTT
CAAACTCAGCCAACAGCTGGTGGGGTTTCAAGATTICCTTTTCCATGGTTTT
CAAGCCTTGACATAAACAACAAAACCTCGTTGCGGTGAGCAGCCAAAGTAG
CATCAAGGCGTTCACGGAGGCTGTGAACCCGGGTCAGAACACGTTCGGCCA
TGGCTGTCGATGTATCAATTAACGAACCCTGAGACGAGTTTCAACTTAGGA
AGGAAAAAGCAGAAACTAAGGAGCGAGAGCCAATGGGGGAGGGGAGAAGCC
CCAGAAACAATGAATCAAAGGAAAAAAGAAAAGAAAAGAAAGAAACGAACG
GAACGAACGAAAAAGAGTAACGGAGTCCTCCAAAGAGAGACGAATGAAG

23



1396

TTTTTTGACAATCCAAAAATAAAATCACTGTATCATAAAAAAAATTGGATA
ATTACATCAGAGTTTGAATTACAGCAACATCTGCCAAAATCAATGTACGTT
GTACAACATTATCGGTATACAACATTGAACAAACAATCCTTAAAAAAAATG
TTTACTGTCTTCACATACCTCTTCAAAAAAAATCCCACAACTCAAAATCCT
TTAGGTCCACTTTCCTTTAAGACCACAGGCTGCTCAACCATTTTAAGGCAG
TATTTTGCAATTTCCCGAAACTTAGGAACGCTTCTICAAGTCCACCTTAGTT
CCATCTTTCAAAGTAATGATAATATCACCCCATTCACCAATAAATCTTGGC
ACAACTTGGACATCTTTAATCACCTTATATGAAAAATCACTTCTATCTTGA
CCAGTTAAGCCAGAAATAACTGTGACCCTCAGATTAGTAAACCTATACCTC
AAGAAAAATGCCCTCAAGACAGCTGCTAAA

XM_00252
0066.1

Ricinus
communis
conserved
hypothetical
protein, mRNA

241

5E-
60

1466

CAGCAATTCATCTAATTACTATCCCTATAAGAAAGATACATCATAGCTCCA
CGTTACACTCTATTAGTCATCAATGGAGCCTATCAGATAGTTTCTCAGAAC
TACTATCAAGCTTCGTICAAATTGTGTTGTAAATATTAGAGGACTACTATGC
CAGTTGAAGGATTTAATCTTAGTAAAAACAGCAGAAACAGTTAAAACAATT
CAGCCCAATTAGAGAATATCCAGCATCTACAAGGTTATTTATTCACACAAT
AAAGCAGGAAATTCTGTACAAGTTTGATGACGAAACACAAAGGTCATGAGA
TTGTGAAACATAGAGATTAGCCCTAAACGGAATCTCATTTGCGTCCCAACC
TCACCAAATGCTGCTGATGTTTTGCAGCAGCTGCTTTATCAGCGGCTTCAC
GCTTCAGAGCCCTTTTAGCCCTTCGCCCAACTGCTACTGATTCTTTTGCAA
CTGCAGCTTCTTTCTTCTTAGGCTGGCGAGATGGTCCAGCTGCAGGGTCCT
GGACATTAGGACGATGAACTGGCCTAGCTTCTTGCCTTCCTGCCCGAACAT
AACCATTGTCCCCCCATCTTCTATTACCAATACGTAGACTCGATGAACTAC
CAAAGTAAACCTCATCTAGATCTTCGTCATCCTCATAGGAATAAAAGTATT
CCATTTCATCGTCCACATCATACTTITTCATCCACAATCAATGGCTTAAACC
ATGAGGCCCTAAGGAGGAGACACACACTCTCCTCGAACATGTAATCATGAA
TGCTGCCATCAAGAGAACGATGGATATTGAGAAACTCAAATGGATGTTTGC
ATTGGGGGCAGGTAGGTTCCTTCTTGTATGTTGCCCAACGTAAAATGCAGG
TCATACAGTAGGCATGCTCGCAACCTTTTACAAGTGCAGTTTCCTGGAGCA
TAATCTTATCCAAACAAATTGCACAAACCCCATAATGATGGGAACTGTCAT
TGCTAGCACTACTACTACTACTACTCCCACATCCCACACCCACTTIGGGCTA
CCATTGAAGTTATTTCCTCAGCTGTIGCCTGTGATACTACTCTTCTICCTTCC
TCTCATTCTGGTCTTGGATGGATAGATCTTGAAGAGAGTCGGTGAGTTGTT
CGATGGTTGTTGTAGCCATGGAAAATGAAGAATAATCCTATGAGTTGCAAA
GATACGATCAAATTAAAATGGTTAAATTCTACCGATTTATATATGAAAATA
CTAGTGCTGGTCAATATAAAGAACGGAAGAAGTTTGGCAAGAGAAAAAAGA
GATGCTGACGAATTATTCTCGATTCCAGAAGGAGAGAGAAGGAGAGCGGAG
GCCCCTCTCGAGTTGGGAAGGGTGG

XM_00229
9945.1

Populus
trichocarpa
predicted

protein, mRNA

298

8E—
77

1568

ATGCCATGTIGTATATCCATTAATTCGTCATTCGTTAGTGGTCGCATGTACA
AAAACAGTCTATATCTTATCAAAAAGTTGCGTTTCATTATTTGCTCTGACA
GATAATTCTTTCCCGTIGCTGTCTATCACAAAATTGTCTGTAGGCTGTCCCA
CTTGTTTGCCTCCTAGTAATTGCTATGGAATTGCAAATACTCAAAATAAAA
CAGAACCAAGTGAAAAAAACCTCAAGAATAAAGCTCCTCCGGAAAAAAGAG
CCATCCTTGACTCTTTCATTTCCCAAACCAATCATTGTGAACAAAAATAGC
CACATCAATCCATTGTAGTTGGGTTTCCCGAGAAGATTAGTCAGAAGGCCC
AATCATCATCTCTGGCACTACAAGTTTATCAAATTCTTCTGACGTCAGAAC
TCCCAGGTTTAAGGCAGCATCCTTCAAAGTACTTCCCTCCTTGTGGGCTTT
CTTAGCAACTGCAGCAGCATTATCATACCCAATTTITAGGATTTAAAGATGT
GACCAGCATGAGTGACTCGTGTAATAATTTAGAAATTCTTTCCCIGTTGGC
CTGAATTCCCCTGATGCAATTCTTCTCAAAAGAGGATGATGCATCACCAAG
CAATCTCAAGGAGTGTAGCAGACAACTGGCAATCAGAGGCTTGAACACATT
CAGCTCAAAATGGCCATTTGATCCGCCCACTGTGATGGCCACATGATTTCC

XM_00252
3087.1

Ricinus
communis
aspartate
ammonia lyase,
putative, mRNA

1185

24



CATAACCTGGGCACAGACCATGGTGAGGGCCTCACACTGGGTGGGATTTAC
CTTCCCAGGCATAATACTACTGCCAGGTTCATTTTICAGGAAGAATGAGTTC
ACCCAGGCCACAACGTGGACCACTCCCCAATAAACGAATATCGTTTCCAAT
CTTCATGAGAGAAGCGGCAACTGTGTTTAAGGCTCCACTAGTTTCAACAAA
TGCATCATGAGCAGCCAGAGCTTCAAACTTATTTTCAGCTGTTACAAATGG
TAACTTTGTCTCCTCTGCCACTGCAGCGGCAATTTTTACATCAAAACCTTT
CTTTGTGTTCAAACCAGTCCCTACAGCTGTGCCTCCTTGCGCAAGCTGATA
CAGGCGAGGAAGGGTGCACAAGACTCGATCAATCCCGTACTTCACTTGCGT
TGTATAACCGCTAAACTCTTGTCCAAGGGTCAAAGGTGTTGCATCTTGAGT
GTGGGTACGCCCAATTTTTACAATGTICTTTGAATTCAATTGACTTTGAATG
CAGTGTIGGTATGCAACTGCTTGAGACTTGGTATTAATCTTGAATTTACTTC
CATTCCAGCTGCAATATGCATAACAGTTGGAAAAGTATCATTTGAAGATTG
AGATCGGTTCACATGGTCATTTGGATGCACAAACTTCTCGCCACACTTIGTG
GCCTAGGATTTCAGCAGCTCTATTTGCAATAACCTCATTGGCGTTCATATT
ACTTTGAGTACCACTTCCAGTTTGCCAGACCACCAGGGGAAAATGATCATT
TAGTTTCCCTTCAGCAACTTCTTGTGCAGCTTGCATTATTGCCTTCCCTAT
GGAGGGATCAAGGCCATACTCTATGTTCACCTTGGCAGCACATTTTTTAAG
AATGCCAAATGCACGAATTATTGGTTCAGGCATTCGTTCTCGCTCACCACC
AATATCAAAGTTTTGAAGGGATCTTTGGGTTTGCGCCCCCCACAACTTGTC
GGAGGGAACAAGAATGGGTCCAAATGTGTCTCTTTICCTCCCTGAAAGATGT
TGAGAACCATCTCAATAACGTAGTCGTCGTCGTCGTCGTCGATCCCCTGGA
TAGTCGCCGGGACGCTATCAACATCGCCATTTTCTGAAGTCAAACAAAGAG
CCGCCGGCGGTGACGTGTCCCCGATCAACAAAATCTAGGGCAGGGCACCTG
ACCCAATACTGCCACAGCCACAATTCAATTCATCGGGATTACTTTTATACC
CTCTTCGAATTATTAAGTCCTAGTCIGGGAGTTTTGATTTGGGAAGAAAGG
AGCCGGTAAAAAGAGATTAAAAAAGTGAAAGGTTTACGAGAAAAGCGGATT
CACATCAGTTCGCTATCTGCATGGC

1639

GCTAAATTCCACGGTGTTGGCAAACCCCCGCTCCCCCGTTCTGGTTCTTGA
TATTTTGTCCATTCTICTICTCTTCCTITTTCTCTCTTAAAAGTTGAAGCAATA
TTTTTCATCATTTTGTTGGGCATGGCGGGGAAAGTTATGCAAGTGGTTCGC
CACGATTCCTATGGAGGTGGAGCTGCTGCTTTGAAGCATGTTGAAGTTCCT
CTTCCCTTCCCGGGTAAAGGTGAGATCTTGCTCAAATTGGAAGCAACAAGT
CTAAATCCGATTGATTGGAAAATACAGAAAGGCATGCTCCGACCTATCATG
CCTCGCAAGTTTCCTTATATTCCTGCAACTGACGTAGCAGGAGAGGTAGTG
GAGGTTGGACCTGGAGTAAAAGATTTCAAAGCTGGCGAGAAAGTTGTGGCA
TATCTTAATCATCTGAATGGTGGTGGATTGGCTGAGTATGCTGTTTCAAAA
GAGAGCTTGACTGTTCCAAGGCCAGCTGAAGTATCTGCTGCTGAAGGTGCA
TCTCTTCCTGTTGCTGGTCTTACAGCCCATCAGGCTCTTACCCAGTGTGCT
GGCGTTAATCTTGATGGTAGTGGGCCACAGAAAAATATTCTTGTCACAGCT
GCCTCTGGTGGGGTGGGTCACTATGCTGTTCAACTGGCAAAACTGGGAAAC
ACCCATGTCACCGCCACTTGTGGAGCTCGGAACATTGATTTTGTGAAGGGC
TTGGGGGCTGATGAGGTTATTGATTATAAGACTCCGGATGGAGCTGCTCTT
ACGAGCCCATCGGGGAAAAAGTATGACGCGGTGATTCACTGCACAACGGGC
ATCCCGTGGTCAATATTTGAGCCCAATTTGAGTGCAAATGGCAAAGTTATA
GATCTCACTCCCGGCCCAAGCGCCATGTGGACCTTTGCTGTAAAGAAATTG
ACTTTTGCTAAGAAGCAATTGGTGCCTTTGATTATGTTGCCCAAGAGGGAG
AATCTGGATTGTCTTGTTAAGTTGGTGAAAGAAGGGAAACTCAAGAGTATA
ATTGACTCAAAGCATCCTCTGAGCAAGGCGGAAGATGCGTGGGCAAAAATT
ATGGATGGCCATGCTACTGGGAAGATCATCGTGGAGTCCATAGATGAAAAA
GTTAAGTGAATTTGGGGTGTTTTAAGTGGAAGGGTTTTCTGTGCAGAAAGC
ATGATAACTAGTACATGTIGTITTGTTTGCCTGTGTGCAAGTCAAAGAGTAGT

FQ380765
.1

Vitis vinifera
clone
SSOACG33YFQ7
"quinone-
oxidoreductase
homolog,
chloroplastic-
like [Vitis
vinifera]

"

628

.73

2E~-
176

.79
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ACATCTTGICTTCTATTTGTTGACAAAAAATTTTCTTTCTTTAATCGGATT
ATACATTGAAG

1670

TATTTGCGAATGCTGGTATGAATCAATTCAAGCCCATCTTCTTAGGTACTG
TTGATCCAAACACTCCCCTTAGCAAACTCACCCGGGCTTGCGACACCCAGA
AATGCATTCGTGCCGGTGGCAAACACAATGATCTAGATGACGTTGGCAAGG
ACACTTATCACCATACCTTITTTTGAAATGCTTGGAAATTGGTCATTTGGAG
ATTACTTTAAGAGGGAAGCTATCGAATGGGCTTGGGAGCTTCTCACAAAGG
TTTATGAGCTACCTGCTGACCGAATTTATGTAACGTATTTTGGTGGGGATG
AAAAATCTGGCCTTCCTGCTGATTTTGAAGCAAGGGATATCTGGCTCAAGT
TTCTTCCAAATCAGCGAGTTTTGCCTITTTGATTCTAAAGACAACTTCTGGG
AGATGGGTGATACTGGGCCATGTGGACCTTGCACAGAGATACACTTTGATA
GGATTGGAAATCGTGATGCTGCATCATTCGTTAACAATGACGATCCTACTG
TTATCGAGATATGGAATCTTGTTTTTATTCAGTTCAACAGGGAAGGTGATG
GCTCTTTGAAACCTTTACCAGCAAAACACGTTGATACCGGAATGGGTTTTG
AAAGATTAACTTCGATTCTCCAGAACAAGATGAGCAATTATGATACTGATG
TGTTCTTGCCAATCTTTGAGTTCATTCAACAGGCAACTGGTGCTCGACCTT
ACTCTGGTAAGGTTGGAGCTGATGATGTGGACAATGTGGACATGGCATACA
GGGTTGTGGCTGACCATATTAGAACTCTATCATTTIGCCATTGCTGATGGAG
CTTGTCCAGGTAACGAGGGTCGTGAGTATGTACTGAGACGTATTCTTCGTC
GAGCAGTCCGTTATGGTACTGAAGTCCTCAAAGCCAAACAGGGCTTTTTTA
GTGGTCTGGTAAGGGTGGTTGTTGAAGTGATGGGTGATATTTTCCCGGAGC
TGCGGCAATATGAAGTGCACATAAGCAATACGATTGCTGCTGAGGAAGCCA
GTTTTGGCAGGACCCTTCTTCATGGAATTGAGAAGTTTAAAAAGGCTGCTC
AAGATGTTCAAGGAAAGACATTTAGTGGACAAGATGCATTTTTGCTATGGG
ACACTTATGGCTTCCCTTTIGGATCTTACTCAGTTAATGGCTGAAGAAAGAG
GCTTGTTGGTTGATGTCAATGGTTTICAATATTGCCATGGATGAGGCAAGGG
AAAGATCAAGAAATGCTCAGAATAAGCAAGCTGGTATTGGTATTGTGATGG
ATGCTGATGCTACCACAGCTTTGCGCAAGAAAGGGGTTGATGCAACAAATG
ACATATTTAAGTATATATGGTTTCAGGATCATGAAAGTGTGATAAAAGCTA
TTTATAGGGGGAATGAGTTCTTTGAAATTGCTTCTIGGGGATTCTGAAGTTG
GTATTATTATTGAATCTACAAGCTTTTATGCAGAGCAAGGTGGTCAGATAT
ATGATACTGGATTTCTTGAAGGTCCATCAGGATTGTTCCAAGTTAGTGATG
TTCAAATCTTTGGAGGATTTGTTGTTCATATTGGGTICTTTCTGTGGAAAGG
CTGATAGCTTTGGCATTGGTGATAGAGTAATTTGTAAGGTTGACTATGATA
GGCGTGCCCTTATTGCTCCAAATCATACCTGTACACACATGTTAAATTTTG
CTCTGAGGGAAGTACTTGGAAATCATGTTGATCAGAAAGGTTCTATTGTTC
TTCCTGAAAAACTGAGATTTGACTTTTCTCATGGTAAGCCTGTAAAGCCTG
AGGAACTTAGAAAAATTGAAGGTATTGTGAATGAACAAATTAAAGCTGAAA
TGGATGTATACTCAAAGGAGGCAAAGTTAGCTGAGGCAAAGAGCATTAATG
GTCTACGGGCTGTTTTTGGAGAAGTTTATCCTGATCCAGTTAGAATAGTTG
CAATTGGTCAAAGTGTGGAAGATCTGCTGGCTGATCCAGAGAGTGAAAAAT
GGTTATCAATATCTGCAGAGCTCTGTGGAGGGACGCATATTTCAAATACAC
GAGAAGCCAAAGCATTTGCTCTTTTATCTGAAGAAGGAATTGCTAAGGGAA
TTCGTAGAATTACTGCTGTTACGAAGGATTATGCTTCCTATGCTATGGAAT
TGGCTTCCTTAATTGAACAGGAAGTGAATGAAACATTTAAGACTGAAGGAA
GCTTACTGGAACAGAGAGTCACTAAGTTGAATGGTCGGGTGGAAGGTGCTG
CTGTTCCAACAGTTAAAAAGGCTGATCTTAAGGCCAAAATTTCTGTACTTC

XR_13985
8.1

PREDICTED:
Vitis vinifera
alanyl-tRNA
synthetase-
like
(LOC100251111)
, miscRNA

1760

26



AGAATCAAGTCATTAAAGCTAAAAAGAAGATTGCTGAAGAGAATATCCGGA
ATGCTGTTAAAGTTGCATTAGAAGAGGCAGAAGTTTCTTCATCTGATGGAA
AGGCTTACTGTGTAACTCATGTCAATGTTGCTGCAGATACTGCTGCAATCC
GCGAAGCTGTTGTCAAAGTGACGGAGCAGAAGGGCATGGCAATTATGGTTG
TCAGCAAAGATGAATCTGCGAACAAGGTTGTGGTCTIGTGCTGGGGTTCCTG
AGAAATGTGAGCAGTACAAGCAGCTGGATGTAAAGGAGTGGCTGACTGCAG
CTTTGGTGCCTTTGAATGGAAAAGGTGGAGGAAAAGGTTGTCTTGCTCAAG
GCCAGGGATCTGATATATCACATGTGGCTGAAGCGATGGACATTGCGGCTT
CTTTTGCTTCGATGAAACTGAATTGATAGACCACTTCACTCAATACATCAG
CAGAAACCTTATGTTIGGCTGATTCTIGTGATAAAGGTAATTGTTGTTTATGA
GTTGGGAAGCCACAAAGAATTCTTGTCATAAAGACATATTTTACCTAATTA
TGATGAAATTGTAAAAGTCAGCGAAGAGCCAAGAGCAACCCAGTTIGTGTAT
TTTTGCTACCAGCAGGAGTGCAAGAGAACAAGACATTTGGTGGAATTCTTG
ATCAATGTTTTICTTGATTICTAGTGTAAACTTGTTCGTCTGGATCGCTTAC
ATCTTAACTTGCTTTCCATGAACACTGGTGCGAACCTTTIGTATTGGATTTG
CCAGTGAATTATTTGACTTGACATTGGGAGAAAAGATGTCTGTATTGACAT
CGATGAGGTTTATCTCTGCGGAGGGGCAATGTACGCTAAGACAACTATATA
CCCACACCTCGGAGTGCAAGGGCATTGGTATTCTAATGTATTGAATTTTGT
TTTGTCCTCTTTCTTTTCGGGGGGCAAGTGATAAGTAACCCAGATTACTCC
CTCTCTATCAGATATTATAAATTGTGAAAACGGAATAACATTTAC

1714 | TTTTTTTCAAAATAACTTCCACAGACTTTAATAGAATCCAGCTAGAGGAAA DQ241844 Solanum 231 .4 4E- 0.83
GTTGCAGCAGTCTAGACAATGCAGTGGACAATTTCTCACAGTAATCCTTGT .1 tuberosum 57
AAGGATTGGGAGTCAATCGAAAACCCACAATTACTCCAGATAGAAAAGATA clone 183G06
ACAATTCCATAATACTTACATTTTGTTCAGCCAAAAGAGTTACCAATCAAA glycine rich
TAAAGTATGGAACTAAAACTAGATAGCTTGCTTGTTGATTGGAGGCAACCA protein-like
TTTTCCTTGCATACAACTCAGCCATTTTATCAGGAAGGGGTAATTCTTCTC mRNA, complete
CAACCCTGTACTGTACCTTAATGCATACAATAACATGCTATATAAAATCGG cds.
TAACTCTGATCCAAGAAACTTGTCCCTGTAGCTAAAGAACTACAAGCCACG The eukaryotic
TCCACGCCCAACACCTTTACTGCCACCAGACCTGCCAGCTGGTCCTICCCTT Sm and Sm-like
ACCCCTGCCTCCACCTCTGGCAGCTCCATCATCAATACCACGCCCAATTCC (LSm) proteins
TTTTCCCTGTCTCCCCACAGCACCATCATCCCTACCTCTTCCTCTTCCACG associate with
CCCAACACCTGGTGGTTTTCTATCTGAACGGCTCTTTGTTTCTTCTTGAAC RNA to form
TTTATCAATCACCTCATCTGGAACTCGAAGATACTTAATTGTATTACCACG the core
AATATAGCATTC domain of the

ribonucleoprot
ein particles
involved in a
variety of RNA
processing
events
including pre-
mRNA splicing,
telomere
replication,
and mRNA
degradation

1718 | TCCCACGTAATATTGGTGAAACTTTTTCATTGACATAAAATACATGTTGGT XM_00227 PREDICTED: 129 .17 3E- 0.83
CACAGACAGTGAACGTCACTTGCTGCATAATTGCTCTTCATATCCAAGGAT 6673.2 Vitis vinifera 26
CCAATGTAGAGGATAGAATTCCAAACATCACTATCAAACGGTAATAGAAAT uncharacterize
GTGTAATGATCATAGTAACAAAATCTGAAATACAAAGATATTATGCGGAAG d LOC100250729
TTTCAACTTCATTTGGGGTTGCTGCAACACCATTTGGAGCATCATCTGCAT (LOC100250729)
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GAAGTCGAGAAGAAACCTCGTCTATGGCAGAGTTCAACTGTGCAATCTTCT
CAGTCAGTACCTTGCGTGTTCTCTGTCCTCGGCAAGGCAGAAACAGTGACA
ATATGAGAGATTGAGGCATAAGTTACCAATCAAAGGCACGAATCCCGTTAT
AGAACTAAATAATGTTTTICCGCTATTCTITTGTTCTGATCATTTTTTTICTA
TTCCTGAAAACAATGGGCAGTCATTATCAGTCCTAAGACAGCAGTTCATAT
CACAAAATGGAGACTAATAGATCCATACAAATCTGATTGTTGGTGAAAGAC
TGTTTTGCCAGCTACAATGATGCTCGCCCCTCACACAGTTCTGAACACTTC
TGGGTACAATGACAGTAAGGGTTGACACCTCAATATTAGTCAATCCAACCA
AAAAAGGCATCGCTTCTGAAGCAAAATTCAAAGCACTTAATATAGCTATCC
AGTTGTGC

’

mRNA

1761

TTTTTTTAAACAAGATCATCATTAACAACTTTGAAAAGCAAAATAATATTC
ACAATGTAACAATTCTATACACGCCTTCAAACTGATATGATCAATCAAGTT
CATCCAAACTCAAGCAAATACACACAACTGAATGAATAGAATAGCAAAAAG
AGAAAAAGAAACAAAGGAAAAGAAACACAATCTCCCCTAGTAATGAGTATG
TAGCACAGCACTAATATACCACGCTAGCAATAAATCCACTAATGAAGACAA
AACCAATCTGGAAAACAGAAAATATATCACACACTAAAGAAACTTACCCCT
TCTTTGATCTCTATATTATTGCTTTICTCGTATGTTCACAGGCCTGGGAAAT
TACCTAGCTTTGGACATCGTCTTTAGTTTCAGAAAGTGGTGGTGGTGGTGT
TTTTGAATGAGATTTTCCAATAATTGCTTTCTTTGCCTTAACAAGTGAATG
CTTCACCTTTGACAGTATGTTATTIGATTTATGTGTTGTCTTTCCTGCAAC
CTCTTCCTTAGGAGCTTCTTGTTTTGGATTCAAGTCATCTACTTCCTTGGA
CTCTTGCTCTAGCTTAGTTTCAACTGCCTCTACCGCTTCCTCTTCTTTTGT
TTCTGTCTCAGGCTTTTGGAGTTCTTCAACATCCACCTTCTTCTCAACTTC
TGCATCCTTTTCCGTTTCAACTGAAGCTGCGGTTTICATCTGTTTTATTTCC
AATATCAGCAGGTAATTTGATGTCTCTGGAAGTTGTTTCTGCTTCTACAAC
TTTTCCAGTGTCTTCAGAAGTGGAAATGGAGCTAGTTACAGGATCGACTTC
CTTTGCTTCAACCTGAGTCGACTCCTCAACAATACCGACTTTCTCTTCGTT
TTCTTCAGTCTTCAAATCCTTGGCTTTGGTTTCCTITTTCAGTCTTTTCCAG
CGTTTCTTCTAATGGTAATTCAGCTTCAAGTTTGGCCGTCGATTCTTTTTC
TATATCCTCAGTCTTTTCAGTAACTTCAGCTAGAGGGACTTCTATGTTCTC
TTGGACAACTTTAGCTTCCACGGGGGTTGAAGTAATGGGTTCTAAACTTTC
TGTGGAAGTAGATTCCGGCGTACCTGCTTCCACTCCCTCCACCAACTTAGT
ATCACTGATTTCATCAGTCGGAATTTCTCTATCCTTAATTGCTTCAACCTC
ATTTTTCTCTTCAGGTTCAACAACTGCAGCTTCCTTTTCACTTTGTTCCGT
ACTTTCAAGTTTTTCTTTIGGTTTGTCTACTACTTCTGGAATTGGAGTAGA
AACTTCTTCTITTCTTGGGCTCTGCTGCTGAAACTTCTACAACTTCACCCAC
TGCTGCACCTTGTTCTICTGGGAAGCAACTCTTCTACTTGCTCCTCTTTCGC
CTCAATAGCCTCACTGACTGATTCAGGAATATCAATTTTCTTTGGTAACTC
TTCTACTTGCTCCACTTTTGTCTCAACAGCCTCGATTGCTGTTTCAGGAGT
TCCAATTTTCTCTGCCAGCTCTTTCACTGCCTCGICTTTTGTCTCAATAGC
CTCGGTTGATGATTCAGGGATATAAGTTTTCTTCGGTGCCTCTTCTACTTG
CTCCTCTICTTTTCTCAAAAGCATCACTCACTGATTCAGGAATATCGATTTT
CTTTGGTATCTCATCTACTTGCTCCTITTTTTCCTTCAACAGCCTCAATTAC
TGATCCAGGAATATCAATTTTCTTTIGGCAGCTCCTICCTGCGGTTCCGTTGC
AGGTTCTTCTTGTGGTGTTTCCAAGTTTTTTACCTCTGCCACTTCTGGTTC
ACTTTTGAGTGGAACAGAATCTTTTGCTAATTCCTGATTATCAGTAGAAGC
AACCAAAATAGGAATATCATCAGGTTTTTTAATCTCTTICTGGAGCAGTAGG
CTCAATCTTCTTGTCCTCGATCTTTICCTTCGGGTTCACCTGAAGTGACAGG
CAAACTTGGTGGATCCTCAGCTTTTIGGCTTCTCGCCCACCTCAGCCTTGAA
AACCTCTTCAACTAGAGGTIGGTTCACTTIGTTTCTCCTICTATTTTTTCCCC
TGCTTCAGCCAAAGGGACTGTTGTTGTGCTAGTTAGGGTGTCCACGTCTTT

UNICA
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TGGTTTTTCTTCACTTTCCTTAGGTGGAGAAACAGTATCTTCTTTATTTAT
CTTTATCTCTTCTTTTACTTCCTTCTCAACTTGCTCAAGGGTTGGAGTAGA
CTGATCTGATGAAACAGTTTCAGTAGCCATGGATGATGAACTGATAGGTAA
TAATAAAATTCAAGTATCCAGAATGAAACTTGTAGACTGATCAGTGCAACA
GTTTGTAGTAGTAGTAGTAGAAGAATAAAGAAGTGGACAAGAAAGGTAAGG
AATGATGTGGTTGGCAACAACCTAAAAGGCCTCCAAAGCAAACTCAACAAA
GTTGTAATTAACCACACCACAAGCCCTCTACAGTCTITTGATAAAAGGTGGG
GAAAAAAGTATGCATAATGTGTG

1805

GTCAGAATATATAAAAATCATCATCAAGTTGCGTCAGAAGAGAGAGATAAT
CTACAAGCTTTCTCACTTGAATATGATGAAAAAATGAAATCAAATTAACCA
AGACTTACAGGGTGGCAGCATTTCTACCCAGAGAAAAACAACAAGAACAAT
TCACTATTCTCCTGAACTACCACCCTCTTCCTCCAACTTCTTCACATATGC
CTGCAGTGTCATAACCAAATTCCTAGCAGGAGCCTGCAAAGTCCCAACAAC
AGCTGATGCAGGACCCTTCAAGGATCCCAAAATCTTAGCATAAACTTCAGC
TCTTGAAGGCAAAGACTCCAAGGCCTTAAACTCCTCAGGCCCATAGAACTT
CCCTTCAAAAACAGCACCAGTGTAATCATTCCCTTICCAACTTTTTICTCCTT
CTGAAACTCCCTATAAGGCTTTAATGCAGCTGGGATTTCTTCACTATGGAC
AAATAACCAAGCATTCATTCCCTTCATGCATGGCTTCAATGCTTCCCATTG
AGTCCCCTCAATCGCCTTATAAACGAGAGTATTTTTTGCAACTAGAAGTTT
GGTGGATTCTGGGAGTTGGCTTCTGAGTTCTTGAAACTGTTTGACAGTGAA
GCCTTTATAGCCAATGCCAGCTATGAGATAGCAATCTTGAAGGTGTTGCTT
CACTGATTCAACTGTITTICTTCTTTCTITGGTTCTGCTGATGGCTGCACGGAT
TGTTAAAGTTGCGAACTTTTGCTGGTGGCGGTGGTGGTGGTGGTGGTGGTG
GT

AK319521
.1

Solanum
lycopersicum
cDNA, clone:
LEFL1030BDO0S,
HTC in leaf

449

1E-
122

1806

CATTAGATAGCACAAAAGGTAGTTATTGAGGCAAAATAGCACAAAGTGTGA
AGAATCAACTATTTACACTTGCGCTTAAATTGTATTTCATCACTATATACG
GTAACATGAGCTTTCCACTTGCTCTTAAATTGTCTITTCATCACCATACGAT
AACAGGAGCTTTCCATGCTTTATAGCTACAACAATGAAATCATGTATCGAT
CTATCACACATATATATACAATGTATCAGATCTTGTATTTTGGATGTTTAG
GCTCACAATGGACATATTACGAGAAACGCAGGACATTGCCATGAATATGGA
CTTCTTCAATCTCCATTCCACCAAATAAGTACCAAAGAAGCTCAGTCTTCA
AGTAAGTAAATTCAATCTTITTCGTGCTTTTGCTGAAATTGCACCGGTAAGT
CTTGCAAGCATTGCGCACAGATAAAAAAAATCACACAGTTAAAGAACCAAA
TCAGCATTATCTGTCTIGAGACTTTGCTTTCCTTTTGTTGAAGAACGGTCGG
AGGATATATCGTGAAAAGCGGCTCAAAGGATCCTGGAGTCCCTCCATTTCA
TAGTGCCCAAATCGCCAATCACGCTTAACATAAGGTCGTCTTATGGGTTGA
TCGAGACCTCCAGCATACATCAAGCCATGTTTATTAACTGCCCGACAAAAT
GGCCTTIGTCTTTTTCTCCTTAGCAACCATTTGAAGTTCATTCCAAGACTGC
TCCCTGTICTTCCTGTIGTAATTTTGCCTGATTTCACCACTTTGGAAAACAAA
TAATAGGAGGGACGAGGAATCCTTTCAAGGTTGTTGGAACGGTTGACTGCT
ACAAGCCCAAACTTTGGACCATATCCATCAGCCCATTCCCAGTTGTCAGAA
ATGGTCCAAAACAGGTAACCAAGGATGGGAACACCCTTCATGAAACAAAGA
CAGGTTAGAACATATTACTTAATGAGAGAAGGGGCAGCCAGTCATATAAAT
TTGAGGAGTTTATAGTTGAAACCACAATCATGGCAGCATAAACTGCTAGTA
AATGTTCCAGCAAATATGGGCGTCTGATCAAATCAGTCTCATCAGAAACAC
CATTTTCAGTAATGACAAATGGTAAATTAAGATGCTTGTATCTTTCATGGA
ACTGAACAAGCACACGATACAAGCCATCAGGATAAACCCCACGACCAGATT
CACTGTATTCATCAGTITTCAACCAGCTTCAGTCCAGTACCGGAAACCACTT
CCTGTCCATAGTAGTTTATCCCTATATAGTCTAGCTTGTCGCAAATGCTAT

XM_002280
232.2

PREDICTED: Vitis
vinifera beta-
glucosidase-like
SFR2, chloroplastic-
like (LOC100241487),
mRNA

693

0.46

3E-94

0.81
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CCACGAATGGAAAGAGTGTCATCGAACTTGTGACCTTAACTGCAGGGATGT
CAAAGAGGCCATATGGACGCATAAATGAAACATGGTGAGCCACTCCAACAA
TTGCACTTGTTATTGTGCTATGGCATACAAAAGACCAGAGAGGCTAGTAAG
TCATCAAGGATGGTAGACACCAAAAATAAAGATTGGGGGGTGGTTAAGATG
CAATAAGCAGCTAAAATTTTCAAATAAAAGTGCCTTAAGATTGAGATATTA
TACACACTCCAAGCTTAAGGATCTGATTCTAGAAACCCCAAAACCTGGGAA
AAGATTAAATTATAGTTATGCCAGTCACTTTGAAAATCCTCAACCTCTICCA
CTGAAAAGAATATTTAATCAAAGGATATGTTATTCACCAAGTTAAAGCATC
CAAAATACATATGCATAATAGGTTTIGTCATCCTTTTGACAAACGATGCACA
AAGAAAATCATGTAACATCTCACAGAAAAATGATTGTAACTAATTATCTICC
AAGCCCAG

1817 | AAATGGCAGCGTGGACGGCTGCGTCTCGCCAAGCCGCGAATCTCGCTCGAC | AK320703 Solanum 257 0.53 TE- 0.79
TCTCAGCTCCCAAATCAACACTCACCACCAGACAAGCCGCAACCCTCATCC .1 lycopersicum 65
AGCGTCGCGGCCTCGCCGGCGGTGGCGATCATCATGGACCACCAAAAGTGA cDNA, clone:
ATGTGTGGGAGGACCCGTTGAATCCATCTAAATGGAAAGAAGAGCATTTTG LEFL1012BFO05,
TCATTGTGICTCTTACTGGATGGGGCTTGCTTGTCTATGGCGGTTACAAGT HTC in leaf
TCTTCACAGGGGGCAAGAAAGAGACGAAGGAAGAGAAAGTTGCAGAATCAC
ATTGACTTTGGGTTTGTTATATTGATACGCAAAATAAAATGGTTCGCTTAG
GCTTTTGGTCATGGATGCTGGAGCAGAGGAAGACACTGATTTGTTCTTAGA
TTTTCCGATTCGAAAAACTACTAGTTGGACAAGAACCCACTTACGGAAGAA
ATATATGTAAAATGCCGCTTTGCTTGGCTTACCTTTTGATCTGTCAATACT
TTCCAATGATAAACCATTCGTTCTAATAAAAAATGGATTTTTAC

1902 | CTCTGGGACAGGAGAGGTGAGGAGCTCTCCTCCGTTGGTAAATTACTAGTA | AC239167 Carica papaya 111 0.11 6E~— 0.9
GGTACTGCTGGCCGCGACTCTTTTTAATTATTACTAGGGCAAAATAAAAGA .1 BAC clone 21
AAAGAAACGAAATCCGGAAAAAAAGAAAAAAATGGCAGCGATTGGAAGAAA 86B15,
ACACGGCATCATAGCCATGGCTGCCAGTTTGACGAGAAACCTTACTCGACC complete
ACCCTCTTCCTCCTCCTTCTICCTCCAATTTTGGTCTTCGCTCGAGAAGTCT sequence
CAGCGGCGTCGAAGTCGGCGTCGGCCCGGTAATCAGCGAGATCATCACCTC
CCACACCGACAAATGGATGCAGGATACGAGTAAGAAATCTCCTATGCAGCT
GATAAATGAAGTTCCACCTATTAAGGTTGAAGGCAGGATTGTTGCTTGTGA
AGGAGACAGCAACCCTGCGCTTGGGCATCCAATTGAATTCATATGTCTTGA
TCTGGATGAACCGGCTGTATGCAAGTATTIGTGGGTTGCGCTATGTTCAGGA
TCATGGCAGTCACCATCACTAATGGCAAGATGATTIGTAGTTGCGGTGTTGG
TATTCCTGCAACTGTACAATGATCTCCGTITCCTTCTGATTTTTGCTGTAAT
TTGATGTTTAGTGGAGCTTTGTTAAAGCTGCCCTGCGATCAATTGAGGAAA
GAATAAGAATTTGGCTTGTITTTATGTACTTGGGACTTGTICTTGTTGAAAGT
TCTTTTTCTTGAACTTGGTTTGAAAAATAAAATGACAATAGCTAACAGATT
TAAG

1953 | GCTCGATGAGATGGTTTCTAACGGCATCCTCAACCCCGAGCTTGCTATTCA | XM_00354 PREDICTED: 246 0.52 1E- 0.81
AGTCCTCGTTCAATTCGATAAGTCGATGACGGAAGCTCTGGAAACTCAAGT 4787.1 Glycine max 61
GAAGAGCAAAGTTCAAATTAAGGGACATCTTCACACTTACAGATTCTGTGA transcription
CAATGTTTGGACTTTCATCTTACAAAATGCTTGTTTCAAGAGTGAGGAATG initiation

CCAAGAGAATGTTAGCCACGTTAAGATAGTGGCATGTGACTCGAAGCTGCT
TACACAGTGAGAAAGCTGCGTATGAGATTGGAAAGTATTGAGTAATACTAG
TTCCATTCGTTAATTTACCAGATGGAGATGATGGTGTAACAGGATCTGGTT
GAAGAGAATTGGAAGTTTATTCATGTAATTGTATTCGTAAGCGACAGCGGA
ATTGAAACCTTTTGTATAATCTTATTGGACCTAAATGATTGTAATCACCGA
GTGTTTCTCGACTATTTAACGTATGCATACTGCACAGTCTTC

factor IIA
subunit 2-1like
(LOC100810792)
, MRNA
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1958

CCAATTTGGACAAAGGCTTCATTCTAGTACTGTGGAGATTATCTGAGCAGA
GACAACACCAGACCACCAGCTGAGCACAAAATAATATGTCTGGGAATATTA
TTCTCTCCCGCAGCTACACATTGCTAGTAACATGTATAGCAGTAAGCTTTG
TGATAAGCCATTCAGCACCTGAAAGTGCACTTGTAACATCAATTCCTGGTT
TCAATGGTACTTTACCTTCTAAACATTATGCTGGGTATGTGACAATTGATG
AGAGTCATGGGAAGAAATTGTATTATTACTTTGTTGTTTCTGAGAGGAACC
CATCACAGGATCCAGTAGTTTTGTGGCTCAACGGTGGTCCTGGTTGCTCAA
GTTTTGATGGATTCGTCTACGAGCATGGTCCCTTTAATTTTGAGGCGGGAA
AGACTCCCAGTAGCCTGCCCACCTTGCATCTCAATCCATACAGCTGGTCCA
AGGTTTCCAACATCGTGTATTTGGACTCTICCTGCTGGTGTTGGATTTTICTT
ACTCGGGGAACGAGTCTGATTATATAACAGGAGACATAAAGACTGCTICTG
ATTCTCACACATTTCTTCTICAAGTGGTTTGAGCTCTACCCGGAGTTCCTICT
CTAACCCAGTTTATATTGTTGGGGAGTCATATGCTGGAGTATACGTGCCAA
CTCTCTICTTATGAAGTTGCAAAAGGAATAGATGAAGGTATAAAGCCCGTTC
TCAATTTTAAGGGTTATATGGTGGGAAATGGAGTTACAGATGATGAGTTTG
ATGGCAATGCTCTTGTCCCGTTTGCGCATGGGATGGGGCTAATATCAGATG
ACCTATATAAGGAAGTTACTTCTGAGTGCCGTGGAAATTATTATAACCCAG
CAAGTGAGAGCTGTGAAAGCAACCTTGAAAAAGTTGATCAAGAACTTGAAG
GTATAAACATATACGATATTCTGGAACCATGTTATCACGGTCCAAATACAA
TTAAGATGATAACTGACAACACCAAGTTGCCCCTGAGCTTCAGGAAGTTAG
GTGAGACTGAAAGGCCTCTTCCTGTGAGAACAAGAATGTTTGGCCGTGCAT
GGCCTCTGAGAGCTCCAGTAAGAGATGGACTTGTCCCAACTTGGCCCCAGC
TTCTCAATGGCGATAATGTCCCATGCACTAGCGATGAAGTTGCTACAGCAT
GGCTGAACAATGAAGCAGTTCGGCAAGCAATTCATGCTGAATCGGTAAATG
TGGTAGACACTTGGGAGTTGTGCACAGACAGAATTAGGTTTCATCATGATG
CTGGGAGCATGATCAAGTATCACAAGAATCTAACCTCCAAGGGGTATCGAG
CACTTATATTCAGCGGAGATCATGATATGTGTGTTICCATTTACTGGAAGTC
AAGCATGGACAAGATCAGTTGGATATAAGATTGTAGATGAGTGGAGGCCTT
GGTTTGTGAATGACCAGGTTGCTGGATACTTACAGGGTTATGACTATAATC
TCACCTTTCTCACCATCAAGGGCGCTGGACATACTGTCCCAGAGTACAAAC
CACGTGAAGCACTGGAGTTTTATACCCGGTGGTTGGATGGGAAAAATATTT
GAAGTTTATACTGATTGATTACATGTTAAGAGGGAAGAGAATAAGGAATGT
TCATTAGATTGCTTTAGTCTATTCCAATTGCAACTTTAACGAGGTCAGAAT
GAAGCGAATTTGTGTGATGGTCCTCGCACACTCAAAGACACAAGGGGATAT
ATATACTGGCAGAAGAATTGTGTAGGACACGGAAAATGTCCTCTGTTGTAA
ACCGTGCCCATAATAATTTIGTGATACTCTITTCTTCCCTCCAAAGCATGACT
GTCATCCTGCTAGTTGAGTTTAATCTTAATTGAATGATAACTTGCTTGGCT
ACTTACTGCTAGTAGAAACAATCTGAAGATACATTGATATGCTGCATGCTG
AATGAAAA

XM_00232
1204.1

Populus
trichocarpa
predicted
protein, mRNA

"serine
carboxypeptida
se-like 20-
like"

1004

0.79

1959

GACAGCCTTTCCATTGAGGATGAAACATGTACTCTIGATACTTCTCAGAAAA
ATCTTGGAAGATAAGATAAGCCTCTTGTAGCTTTGAACCACCCACTGATAT
ATTCAACCATGCATTCGCGAGTTGAGTTAGAGTATGGTCTTCATCTATTTIG
TTGCATGATTCTCAGTTGTTTCTCTIGCATAGTCTGATCTGTGCATCTTAAG
AAATATTTGGACATTCAATGCATGTAGCTCCATTGTTCCCCCAGCATGGGT
ATGTTTCAGAGCTTCAGTAAAGTCCTCCTCATGCATGAATATAATTCCAGT
AATAAGGCATAAAATATGGTTGTTCCCAATGGCTGCATCTCCTAACCATTC
CTGAAGACTTGAGATTIGTTGTTTCCTTGTTAGCAGGGCTAGCGAGATACAT
AGCGAGCAATTTGACGGCCTGAAGAGGCGTAGCAGCTGAAGCGTCGATCTC
ATTAATCACAAGCTGATAACTGCCTAGGGCAATGTAAGATCTATAGACGAG
AGACTCTCGCTCCACGGCGTCTTCGGAGGAGAGATTAGGGACGTCGCTGTT
GTTGATGGCGGCTTGATATGCACCTAAGTAGAAGTTGTTTCTTAGGCCAAA

AK320920
.1

Solanum
lycopersicum
cDNA, clone:
LEFL1014CCO06,
HTC in leaf
"coatomer
subunit
epsilon-like"
Coatomer
epsilon
subunit

This family

603

6E~—
169
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CAAGGGATCGGGTCCGCCCGCTGCTACTGCTGTTGCGGCCATTTTTGGTTT
GTTACCGGAATTGGAGTGTAGAGAAGATGAATCAGAACTAGATCTGCCGAG
AGAGAGGACAGAAGGGTGGGAGCACGGCTCTTCGTATTTATAATGGTAGGT
AACTGTGAAATTG

represents the

epsilon
subunit of the
coatomer
complex, which

is involved in
the regulation
of

intracellular
protein
trafficking
between the
endoplasmic
reticulum and
the Golgi
complex
1968 | AATTGACTGTCTCCTCCGACGCCCCTCAGTCCTCATCAGCGTCTACTCTAC | XM_00233 Populus 732 0.65 0 0.86
AGCCCCTCTGGAATTTGTGCGTCCATTTCCGATATTCACTTCACTCCACAG 1114.1 trichocarpa
CTAATTTATCTGAAACTAATTACTCAAAATACATATATAGAGAGAGAGTGG predicted
AGAAATGGTGGGGATTATACCCATGGCGTCCTCCATCAGACCTTCGCAGTG protein, mRNA.
TTCCTTTAGGTCCGCTGCCTTCGCCTTGTCTTCCCACAATTCTTGTCGGGC lactoylglutath
ACTCAGTTTGTTGCATCTCGGCAGTGCAGTTCCGCAATCTCTGTCCTTTGG ione lyase,
CCTTAACGGTTCCAAGTTGTTTAGAGGAGGGGAAAACAACATTGCTGTTAC Glyoxalase_TI;
TGCAGCTGGTAATATGGCACAAGCAAGCACAGCTGCTACACAAGAAAATGC Glyoxalase I
CTTGGAGTGGGTTAAAAAGGACAAGAGAAGAATGCTGCATGTTGTTTATCG catalyzes the
TGTTGGGGACTTGGACAGGACAATAAAATTCTATACAGAATGTTTAGGCAT isomerization
GAAGTTGTTGAGGAAACGTGACATTCCTGAGGAGAGATATACAAATGCCTT of the
CCTAGGATATGGCCCGGAAGATTCTCATTTTGTTATTGAACTCACTTACAA hemithioacetal
TTATGGAGTTGACAAGTATGATATCGGAGCTGGTTTTGGTCACTTCGGCAT , formed by a
TGCAGTGGAGGATGTTGCAAAGACTGTAGATCTGATAAAGGCAAAGGGTGG 2-oxoaldehyde
TAAAGTTACAAGGGAACCAGGTCCTGTCAAAGGTGGTAAAACAGTTATTGC and
ATTTATAGAAGATCCTGATGGTTATAAATTTGAACTCTTGGAGAGGGGTCC glutathione,
TACTCCCGAGCCATTGTGCCAAGTAATGCTCCGAGTTGGAGATCTTGAACG to S-D-
TTCTATAAATTTTTATGAGAAGGCTTACGGCATGGATCTTCTTCGCACAAG lactoylglutath
AGATAATCCTGAATACAAGTATACTATAGCAATCATGGGCTATGGACCTGA ione. 4.4.1..5
AGATAAAAATGCGGTGATGGAGTTGACATATAATTATGGAGTTACGGAGTA (R)=S-
TGACAAAGGAAATGCCTATGCACAGATA lactoylglutath
ione <=>
glutathione +
methylglyoxal
1972 | CCTGCCTTAACAATCCCAATTGCATTTATCCAAGAAACAAAGGAGCATCTC XM_00232 Populus 206 0.57 2E— 0.68
TTCAAGTAATGCTGCCCATCAGAGAGAGTGCTATCTTTGAGACGATAATTT 1225.1 trichocarpa 49
CTTCAAAACAGTCATTTCCAATCTTAAAATACTAAGGCAGTATATTGTATA hypothetical

GCAAAAGTTAAGTCCCGACAAAGATGAGGTATAACACTATGATAAACAGTG
ACCAAGTGATGAGGATAATTTATGCTGCACAGGCTGGTCAAACAGAAATTT
TACAGATCAAAATTCAGGGTACTTTCAGCACTTAACTTTGGAATCTTCGAC
TCCTCAGCCAAGTTCACAGCTGCAGATATCTTAAAACTCCCATTTAAGCCA
GAATTCCGAGTCCAATCCATTCCCAAAACCTTATTAGAGCTCTGGTAGGAA
GCCCTAAAAACATCATTCCCATAAAGCCTACGGGAAACAGCAAAATCCCAC
GCATTCTCCCCGAAATCATAACCGGGCTCCACAGTAGTCAACCCCTCGTGA

protein, mRNA
"Plastid Outer
Envelope Porin
of 24 kDa"
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GTATAACTGTACTTCAACTTACAACTACGTTTACCCGCCGAATCAAAACCG
TAACTAGCCGAAACCGTGTTAGCCCAGTCAATCACCAAAGTCCCATCCAAC
GCCGTCACGTTCTCCCCCTTCCAGTGCGTGTACTTCACGTTCAGTGGCCTC
CCCACCACACTCAGGGTATTCATAAATTCAAACCTCACATCTCTICTTGGGG
AAATTGTAGTCGACGACAAAGCCGGCAGGTTTCTCAACGGAGAGAGTGAGG
CCGTTTAAAGAAGGTCCGTTAACGAAGCAGGCGTCGGAGATGGAGGCTTTG
AGTTTAACATCACCGCCGTCTAGGGTGACTGTGCCGACGGCGCTAGTGACG
TCGCTGTCGTAGCGTCCTTTAAGCGAAGCTTTTATCATTTTTTTTITTCCAA
AAAAAATAATGATGGAGAAATTGAAAACTGAGGTGGAGGAGTGGATTTTGT
GGGGTTTTATGGGCGGTGGAGGGAAGAAAGGAGGGAAATGATTTTGCGAGA
AATTAC

1983

GAGTGCTGCAGCAAGTCTGGGTATGATCCTGCTTTIGGGACATTGATTCTGG
ACTTGCTCAAATTGACAAGTACTTCCACAGCACTGATACACCTGTTAAATC
AGGTGCATTGTTAGGAGTTIGGCATCGTGAATTGTGGTGTCAAGAGTGATAG
TGATCCTGCAATGGCCCTTCTAGCTGAATATGTTGATGGAGAGGATCCTTC
TATTAGAATTGGTGCAATAATGGGCCTAGGACTTGCATATGCTGGTTCTCA
GAATGAGGAGATCCGGAGTAAATTAATTCCTATACTTGGAGATGCAAAGGC
ATCCCTTGATGTGATTGCATTTACTGCTATCTCATTGGGCTTGGTATATGT
GGGTTCTTGTAATGAAGATATTGCCCAGACGATCATCCTTGCATTAATGGA
CCGGAGCGAGTCAGAACTAGGTGAACCCCTAGCACGCCTCTTGCCTICTTGG
TCTTGGTTTACTGTACCTTGGGAAGCAGGAAAGGGTGGAGGCTACAGCTGA
GGTTTCAAAGACTTTTAATGAAAAAATCGGGAAGCATTGTGACATGACTCT
GCTTTCTTGTGCCTATGCTGGAACGGGGAATGTGCTTAAGGTCCAACACTT
CCTTGGTCAGTGCGCTCAACATCTTGAGAAGGGTGAGACCTTCCAGGGTCC
AGCTGTACTTGGCATAGCTATGGTAGCAATGGCTGAAGAGCTGGGCCTTGA
AATGGCTATCCGCTCATTGGAGCATCTTTTGCAGTATGGTGAGCAGAATAT
TAGAAAGGCAGTTCCTICTAGCTTTGGGTCTTCTATGCATATCAAATCCAAA
GGTGAATGTCATGGACACTTTAAGCAGACTCAGTCATGATTCTGACACTGA
AGTTGCAATGGCTGCCATCATCTCTTTGGGATTGATAGGTGCTGGAACCAA
CAATGCTAGAATAGCTGGCATGCTTICGGAATTTGTCAAGTTACTACTACAA
AGAAGCCAGCCTTCTCTTCIGTGTGCGAATTGCACAAGGTCTTGTCCATTT
AGGAAAGGGGTTGTTGACACTCTCCCCATATCATTCTGAACGGTTACTGTT
GTCCCCGGTTGCACTGGCCGGACTAGTGACTTTGACACATGCATGTCTTGA
TATGAAAGCTATCATCCTAGGAAAATACCATTACGTC

XM_00251
7812.1

Ricinus
communis 268S
proteasome
regulatory
subunit rpnl,
putative, mRNA

835

comp921_cO0_
seql

TAACTTGAAG
TGGAAGCAAG
ATCAGAAGAG
GGAAGTTTCA
GCTTCTTCCT
CGTTTGCAAA
GAGGTACTCA
TTGGTTGCAG
GGGACTTICTT
TGGATTGCAA
GATCAAAATT
GGAGCAAAAG
TGACCAAGGT
CTTGAACTCC
ATCGAGAATC
CGGAGGATTT
GCATTGCTAG

AACATATCTC
TGAGAAGCAT
GGTTCAGTCG
TTACTGGTGG
CCGTAATAAG
TGACACAGTG
GGAGAAGGTG
GCACCGAGTT
CCCACGGCTT
GCAAAGATCA
TGGAGAATTT
AAGAGGCTCC
AAAGACAATC
AGAGAACCAA
CATTAAGGCT
GATACAGATT
TAAAACATCC

TCTCTCCCTA
GGCTGTGAAT
TTCCGAAGTG
AGACAATCAA
CATGAATAAG
TCAAGGATAA
GAAACAAAGT
ATTGGGTGCT
GCATGGATCA
AGAAAGTCGG
AGTTGAAGAA
GTCTCCGATG
AGAATTTACT
CTCAACTGGA
ATCATAATGG
CATTTTTGGA
AGATGTCATG

TGGTGATTAT
CTGTTTCTAA
TAAGAGAAGA
AGAATCTTIGT
TTGTTGACAA
CTGTTGGGAA
GGCAGAGATA
TATATGGTAT
CCTACATAAC
AAAAGATTTG
GAAATAAAGA
TCGGTGAAGG
CCAGGATTTG
TATGCTTTGG
ACATGATTGC
GTGGGCATTG
AAAAAATTGC

3.35E-10

AF255013

Citr
us

sine
nsis
cinn
amat

hydr
oxyl
ase

CYP7

(C4H
1)
mRNA

comp

98

135
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AAGATGAGTT
ATCGGAGGAT
ATAATAAAAG
TCGTAAGGGC
TGATATTGCT
GCAGTTGGAA
AGTTTCGGCC
GAAAGGACAT
AGAAGGTCTT
CTGAGCTTGC
TGCATTGCCC
GCTGAAGCTC
TTCTACTTGT
GATTTTCCGA
TCGATTTCCC
TGCAATTTGA
TGGCATATTG
ATCTTTGGTA
TATTCCCCA

GAAAGAAGTT
GATTTAAGTA
AAACATTCCG
AGCAACCAAG
GCAGGCACTC
GGGATCCAAC
AGAGAGGTTC
CACTTTGAAC
GCCCCGGTTC
ACTGGCAAAT
GGTGGAGCAA
CTAGTGTCAT
TCCATCTICTT
TTTCTAATAA
TTTAATTAAG
TTTGGTAGAG
CATGTATCAC
CTTTCCCGTT

ACTGGATCCA
AATTGCAATA
ATTCACTCCC
GATGTCAAAG
AAGCCATTGT
GTTGTGGGAA
TTGAACAGTT
TGCTTCCATT
TACATTTGCC
TTGGTGCGCA
GAGCCGAAGA
GGCTCCGTTG
TGTTAAACCT
CGTCATATGT
TTGCTAAAAC
TTTTATGAAC
TACGCTAGCT
GCTTGCTTTA

AATCGTTCAT
CTTGAAAGCA
CGTGCATTTA
TAATGGGCTA
CAATATATGG
AAACCTGAGG
CAATAGATTT
TGGTTCAGGA
TTGGTCATAG
ACTTTAATTT
CTTGGACATT
TTAACTCCTC
GCAAGCTAGC
CTGGATGGTG
CTAGTATATT
GAAGCATTAT
ACAGTTTGTT
GTTCTTCAAT

lete
cds

compl571_cO
_seql

GCCCGATATC AACGCCAGCC CACCCAACCA ATCCCAGACA

ACCAAAATCT
CTGAGCACTA
CTTGCTTGAG
GTAGTTGCCA
TCAAGCTTCC
AAACTGGTTIG
CTCACAGACT
TCAGAATGGG
TGATCTTGCT
TTTGGCTCCC
CCGGTAAAGG
GCATTGGAGG
TTTACCAACA
AGGAAGAGGT
TCCTGAATCC
TTGCAACTGA
TTGATTACAG
TAAGCTTAAG
CAGAGCTTTG
TGAGGCCTTT
GGTTAAGGAG
GTCGAGGAAA
ATAGCAACAG
AGCACAGCAG
TACATTGTTG
CATTGTGGTC
TCACCCACAT
ACTGTGCTTIG
CCCACAAATT
CCTCCGCCTT
ATGAACCTCA

CCACTCTCAT
CCAGTTCCCG
AAGACCCTTT
CCGTTIGTTTC
CCCAGGCCCA
CAGGTCGGTG
ACGCCAAAAA
CCAGCGCAAC
AAAGAAGTICT
GCACGAGAAA
CCAGGATATG
AAGATGAGGA
AGGTTGTTCA
CGCCCGAGTT
TCGACTAATG
TGATGTACAA
GTTTGAGAGT
GCTTTGAATG
ACTATAATTA
CTTGAGGGGT
AGGAGACTGC
GAAAGAAGCT
CCTGAAATGT
AAGGGAGAGA
AAAACATCAA
GATTGAATGG
GTTCAGAGGA
GACCTCGAGT
GCCATACCTT
CGGATGGCAA
ACGATGCCAA

TTGAGTCCAT CCCACACCAA
CCACCCATCA TGGATCTTCT
TGGGCGTCTT TGCAGCCATC

TAAATTACGC GGCAAGAAAT
ATCCCAGTTC CCATCTTCGG
ATGACTTGAA CCACCGTAAC

ATTCGGAGAA ATTTTCCTGC
CTCGTCGTGG TCTCATCCCC
TGCATACTCA GGGCGTGGAG

CGTGGTGTTT GACATTTTCA
GTCTTCACCG TCTACGGCGA
GGATTATGAC TGTCCCCTTC

GCAATATAGA CACGGTTGGG
GTCGAAGATG TTAAGAAAAA
GGATTGTTTT GAGGAGGAGG

TAATATGTAC AGAATTATGT
GAGGATGACC CTTTIGTTTAA
GAGAGAGGAG TAGGCTGGCT

TGGTGATTTC ATTCCCATCT
TACCTGAAGA TCTGTAAGGA
AGCTGTTCAA GGATCATTTIC

CTCGAGCACA AAAAGCATGG
GCCATAGATC ATATTICTTGA
TTAACGAGGA CAATGTCCTT

TGTTGCCGCT ATTGAGACAA
GGCATTGCGG AATTGGTTAA
AGCTACGTGA AGAGATTGAT

GCAAGTCACT GAACCTGACA
CAGGCTGTGA TCAAGGAGAC
TTCCTCTTCT GGTGCCTCAC

GCTCGGTGGT CATGATATTC

7232563
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CTGCTGAGAG CAAGATTCTG GTCAATGCCT GGTGGCTAGC
AAACAACCCA GAAAACTGGA AGAAACCAGA GGAGTTCAGA
CCCGAGAGGT TTTTGGAAGA GGAGTCTAAG GTTGAGGCCA
ATGGCAATGA CTTCCGATAT CTTCCATTTG GTGTTGGCCG
GAGAAGCTGC CCCGGAATTA TCCTTGCATT GCCAATTCTT
GGTATTACTT TGGGACGCTT GGTGCAGAAT TTTGAGCTGC
TGCCTCCTCC AGGGCAATCC AAGATTGATA CCGCGGAAAA
AGGTGGACAA TTCAGTTTGC ACATTTTGAA GCATTCCACC
ATTGTCTTGA AGCCAAGGTC CTTCTAGATG TGATCTTAAT
TATGTGATAA AATTTGGCTT ATTTACAAAT TACTTTTCAG
AGTGTGATTG TGGATCTTTT GATCTGTAGA CATTTATTCA
TAATCTTTGT ATTCGCAAAG AAGATTTTTA CCAATATTTC
TCACTTTCTC
comp2839_c0 ATTCCAGGAG CTGGAAAATG AAGTTATCAA CTACATGGCA 6.11E-07 XM_003631634 PRED 83 XM_0 PRED
_segb AAGCTTTGCC CCGTCAGGCC TGTAGGACCA TTATTCAGAT ICTE 0363 ICTE
ATCCTAAAGA TCCCACCTCA AATGTAAGTG TTGATATTTT D: 1634 D:
GAAAGCCGATGATTGCATAG GGTGGCTTGA CTCGAAGCCA viti viti
CCGTCTTCGG TCGTGTACAT CTCCTTTGGA AGCGTTGTGT s s
CCTTGAAGCA AGAACAAGCG ACTGAGCTCG CACATGGGCT vini vini
ATTGAACG fera fera
cinn cinn
amat amat
e e
beta beta
7D7 7D7
gluc gluc
osyl osyl
tran tran
sfer sfer
ase— ase—
like like
14 4
tran tran
scri scri
pt pt
vari vari
ant ant
2 2
(LOC (LOC
1002 1002
4527 4527
4), 4),
mRNA mRNA
comp3546_c0 CTTCTTTCGA AACATCATCG ATTTAGATAA AGTTCTCAAT 0.019564 XM_002447027 Sorg 100 XM_0 PRED
_seql TTTACATGAA ATGAAGGGGGCATTGTTCAT ATCCTCGTAA hum 0353 ICTE
ATTAACATGA GCTGCACACC AGAACATAAC bico 1907 D:
AGATAAAAACTGTTCGCCCC AGTCTAGTTT TACAAATATA lor Glyc
GTAAATATCA TCCAAGACCA ACAACAACAACACAGACTTC hypo ine
TCTACATCCC AGAGCTTCCG ATACAGTTAA AAGATACAAT thet max
ATAATAGTACTAATAATCAG TGCATAATAT ATTTATGACA ical stri
TCATATCACA CTCTAATCCA TGTTTCCGAGCATCCATCGT prot ctos
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GGTCATTCCT CTGACCATAA TAACATTAAA ACCATAATCT ein, idin
TAAAAATATTTTTAAGAAAA AAAGGGGTAA TTTCTCTTCA mRNA e
GAAAACAGAC TCATAGCAGA CAAACCAACAATTGACCCCA synt
CCAATCTCAT CTCTCTCATA GCATCACCTC AGACTTTCCC hase
TGCCTATGATCTTTCTTTTT TTTCATTTTT TTGCAAATTT -
TCCGGCATAC CCAAAAAAAA AAAAAGAAATCTGAGCAATT like
TTATCCGAAT TGTTCGGAAA TGATACTATC ATCAGACAGA (LOC
TCAGAACACC CATTAGAGGC AAAGAGCTGT GCAGTGAAGA 1007
TCCTCATCGG CATCAACATC CGCCGGCGGT GGCAAGTTGA 8197
GGTCAAACGA AAAC 1),
mRNA
comp8039_cO0 TATCCAATTC TCCACGACCG AGTCAGCGGC TGACTCGTTC 0.014511 XM_002876039 Arab 100 CP0OO Arab
_seqg2 ACCGTGACTC GTTTGATCCA TCCGTCAACA CAACCTGTGT idop 2686 idop
ATATAACTCC AGACTTGGGG TCGTAAGCTA TGTCCTCAGG sis sis
AGCCAACAAT TCTCCAACCC CAATATTCTC CGCCCCTTTA lyra thal
AGCAAGTGAG AGTTGCGTTT CGGCACTACC ATCGGTTICTT ta iana
TCCGAGTCAA CACGTGAACA GGGTAAGGAG CAGGGTCGAA subs chro
GGAGTCGAGT TGGTAGACCA CAACTGCTAG AA p. moso
lyra me
ta 3,
stri comp
ctos lete
idin sequ
e ence
synt
hase
fami
ly
prot
ein,
mRNA
compl4d822_c GTATTCCTTC CGTTGATCAA GCGAAGCCCT CTCCAGAACA 2.85E-31 EU670747 Ophi 84 HM54 Mitr
0_seql CCGATGAAGT TGTGGAATAA TGATCCAACA TAAAGTGCAT orrh 3187 agyn
GATTATGCTC GTGAATTTGC TCAAGATGTT CGTTTTTATA iza a
TGGCTGTGGA AGATCCACAG TTTCCAATAT TCTGCCAAAT japo spec
TCGTTGAACC TTACTCCTAT GGATGTAAGT ATTGGTGCAT nica iosa
TTTCATCAGT GGATGGAACC CAAAAATCTC CAGCTGGTGT stri stri
CCTCTTTATG TTCCCCGGAC CTGGAATTTC CAACAAAATT ctos ctos
TCTGAAGAAT TTGCTTTAGG ACCCTCTAGC CAATACTTGA idin idin
GAATTTTGTT GCCCAAATAT TCAGCAACAA GAACAAAGGT e e
GCTGTCTTTG CTGCCTTCTG TACCACCTGG TACATTTAGT synt synt
CCTTTCATCA AAACGGTCAC TTTCTTAGTT AAGGGATCAT hase hase
ACTTCAGTAA TCTTCCAGTT GTGTCGTTTG TATCCATTAT mRNA (Str
ATCCTGCACA CCTCTGTCAT CGTAGACGCT GCTAACTTCC P )
GTGAAATAAA CAATCCCAGT TCGCTGATCC ACAGTTAAGG comp mRNA
CATAAAGCCA CTTGAAATCA GCTCCGICTG CACCATTGGC lete ’
AACTTGTATT GCAAGCCCTC CATCCGGTCC AACCATGCCA cds comp
AGACCATAAT AGCCATCAAC TATATAAAGC TTCTTTGTAG lete
CATAGTTGAA TCCTAAGTCG TATACCCTCC CACAAATGGG cds
CTTTAGGTGC GGTTCAATCG TGGCATTICTT GCTCTTGCAA
AGTGTCTCAT TCCAGAAAGG AGAGGCATAA GCGTGGTTCA
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AAAAAACAAT GCCTGATCCT CCATA
compl6519_c | TGAGAGGGTA CGTGAGGGCG GAGGAAGACA ACAGAACAGA 4.55E-35 AM851014 Nico 86 FQ38 viti
0_seql ACAGAGAGAA AGCAGAGTAA CTATGAAGGC AATATATAAC tian 3133 s
TGGTTCTTTA GTTCAATTTG TAAATTCCAA CAAAAGGCAT a vini
CAAAACAGAT CCAATCCATA ACTTCCCATC TTTCTCCTCA taba fera
ACTTCACTTA TAAACCTCAA GGTCTTCCCA TCAATATCTT cum clon
CCAAGACCTC CAAAACTTTC CCCTCATCGC TCAGCTTTAT mRNA e
TGCGGTTGCA TGAGCCTGCC CTCCGACTAA AAAATGGTGC for SSOA
AGTTGCTTGA AGCTTAGTGG AAGCTTTAGC AAAGTCTTTC stri BG30
CAAACCAACA ATTAGAAATT ACCCACTTTA AAAGAAGTCC ctos YJol
AGTCTTCGCA TGCAAAGCCA CCCAAAACTC CCCTTTTGAA idin
TTCCTTCTAA TGTTGTCAGG AAATCCTGGC AGCTCAGCAA e
AGATATCATG TTTTCCGGCG TTAGGGCCTC GAAGCCAGAA synt
TCTCACTATT CTACAAGCAG TGGTTTCAGC CACAAGCACA hase
AAAGAGCGGT CTTTACTCAA AGCCACACCA TTAGCAAAAG -
CAAGTCCCCG AAGTAGAACT GTTACTTCTT TGCTGGATTT like
ATCATATTTC ATCAGTCTGC CTGTCTTGTC TTCACTTAAG prot
ACCGCTGATA TAAATTGCCT TCGTTGGAAT ATCGTGCTTG ein
TATCTGAGAA GTAAATCACA TCTTCATGCT CATCAATGTC (T22
CATGTCATTT GTAAAGCGCA AAATAGCACC TTCGACCTCT 1
GTCACTAGTG GAGTTGCTAA ACCTCCCGTT TGCCCTACCA gene
CTTGGAGGCC CAAATAGGCA TCAGCAATAT AGAGATCTCC )
ATTCTTCTGA TCAAATCGAA GTCCCAATGG TCTTCCGCAT
ATATGCTCCA TATGTGGTGC AAATGGATGA ACACATTCCT
TCCTTTGAGT AGAGGTGAAT GCAAAATCAA CCCAACCATG
TTGATGTCCT TGCCACTTGA TAATCCGACC ATCGGCAACT
CCAGTATAGG GACCTTTTCC ACTGGGGTCA AAGGCAAGAC
TTTCTGGCCC AACTGCACCT GGTAGATTAA TTGTTTCAGC
TGTGTGCAGC AAATCTTGGG AGCCTCTTAT TGGAGGCGGT
CTTAGTATAT TGGTTGTGCT GAAAGCCCAG
comp34457_c TAGGGCTTGA CACTTTCAGA TTCTCCCTCT CATGGCCAAG 1.33E-11 AY059473 Davi 100 AJ30 Rauv
0_seql AATTTTGCCC AATGGAAGAA GAACTAGGGG GCCAAACAAT dia 2044 olfi
GAAGAGCAAG GAGTCAATAA GTTGGCCATA GATTTCTATA invo a
ATAACGTCAT TAACTTGCTC CTGGAGAATG GTATAGAGCC lucr serp
TAGTGTGACT CTCTTCCACT GGGATCTTCC TCAAGCCTTG ata enti
GAAACTGAAT ACATGGGATT CTTAAGCGAT AAATCTGTGG rauc na
CGGATTTTGT GGACTA affr mRNA
icin for
e-0- stri
beta ctos
-D- idin
gluc e-0-
osid beta
ase— -D-
like gluc
prot osid

37



ein

ase
mRNA (sgr
’ 1
part gene
ial )
cds

38



ANEXO 6
Otros genes y secuencias genomicas.

>17082[organism=Uncaria tomentosa] putative caffeoyl-CoA O-methyltransferase EC:1.14.13.11, mRNA, partial cds (Desde 82-545 (465aa)
ACTACTTTTCTGTCCAAAGCTCCCTCCCTCAAAATAAAAAAAAAAAGCAACAAATACATAATTCTTTAATCACCAAAAATCATGGCTCAGAATGGAGAAGGAAAGAATGGCCAAGACCTCAGGCACCAAGAAGTTGGC
CATAAAAGCCTTTTGCAAAGTGATGCTCTCTACCAGTATATCTTGGAAACCAGCGTATATCCAAGAGAGCCAGAATGCATGAAAGAGCTCAGAGAATTGACAGCCAAGCATCCATGGAATATTATGACCACCTCTGCT
GATGAAGGGCAGTTCTTGAACATGATCATCAAATTAATCAATGCCAAAAACACCATGGAGATTGGCGTTTACACTGGTTACTCACTCCTGGCTACCGCTCTTGCCCTTCCAGAAGATGGAAAGATATTGGCCATGGAT
ATTAATAGAGAAAATTACGAATTGGGCCTGCCCGTAATCGAAAAGGCTGGTGTTGCCCATAAAATTGACTTCAGAGAAGGCCCTGCTTTGCCGGTGCTTGATCAGTTGATTGAAGATGGCAAGAATCATGGA

>PREDICTED: 2839 [organism=Uncaria tomentosa] putative trans-cinnamate 4-monooxygenase EC:1.14.13.11 mRNA, partial cds

ATTCCAGGAGCTGGAAAATGAAGTTATCAACTACATGGCAAAGCTTTGCCCCGTCAGGCCTGTAGGACCATTATTCAGATATCCTAAAGATCCCACCTCAAATGTAAGTGTTGATATTTTGAAAGCCGATGATTGCAT
AGGGTGGCTTGACTCGAAGCCACCGTCTTCGGTCGTGTACATCTCCTTTGGAAGCGTTGTGTCCTTGAAGCAAGAACAAGCGACTGAGCTCGCACATGGGCTATTGAACG

>PREDICTED: 2217 [organism=Uncaria tomentosa] putative shikimate O-hydroxycinnamoyltransferase EC:2.3.1.133 mRNA, partial cds
GGGGGATAAACATGGGGAACTACGGGTGGAGCGGCGGGAAGCTGCACGGCCGGAATTGGAGCGGCGGCGACGAAGGGCTGCGTCTGCTGGAGGGGAAACGGAGTGGGAAAGTAGGTACCGGTGGAGTATGTGAATTGA
GACGACGCCGTCGAGGACGAAGCAGCAGCCGATGTAGATGACATTAGGGCAAATCGGAAGTTCTTACGACGACGTTTTGACGCAGCAAGAGAACAACAAAAATTTAGGGCTGCTCCAAACCCTCTCAAGTTCTAGGAA
AGATCGATTAAGCGTGGAGAACTTTGCTTACCCTTAAAAGTAAGGCTGCTCCAAAACCAAATTACAGAGGAGAATTGAACATTCAGAACTTCAATTGGGTCTGAAAATTTCTTCGATGTTCACATTAAGGCCCGCATT
CATGCCACGTGGGCCACAGAATAGAGAATACAAGGGCCCAGAAGAACGAGGATTCCAG

>PREDICTED: 18552 [organism=Uncaria tomentosa] putative stilbene synthase [EC:2.3.1.95] mRNA, partial cds
ATTGTAGCGGAAAGCATATTTGTTCATTCCATTAATGCCAAGAATGGAGGGCAAAGGTTAGTCATATTTCTAAGTAAATCATCACATGCTTGAAGTTAAACAATTATTTATCTACTAAGCTTAACCTAAAGACATTTA
TAGCAGGAACATGTGAAAATGGACAAAACAAGAAAAGGAGTTGGTATGCTTCTTTGACAGAAGAAGAAACGAAACAATATTCACTCAGAAATAATGAAGCAAGAAAGAGAAAAAGAGAGGAGCAGAATAACACAAGAG
TTGCAGGGCCACCTGGACATACACTGAATAGAAAAAGTTGGTATGGTTCATTGACAGAAGAAGAAAGGAAGCAATATCTACACCAA

>PREDICTED: 35791 [organism=Uncaria tomentosa] putative p-coumaroyl 3'-hydroxylase CYP98A-C2 [EC:1.14.13.36] mRNA, partial cds

GCATTTGACAACATTACGAGACTTGCATTTGGTAAAAGGTTCGAAAATTCGGAAGGAGTAATGGATGAGCAAGGTAAAGAGTTCAAGGAAATAGTTGCAAACGGCTTAAAGCTTGGTGGATCTCTCGCTATGGCTGAG
CATGTCCCGTGGCTAAGGTGGTTATTTCCACTGGATGAAGCTGCGTTTGCTA AGCATGGCGC TCGTCGTGACTGTCTCAC

>PREDICTED: 3566 [organism=Uncaria tomentosa] putative gquinate O-hydroxycinnamoyltransferase [EC 2.3.1.99] mRNA, partial cds
TAAATGGAAAGAATGGTATTGCATTTTGCACTGATTGTTGATTAGCCATTGGTCTCCAACGGGGTCCAGTAGTACCTTTTGTATAGAAAATGGTACCTTGGCAACTTGAGGGAGGGGATTTTTCTTATTGTAGGAGTG
CTTCCTGATGCTTGGCATGTCAAGTTGCTGAATTGGCACTTGACCCCTCAAGGACTTGCCCCACAAGTTGATGAATTGTGAGGCTGAAAATGCATCTCCAAGAATATGAGCCCAGCTTAACCCTATTGATATTCCTCC

ACATTTGAACCAGGTGAACTGAACAGTAAGCACACATCGAAATCACATCTTCATCAGTTACTAATTGACAAAACTAGGATTACCGGGAGATCCCAACAATTCTAAAACTGAAATGAGAGATCTCCAAATAATGACAAA
GTTTAGGGGCCAG

>7[organism=Uncaria tomentosa] putative chloroplast sequence
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GGGAGGGCAGAGCTTTTGGTTTTTTCATGTTGTCAAAGAGTTGAACAATGAAAATAGATGGCGAGTGCCTGATCGAATTGATCAGGTCATGTAGGAACAAGGTTCAAGTCTACCGGTCTGTTAGGATGCCTCAGCTGC
ATACATCACTGCACTTCCACTTGACACCTATCGTAATGATAAACGGCTCGTCTCGCCGTGACCTTICTCTTGAATTCTCAAAACTTCTGTCGCTCCATCCCCGCAGGGGCAGAGAACCCGTCGCTGTCTCGGCTGTGCT
ACCGGAGGCTCTGGGGAAGTCGGAATAGGAGAGCACTCATCTTGGGGTGGGCTTACTACTTAGATGCTTTCAGCAGTTATCCGCTCCGCACTTGGCTACCCAGCGTTTACCGTGGGCACGATAACTGGTACACCAGAG
GTGCGTCCTTCCCGGTCCTCTCGTACTAGGGAAAGGTCCTCTCAATGCTCTAACGCCCACACCGGATATGGACCGAACTGTCTCACGACGTTCTGAACCCAGCTCACGTACCGCTTTAATGGGCGAACAGCCCAACCC
TTGGAACATACTACAGCCCCAGGTGGCGAAGAGCCGACATCGAGGTGCCAAACCTTCCCGTCGATGTGAGCTCTTGGGGAAGATCAGCCTGTTATCCCTAGAGTAACTTTTATCCGTTGAGCGACGGCCCTTCCACTC
GGCACCGTCGGATCACTAAGGCCGACTTTCGTCCCTGCTCGACGGGTGGGTCTTGCAGTCAAGCTCCCTTCTGCCTTTGCACTCGAGGGCCAATCTCCGTCCGGCCCGAGGAAACCTTTGCACGCCTCCGTTACCTTT
TGGGAGGCCTACGCCCCATAGAAACTGTCTACCTGAGACTGTCCCTTGGCCCGTAGGTCCTGACACAAGGTTAGAATTCTAGCTCTTCCAGAGTGGTATCTCACTGATGGCTCGGGCCCCCCCGGAAGGAGGCCTTCT
TCGCCTTCCACCTAAGCTGCGCAGGAAAGGCCCAAAGCCAATCCCAGGGAACAGTGAAGCTTCATAGGGTCTTTCTGTCCAGGTGCAGGTAGTCCGCATCTTCACAGACATGTCTATTTCACCGAGCCTCTCTCCGAG
ACAGTGCCCAGATCGTTACGCCTTTCGTGCGGGTCGGAACTTACCCGACAAGGAATTTCGCTACCTTAGGACCGTTATTGTTACGGCCGCCGTTCACCGGGGCTTCGGTCGCCGGCTCCCCTGTCATCAGGTCACCAA
CTTCCTTGACCTTCCGGCACTGGGCAGGCGTCAGCCCCCATACATGGTCTTACGACTTTGCGGAGACCTGTGTTTTTGGTAAACAGTCGCCCGGGCCTGGTCACTGCGACCCCCTTTGTGAGGAGGCACCCCTTCTCC
CGAAGTTACGGGGCTATTTTGCCGAGTTCCTTAGAGAGAGTTGTCTCGCGCCCCTAGGTATTCTCTACCTACCCACCTGTGTCGGTTTCGGGTACAGGTACCTTTTTGTTTACAGTCCTTCGAGCTTTTCCTGGGAGT
ATGGCATGGGTTACTTCAGCGCCGTAGCGCCTGGTACTCGAACATTGGCTCGAGGCATTTTCTCTACCCCTTCTTACCCTGAAAAAACAAGGGCACCTTACGTTCTTGAACCGATAACCATCTTTCGGCTAACCTAGC
CTCCTCCGTCCCTCGGGACCGACAAAGGGTAGTACAGGAATATTCACCTGTTGTCCATCGACTACGCCTTTCGGCCTGATCTTAGGCCCTGACTCACCCTCCGTGGACGAACCTTGCGGAGGAACCCTTAGGTTTTCG
GGGCATTGGATTCTCACCAATGTTTGCGTTACTCAAGCCGACATTCTCGCTTCCGCTTCGTCCACCACTGCTCGCGCGGAGGCTTCTCTCTAAGGCGGAACGCTCCCCTACCGATGTATTTTTACATCCCACAGCTTC
GGCAGATCGCTTAGCCCCGTTCATCTTCGGCGCAAGAGCGCTCGATCAGTGAGCTATTACGCACTCTTTCAAGGGTGGCTGCTTCTAGGCAAACCTCCTGGCTGTCTCTGCACCCCTACCTCCTTTATCACTGAGCGG
TCATTTAGGGGCCTTAGCTGGTGATCCGGGCTGTTTCCCTCTCGACGATGAAGCTTATCCCCCATCGTCTCACTGGCCGACCTTGACCCCTGTTATTTTGAGGTCATATCTAGTATTCAGAGTTTGCCTCGATTTGGT
ACCGCTCTCGCGGCCCGCACCGAAACAGTGCTTTACCCCCAGATGTCCAGTCAACTGCTGCGCCTCAACGCATTTCGGGGAGAACCAGCTAGCTCTGGGTTCGAGTGGCATTTCACCCCTAACCACAACTCATCCGCT
GATTCTTCAACATCAGTCGGTTCGGACCTCCACTTAGTTTCACCCAAGCTTCATCCTGGTCATGGATAGATCACCCAGGTTCGGGTCCATAAGCAGTGACAATTGCCCTATGAAGACTCGCTTTCGCTACGGCTCCGG
TGGGTTCCCTTAACCAAGCCACTGCCTATGAGTCGCCGGCTCATTCTTCAACAGGCACGCGGTCAGAGCCCTGGGCTCCTCCCACTGCTTGGGAGCTTACGGTTTCATGTTCTATTTCACTCCCCGATGGGGGTTCTT
TTCACCCTTCCCTCACGGTACTACTTCGCTATCGGTCACCCAGGAGTATTTAGCCTTGCAAGGTGGTCCTTGCTGATTCACACGGGATTCCACGTGCCCCATGCTACTCGGGTCAGAGCGTAAGCTAGTGATGCTTTC
GGCTACTGGACTTTCGCCATCTAGGGTGCAGCATTCGGGCTGCTTCGCCTAGCAGCACGACGCTTGTATTGCTCTCCCACAACCCCGTTTTCACGGTTTAGGCTGCTCCCATTTCGCTCGCCGCTACTACGGGAATCG
CTTTTGCTTTCTTTTCCTCTGGCTACTAAGATGTTTCAGTTCGCCAGGTTGTCTCTTGCCTGCCCATGGATTCAGCAGCAGTTCGAAGGGTTGCCCTATTCGGGAATCTCCGGATCTATGCTTATTTTCAACTCCCCG
AAGCATTTCGTCGATTACTACGCCCTTCCTCGTCTCTGGGTGCCTAGGTATCCACCGTAAGCCTTTCCTCGTTTGAACCTCGCCCCTCACTTTTATTTTAAGGCTATGCCATCCTAAGGTGCTGCTAAATGGATGGAT
CTTATCAACGTCCATGAATGATAAATCATAGATCGAACCGCCGAATCGGAAAAATTGGGTGCTATCATATAGCTTTGTATCGGCTAAATTCACGAGTTGGAGATAAGCGGACTCGAACCGCTGACATCCGCCGCAGGG
TAAACCACCGCCTCTCAGGTCCCCCGACTGATTTTACCATAGAGGCCAACGATAGACAATAACTCCCCCCCGAACACAGCTTACAACTTTCATCGTACTGTGCTCTCCAAAGAGCAACTCTTCTCAAAATCTCATGCT
GAGTTGGAATCCCATGCTAACTAAGGATTCTTGTGGTTCCGGAGGATCCAGCTACAGGAGAACCAGGAACGGAGAGCTTTCCCCCCTTTTCCGCCCGACTCTTTGGTCGGTCTTAAGAACGCTGGTTTTAAGAATGAG
TGATTGCCCTTCTCCGACCCTTACTGCCCAACCTGAGAGCGGACAGCTAATGCGTTCCACTTATTGAACAGGGTTCTATGGTCGGTCCATGACCCCTGGATGCCGAAGGCGTCCTTGGGGCGATCTCGTAGTTCCTAC
GGGGTGGAGATGATGGGGTCGGTCCATGGATTTTCCTTCCTTTTCTTTTGCCGCATTTCGATCAAAGGGTTGAAGGGAGATAGTGCATCAAGCTGTTCGCAAGGGCCAACTTGATCCTTCTTCCCCAGGGATCTCAGA
TGAGGGAACCCTGGGAGAGCCGCCGACTCCAACTACCATCCATGTACGATCCATACTAGATCTGACCAACTGCCCATCCTACCTCCTCTACGTTCTTGACAGCCTATCTTTGTCTCAGTAGAGTCTTTCAGTGGCATG
TTTCGGTCCTCTTCCCCATTACTTAGAAAAAGTGAGCCACCGGTTCAGGTACAAGATACTATCATTACCGCCTGGACAATTAGACATCCAACCCGTAATCGCAACGACCCAATTGCAAGAGCGGCGCTCTACCAACTG
AGCTATATCCCCCGAGCCGAGTGGAGCATGCATGAAGTAGTCAGATGCTTCTTCTATTICTTTTCCCTGGCGCAGCTGGGCCATCCTGGACTTGAACCAGAGACCTCGCCCGTGAAGTAAATCATCGCACCTACGGTCC
AACCAATTGGGAGAGAATCAATAGATTCCTTTTCGGGAGCGATTCATCCTTCCCGAACGCAGCATACAACTCTCCGTTGTACTGCGCTCTCCAAGTGTGCTTGTTCCCCCTTCTTCCTTACCCTGGCAAGTCTTTGTA
AAATAACTCCGATGAGAAAAAAAAGAAGGCCTTAAGAGACCCCCCTGGCCCAACCCTAGACACTCTAAGATCCTTTTTCAAACCTGCTCCCATTTCGAGTCAAGAGATAGATAAATAGACACATCCCATTGCACTGAT
CGGGGGCGTTCGTAGTGACTGAGGGGGTCGAAGACCAAGAAGTGAGTTATTTATACCAAGCATTCTTCTTACGGCTAGATCCAATCTCTCGGTCCCTGCGGAAAGGAAAAAGAATTTCACGCTCTTCCTTTCGGGAAG
GGAGGATTAGGGAAATCCTATTGATTGCAGCTTTCTCCAGACCTCCGGGAAAAGCATGAAAAAAAACGGCTCGAATGATACGATCCCTCCGTCACCCCAGAATGAAAGGGGTGATCTCGTAGTTCTTGGTCTGTGAAG
ATGCGTTGTTAGGTGCTCCATTTTTCCCATTGAGGCCGAACCTAAACCTGTGCTCGAGAGATAGCTGTCCATACACTGATAAGGGATGTATGGATTCTCGAGAAGAGAGGAGCCGCGGTGGTCCCCCCCGGACCGLCCC
GGATCCCACGAGTGAATCGAAAGTTGGATCTACATTGGATCTCACCCGAATCGCCCCATCTATCCTCCTGAGGAGAAGTTTGGTTTCAAACCCCGGTTCGAACAGGAGGAGTACGCCATGCTAATGTGCCTTGGATGA
TCCACATCTCAGGGTCAGGCGCCGATGAGCACATTGAACTATCCATGTGGCTGAGAGCCCTCACAGCCCAGGCACAACGACGCAATTATCAGGGGCGCGCTCTACCACTGAGCTAATGGCCCGTCGTGCGAGCCTCCC
ACTGGGGCCCGCTATGCCAAAAGCGAGAGAAACCCCATCCCTCTICTTTCCTTTTTTCGCCCCCATGTCGCCACACGGGGGGGGGACACGGGGACGTAAAAAAGGGGATCCTATCAACTTGTTCCGACCTAGGATAATA
AGCTCATGGGCTTGGTCTTACTTCACCGTCGAGAAAGGAAAGAAGACTTCCATCTCCAAGTTTAACTCAGACGTAGCTCCCTTCTTTTTGGGTGTGAAGCGGTGTCAAACCAAAATACCCAACAAGCATTAGCTCTCC
CTGAAAAGGAGGTGATCCAGCCGCACCTTCCAGTACGGCTACCTTGTTACGACTTCACTCCAGTCACTAGCCCTGCCTTCGGCATCCCCCTCCTTGCGGTTAAGGTAACGACTTCGGGCATGGCCAGCTCCCATAGTG
TGACGGGCGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACGGATTCACCGCCGTATGGCTGACCGGCGATTACTAGCGATTCCGGCTTCATGCAGGCGAGTTGCAGCCTACAATCCGAACTGAGGACGGGTTTTTGGGGTTAGCTCAC
CCTCGCGGGATCGCGACCCTTTGTCCCGGCCATTGTAGCACGTGTGTCGCCCAGGGCATAAGGGGCATGATGACTTGACGTCATCCTCACCTTCCTCCGGCTTATCACCGGCAGTCTGTTCAGGGTTCCAAACTCAAC
GATGGCAACTAAACACGAGGGTTGCGCTCGTTGCGGGACTTAACCCAACACCTTACGGCACGAGCTGACGACAGCCATGCACCACCTGTGTCCGCGTTCCCGAAGGCACCCCTCTCTTTCAAGAGGGTTCGCGGCATG
TCAAGCCCTGGTAAGGTTCTTCGCTTTGCATCGAATTAAACCACATGCTCCACCGCTTGTGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCATTCTTGCGAACGTACTCCCCAGGCGGGATACTTAACGCGTTAGCTACA
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GCACTGCACGGGTCGATACGCACAGCGCCTAGTATCCATCGTTTACGGCTAGGACTACTGGGGTATCTAATCCCATTCGCTCCCCTAGCTTTCGTCTCTCAGTGTCAGTGTCGGCCCAGCAGAGTGCTTTCGCCGTTG
GTGTTCTTTCCGATCTCTACGCATTTCACCGCTCCACCGGAAATTCCCTCTGCCCCTACCGTACTCCAGCTTGGTAGTTTCCACCGCCTGTCCGGGGTTGAGCCCTGGGATTTGACGGCGGACTTAAAAAGCCACCTA
CAGACGCTTTACGCCCAATCATTCCGGATAACGCTTGCATCCTCTGTCTTACCGCGGCTGCTGGCACAGAGTTAGCCGATGCTTATTCCCCAGATACCGTCATTGCTTCTTCTCCGGGAAAAGAAGTTCACGACCCGT
GGGCCTTCTACCTCCACGCGGCATTGCTCCGTCAGGCTTTCGCCCATTGCGGAAAATTCCCCACTGCTGCCTCCCGTAGGAGTCTGGGCCGTGTCTCAGTCCCAGTGTGGCTGATCATCCTCTCGGACCAGCTACTGA
TCATCGCCTTGGTAAGCTATTGCCTCACCAACTAGCTAATCAGACGCGAGCCCCTCCTCGGGCGGATTCCTCCTTTTGCTCCTCAGCCTACGGGGTATTAGCAGCCGTTTCCAGCTGTTGTTCCCCTCCCAAGGGCAG
GTTCTTACGCGTTACTCACCCGTCCGCCACTGGAAACACCACTTCCCGTCCGACTTGCATGTGTTAAGCATGCCGCCAGCGTTCATCCTGAGCCAGGATCGAACTCTCCATGAGATTCATAGTTGCATTACTTATAGC
TTCCTTGTTCGTAGACAAAGCGGATTCGGAATTTTCTTTCATTCCAAGGCATAACTTGTATCCATGCGCTTCATATTCGCCCG

>2779 [organism=Uncaria tomentosa] putative chloroplast sequence

GAGCGCCTCATGGCTATGTCATAATAGATCCGAACACTTGCCCCGGATCGACTTCCAGATCATAATTGCTCTAGTGAATAACTAGATAGATGTAAGATCAAAAATAGAAGAGAAATAAACTAATTAGTGAAATATTTT
TCACTAATTATTTGACTGTTGGCGGGTTTCTTTGTATGTGTTGTCCGGAAAGAGGAGGACTCAATGATTATTCGTTCGCCGGAACCAGAAGTAAAAATTTTGGTAGATAGGGATCCCGTAAAAACTTCTTTCGAGGAA
TGGGCTAAACCAGGTCATTTCTCAAGAACAATAGCTAAAGGACCTGATACTACCACTTGGATCTGGAATCTCCATGCTGATGCTCACGATTTCGATAGCCATACTAGTGATTTGGAGGAGATTTCCCGAAAAGTGTTT
AGTGCCCATTTCGGCCAACTCTCCATCATCTTTCTTTGGCTGAGCGGCATGTATTTCCACGGTGCTCGTTTTTCCAATTATGAAGCGTGGCTAAGTGATCCAACTCACATTGGTCCTAGTGCCCAGGTGGTTTGGCCA
ATAGTGGGCCAAGAAATATTGAATGGTGATGTGGGCGGAGGTTTCCGAGGAATACAAATAACCTCTGGTTTTTTTCAGATTTGGAGAGCATCTGGAATAACTAGTGAATTACAACTCTATTGTACCGCAATTGGTGCA
TTGATCTTCGCAGCGTTAATGCTTTTTGCTGGTTGGTTTCATTATCATAAAGCAGCTCCAAAATTGGCTTGGTTTCAAGATGTAGAATCTATGTTGAATCACCATTTAGCGGGGCTACTAGGACTTGGGTCTCTCTCT
TGGGCGGGACATCAAGTACATGTATCTTTACCGATTAACCAATTTCTAAACGCTGGAGTAGATCCTAAAGAGATACCACTTCCTCATGAATTTATCTTGAATCGGGATCTTTTGGCTCAACTTTATCCCAGTTTTGCC
GAGGGAGCAACCCCATTTTTCACCTTGAATTGGTCAAAATATGCGGAATTTCTTACTTTTCGTGGAGGATTAGATCCAGTAACTGGGGGTCTGTGGCTGACCGATATTGCACACCATCATTTAGCTATTGCAATTCTT
TTCCTGATAGCAGGTCACATGTATAGGACCAACTGGGGTATTGGTCATAGCCTGAAAGATATTTTAGAAGCTCACAAAGGTCCATTTACAGGCCAGGGCCATAAAGGACTATATGAGATCCTAACAACGTCATGGCAT
GCTCAATTATCTCTTAACCTAGCTATGTTAGGATCTTTAACCATTGTTGTAGCTCACCATATGTATTCCATGCCCCCTTATCCATATCTAGCTACTGACTATGGTACACAACTGTCGTTGTTCACACATCACATGTGG
ATTGGTGGATTTCTCATAGTCGGTGCTGCTGCGCATGCAGCCATTTTTATGGTAAGAGACTATGATCCAACTACTCGATACAATGATCTATTAGATCGTGTCCTTAGACATCGTGATGCAATCATATCACATCTCAAC
TGGGCATGTATATTTCTAGGCTTTCATAGTTTTGGTTTGTATATTCACAACGATACCATGAGCGCTTTAGGGCGCCCTCAAGATATGTTTTCAGATACCGCTATCCAATTACAACCCGTTTTTGCTCAATGGATACAA
AACACCCACGCTTTAGCACCTGGTGCAACGGCTCCTGGTGCAACAGCAAGCACCAGTTTAACTTGGGGAGGTGGTGATTTAGTAGCGGTGGGTGGCAAAGTGGCTTTGTTACCTATTCCATTAGGAACCGCAGATTTT
TTGGTCCATCACATTCATGCATTTACGATTCATGTGACGGTATTGATACTCCTGAAAGGTGTTCTATTTGCTCGTAGCTCCCGTTTGATACCGGATAAAGCAAATCTTGGTTTTCGTTTTCCTTGTGATGGACCTGGA
AGAGGAGGTACATGTCAAGTATCGGCTTGGGATCATGTCTTCTTAGGACTATTCTGGATGTACAATGCAATTTCGGTAGTAATATTCCATTTCAGTTGGAAAATGCAGTCAGATGTTTGGGGCAGTATAAGTGATCAA
GGGGTAGTAACTCATATCACGGGAGGAAACTTTGCGCAGAGTTCTATTACTATTAATGGATGGCTACGCGATTTCTTATGGGCGCAGGCATCCCAGGTAATTCAGTCTTACGGGTCGTCATTATCTGCATATGGCCTT
TTTTTCTTAGGTGCTCATTTTGTATGGGCTTTTAGTTTAATGTTTCTATTCAGTGGACGTGGTTATTGGCAAGAACTTATTGAATCCATCGTTTGGGCTCATAATAAATTAAAAGTTGCTCCTGCTACTCAGCCGAGA
GCCTTGAGCATTGTACAAGGACGTGCTGTAGGAGTAACCCATTACCTTCTGGGTGGAATTGCCACAACATGGGCATTCTTCTTAGCAAGAATTATTGCAGTAGGATAATGGCTAGGAGGATTTGAAAGGCATTATGGC
ATTAAGATTTCCAAGGTTTAGCCAAGGCTTAGCTCAGGACCCCACTACTCGTCGTATTTGGTTTGGTATTGCTACCGCACATGACTTCGAGAGTCATGATGATATTACTGAGGAACGTCTTTATCAGAATATTTTTGC
TTCTCACTTCGGTCAATTAGCAATAATTTTTCTGTGGACTTCCGGAAATCTGTTTCATGTAGCTTGGCAAGGAAATTTTGAGTCATGGGTACAGGACCCTTTACACGTAAGACCTATTGCTCATGCAATTTGGGATCC
TCATTTTGGTCAACCGGCTGTGGAAGCTTTTACTCGAGGGGGTGCTCTTGGCCCAGTGAATATCGCCTATTCTGGTGTTTATCAGTGGTGGTATACAATCGGTTTACGCACGAATGAAGACCTTTATACTGGAGCTCT
TTTTCTATTATTTICTTTCTGCCATATTCTTAATAGCAGGTTGGTTACACCTACAACCGAAATGGAAACCGAGCGTTTCGTGGTTCAAAAATGCCGAATCTCGTCTGAATCACCATTTGTCAGGACTCTTCGGCGTAAG
TTCCTTGGCTTGGACAGGGCATTTAGTCCATGTCGCTATTCCTGGATCCAGAGGGGAATACGTTCGATGGAATAATTTCTTAGATGTATTACCGCATCCCCAAGGGTTAGGTCCACTTTTTACAGGTCAGTGGAATCT
TTATGCTCAAAACCCCGATTCAGGCAGTCATTTATTTGGAACCTCCCAAGGAGCAGGAACTGCCATTCTAACTCTTCTCGGGGGATTTCATCCACAAACGCAAAGTTTATGGCTGACTGATATTGCCCATCATCATTT
AGCTATTGCATTTATTTTTCTCGTTGCTGGTCATATGTATAGAACTAATTTCGGGATTGGGCACAGTATGAAAGATCTTTTAGATGCACATATTCCTCCGGGGGGACGGTTGGGACGTGGCCATAAGGGTCTTTATGA
TACAATTAATAATTCGCTTCATTTTCAATTAGGCCTTGCTCTAGCTTCTTTAGGGGTTATTACTTCCTTGGTAGCTCAACACATGTACTCTTTACCTGCTTATGCATTCATAGCACAAGACTTTACTACTCAAGCTGC
ATTATATACTCATCACCAATATATTGCGGGATTCATCATGACAGGAGCTTTTGCTCATGGAGCTATATTTTTCATTAGAGATTACAATCCAGAGCAAAATGAAGATAATGTATTGGCAAGAATGTTAGACCATAAAGA
AGCTATTATATCTCATTTAAGTTGGGCCAGCCTCTTTCTGGGATTCCATACTTTGGGACTTTATGTTCATAATGATGTCATGCTTGCCTTTGGCACTCCGGAGAAGCAAATCTTGATCGAACCTATATTTGCTCAATG
GATACAATCGGCTCATGGTAAAACTTCATATGGGTTCGATGTACTTTTATCGTCAACGAGCGGACCGGCATTCAATGCGGGTCGAAGCATCTGGTTGCCCGGTTGGTTAAATGCTGTTAATGAAAATAGTAATTCATT
ATTCTTAACAATAGGTCCTGGAGACTTTTTGGTTCATCATGCTATTGCTCTAGGTTTACATACAACTACATTGATTCTAGTAAAAGGTGCTTTAGATGCACGCGGGTCCAAGTTAATGCCAGATAAAAAGGATTTCGG
TTATAGTTTTCCGTGCGACGGCCCGGGACGAGGTGGTACTTGCGATATTTCGGCATGGGACGCATTTTATTTAGCAGTTTTTTGGATGTTAAATACTATTGGATGGGTTACTTTTTATTGGCATTGGAAGCACATCAC
ATTATGGCAGGGGAACGTTTCACAATTTAATGAATCTTCCACCTATTTGATGGGCTGGTTAAGAGATTATTTATGGTTAAACTCTTCACAACTTATTAATGGATATAACCCTTTTGGTATGAATAGTTTATCGGTICTG
GGCATGGATGTTCTTATTTGGACATCTTGTTTGGGCTACTGGATTTATGTTCTTAATTTCCTGGCGTGGGTATTGGCAGGAATTGATTGAAACTTTAGCCTGGGCTCATGAACGTACACCTTTAGCTAATTTGATTCG
CTGGAGAGATAAACCAGTGGCCCTTTCCATTGTGCAAGCAAGATTGGTTGGATTAGCCCACTTTTCTGTAGGTTATATATTTACTTATGCGGCTTTTTTAATTGCCTCTACGTCGGGCAAATTTGGTTAATTTTTTAA
TTCATTTTTGAATGTGTTGTATCTGTGAAAAGATCATTTCTTGCGGTGGAGAGGGGCCCACCTTCTTATATTTCTACATCTAGGATTCGACTTGTATCATGGATACTAATAGGAACTGAACCATTATGGCAAGGAAAG
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GTTTGATTCAGCGGGAGAAGAAGAGGCAAAAGTTGGAACAGAAATATCATTTGATTCGTCGATCCTTAAAAAAAGAAATAAGCAAAGTTCAGTCGTTGAATGACAAATGGAAAATTTATAGAAAGTTACAATCCCTAC
CGCGGAATAGTGCGCCTACACGCCTGCATCGACGTTGTTTTGCGACCGGAAGACCGAGAGCTAATTATCGAGACTTTGGACTATCCGGACATATACTTCGTGAAATGGTTCATGCATGTTTGTTGCCAGGAGCAACAA
GATCAAGTTGGTAATGATTAACTCTTGATTTCTATTCTATGATCACCGATCATAGGGGTCCCCTTTACCATTCTGTA

>0[organism=Uncaria tomentosa] putative 26S ribosomal RNA gene

GCGGGTTGAATCCTTTGCAGACGAATCGGAGCGACAAAGGGCTGAATCTCAGAGGATCGTGGCAGCAAGGCCACTCTGCCCCTTACAATACCCCGTCGCGTATTTAAGTCGTCTGCAAAGGATTCAACCCGCCGCTCG
GTGGTAATTGTACTTCAAGGCGGCCAACACGGCTCTTCTGCCGTGAGGGCTTGGCCAACGACACGTGCCCTTGGGGGCCAGGGGCCCCTACTGCGGGTCGGCAAACGGGCGGCGGGCGCATGCGTCGCTTCTAGCCCG
GATTCTGACTTAGAGGCGTTCAGTCATAATCCAGCGCACGGTAGCTTCGCGCCACTGGCTTTTCAACCAAGCGCGATGACCAATTGTGCGAATCAACGGTTCCTCTCGTACTAGGTTGAATTACTATTGCGACACTGT
CATCAGTAGGGTAAAACTAACCTGTCTCACGACGGTCTAAACCCAGCTCACGTTCCCTATTGGTGGGTGAACAATCCAACACTTGGTGAATTCTGCTTCACAATGATAGGAAGAGCCGACATCGAAGGATCAAAAAGC
AACGTCGCTATGAACGCTTGGCTGCCACAAGCCAGTTATCCCTGTGGTAACTTTTCTGACACCTCTAGCTTCAAATTCCGAAGGTCTAAAGGATCGTTAGGCCACGCTTTCACGGTTCGTATTCGTACTGGAAATCAG
AATCAAACGAGCTTTTACCCTTCTGTTCCACACGAGATTTCTGTTCTCGTTGAGCTCATCTTAGGACACCTGCGTTATCTTTTAACAGATGTGCCGCCCCAGCCAAACTCCCCACCTGACAATGTCTTCCGCCCGGAT
CGGCCCGCCGAGGCGAGCCTTGGGTCCAAAAGAAGGGGCAGAGCCCCGCCTCCGATTCACGGAATAAGTAAAATAACGTTAAAAGTAGTGGTATTTCACTTTCGCCTTTCGGCTCCCACTTATCCTACACCTCTCAAG
TCATTTCACAAAGTCGGACTAGAGTCAAGCTCAACAGGGTCTTCTTTCCCCGCTGATTCTGCCAAGCCCGTTCCCTTGGCTGTGGTTTCGCTGGATAGTAGACAGGGACAGTGGGAATCTCGTTAATCCATTCATGCG
CGTCACTAATTAGATGACGAGGCATTTGGCTACCTTAAGAGAGTCATAGTTACTCCCGCCGTTTACCCGCGCTTGGTTGAATTTCTTCACTTTGACATTCAGAGCACTGGGCAGAAATCACATTGCGTTAGCATCCGC
AGGGACCATCGCAATGCTTTGTTTTAATTAAACAGTCGGATTCCCCTTGTCCGTACCAGTTCTGAGTCGACTGTTCGACGCCCGGGGAAGGCCCCCGAGGGAGCCGTTCCCAGTCCGTCCCCCGGCCGGCACGLGGCG
ACCCGCTCTCGCCGCGGGAGCAGCTCGAGCAGTCCGCCGACAGCCGACGGGTTCGGGACTGGGACCCCCGTGCCCAGCCCTCAGAGCCAATCCTTTTCCCGAGGTTACGGATCCATTTTGCCGACTTCCCTTGCCTAC
ATTGTTCCATCGACCAGAGGCTGTTCACCTTGGAGACCTGATGCGGTTATGAGTACGACCGGGCGTGGACGGCACTCGGTCCTCCGGATTTTCAAGGGCCGCCGGGGGCGCACCGGACACCACGCGACGTGCGGTGCT
CTTCCAGCCGCTGGACCCTACCTCCGGCTGAGCCGTTTCCAGGGTGGGCAGGCTGTTAAACAGAAAAGATAACTCTTCCCGAGGCCCCCGCCGACGTCTCCGGACTCCCTAACGTTGCCGTCAGCCGCCACGTCCCGG
TTCAGGAATTTTAACCCGATTCCCTTTCGGTGCACGCGCGAAACGCGCTATCTGTCGGGCTTCCCCCGACCCTTAGGATCGACTAACCCATGTGCAAGTGCCGTTCACATGGAACCTTTCCCCTCTTCGGCCTTCAAA
GTTCTCATTTGAATATTTGCTACTACCACCAAGATCTGCACCGACGGCCGCTCCGCCCGGGCTCGCGCCCCAGGTTTTGCAGCGACCGCCGCGCCCTCCTACTCATCGGGGCCTGGCACTTGCCCCGACGGCCGGGTA
TAGGTCGCGCGCTTGAGCGCCATCCATTTTCGGGGCTAGTTGATTCGGCAGGTGAGTTGTTACACACTCCTTAGCGGATTTCGACTTCCATGACCACCGTCCTGCTGTCTTAATCGACCAACACCCTTTGTGGTGTCT
AGGTTAGCGCGCAGTTGGGCACCGTAACCCGGCTTCCGGTTCATCCCGCATCGCCAGTTCTGCTTACCAAAAATGGCCCACTTGGAGCTCTTGATTCCGTGGCGCGGCTCAACGAAGCAGCCACGCCGTCCTACCTAT
TTAAAGTTTGAGAATAGGTCGAGGGCGTTGCGCCCCCGATGCCTCTAATCATTGGCTTTACCCGATAGAACTCGCACGCGAGCTCCAGCTATCCTGAGGGAAACTTCGGAGGGAACCAGCTACTAGACGGTTCGATTA
GTCTTTCGCCCCTATACCCAAGTCAGACGAACGATTTGCACGTCAGTATCGCTGCGGGCCTCCACCAGAGTTTCCTCTGGCTTCGCCCCGCTCAGGCATAGTTCACCATCTTTCGGGTCCCGACAGGTATGCTCACAC
TCGAACCCTTCTCAGAAGATCAAGGTCGGTCGGCGGTGCACCCCGCGAGGGGGATCCCGCCAATCAGCTTCCTTGCGCCTTACGGGTTTACTCACCCGTTGACTCGCACACATGTCAGACTCCTTGGTCCGTGTTACA
AGACGGGCCGAATGGGGAGCCCGCTGGCCAGCACCGGGAGCGCGCAGATGCCGAGGCACGCCGAAGGCGCGCGCTGCCCCGCCACGATCGAGGCGACGGCGTCTCCACGGGCATATCCACAACCCGGGCTTTGGCCGL
CGCCCCAATCCGCGCTGGTCCACGCCCCGAGCCGATCGGCGGACCGGCTGACGCCGTTCCACATACGACCGGGGCGCATCGCCGGCCCCCATCCGCTTCCCTCCCGACAATTTCAAGCACTCTTTGACTCTCTTTTCA
AAGTCCTTTTCATCTTTCCCTCGCGGTACTTGTTTGCTATCGGTCTCTCGCCCGTATTTAGCCTTGGACGGAATTTACCGCCCGATTGGGGCTGCATTCCCAAACAACCCGACTCGCCGACAGCGCCTCGTGGTGCGA
CAGGGTCCGGGCACGACGGGACTGTCACCCTCTCCGGTGCCCCATTCCAGGGGACTTGGGCCCGGTCCGCCGCTGAGGACGCTTCTCCAGGCTACAATTCGGACGACGGAGCCGCCCGATTCTAAGCTTGGGCTGTTC
CCGGTTCGCTCGCCGTTACTAGGGGAATCCTGGTTAGTTTCTTCTCCTCCGCTTATTGATATGCTTAAACTCAGCGGGTAATCCCGCCTGACCTGGGGTCGCGGTCGGGGCGCGACTGCAAACAGATCGCGCACTAGG
GTCATCCATGGAGCCGAAGACGACGACGGGAACCGGCACGACAAAAATCGAGTCGGGGCATTCAACCACCACTCGTCGTGACGTCCCTCGCCGAGGACTCTCGTTTAGGCCGGCCGCGCCAAACGGCACGGGAGGLCCA
ACATCCGCCGCCCCACACGATAGGTGGGGGCGGCGACGCGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTAGGCCTGATGGCTTCGGGCGCAACTTGCGTTCAAAGACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACC
AAGTATCGCATTTCGCTACGTTCTTCATCGATGCGAGAGCCGAGATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTGGATTACGACAGGCGCCACAGCACCCCGAGTACACCGCGTACGGGGCATCGAG

>2741[organism=Uncaria tomentosa] putative chloroplast sequence

CAAGAAGTTTGATAAGAAGTTTGCAAGAAGTTTGACCCCCCTCTAATTTTTTGTTTTATTTATTTGCATTTTICTTTTGGGACTTATATTAAATTTTAATTTTTTGAATTTGAATATGTTTCACAACCGAGAAAATTTC
GGGGGGGGGGGTCATTTCGGTTTCGGATCTGGAACGAATAGGTTCAAGAGATGAGAGAATTAAGGATACCCACTAGAAAGACTAACCCAATCCATAATGATGTACCGGAAAATATAACATTTTTGTTACTTGACCAAC
CATCAGGAGAAGCAAATACAACGGGCACGCTAATCAATAAGATTAATGAAGTAGCAATTAGTGCAAAAACAGCCAATTGGAAAGCAAGAGTCATGCTTTTAATCCTCCAATTTACCACCAAATGAATTATACCATTTG
ATCCCTCTATCAGCAAAAAAATTGTAATAAAATACATCATCGAGGGATTTTACTTTACCATGAACCCATTGATTTTATATGACTTATTACGACCACTGTTACCACCTTATTCGTACATGGGGTCGAGGGAATGGAATT
TTTTTGTGAAATAAAAAAAAAAATAGGCGTGCTGGCTCCTATATAGGAATAGATACATCGACCGGCAGATTCCCACCAGAGGTCTTTCTACGGATAATGGTGGTATCCGCCCCTATGGCCATGTTCTATTCAGAGGGA
TAAAATAAAAATTGTCTTTCGGAGAGGTGGCTGAGTGGTTGATAGCCCCGGTCTTGAAAACCGGTATAGTTTTGAACAAAGAACTATCGAGGGTTCGAATCCCTCTCTCTCCTTTTTTGCTCATTGAATCAATTTGTT
TCTTTATTAGTTTTGCCCGTACGGGTATCATAAACAAGGAGAATGGCTCGGCTATCCCACCGAGCCAAGCCGAAAAAAATAGATTATATAAATGAGTTGAAAAATACTTTTTAAATTAAAATATGACCCGATCCCAAA
ATGGATGATGGGATGAAAGGTATTCCTATTTCAAGCATTTATTATCTCAATTAAGAGGAGTCATGGAAAGGACAGGTTCAAAATCACGATCAATTCCTTTTTCAAATCCGGCTGCAGCTGCACGAGCCCTTCCAGCGT
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GCCACAAATGACCTACAAAGAAGAAGAATCCTAGAACAAAATGAGAGGTAGCTAACCAACTTCTAGGAGAGACATAATTAACTGCATTGATCTCGGTAGCTACGCCACCCACGGAATTTAAAGAACCTAAAGGAGCAT
GAGTCATATATTCTGCGGAACGCCGTTCTTGCCAAGGTTGTATGTCTTTTTTTAACCTACTCAAGTCCAACCCATTTGGACCTCTTAGAGGTTCTAACCAGGGAGCACGTAGATCCCAAAAACGCATTGTTTCTCCTIC
CAAAAATGACTTCTCCGGTTGGGGAACGCATTAGATATTTACCTAAACCCGTAGGCCCTTGAGCGGATCCCACATTAGCCCCAAGACGTTGGTCTCTAACTAGAAAAGTAAATGCTTGAGCTTGAGAAGCTTCTGGCC
CAGTGGGTCCGTAAAACTCACTAGGATAAGCGGTATTATTGAACCAGACAAAGCAACAAGCAGTGAAACCAAAGATGGCTAAAGCCCCTAAACTATAAGATAAGTAAGCCTCTCCAGACCATACAAGTGCGCGCCGAG
CCCACGCGAAGGGTTTAGTTAAGATATGCCAGATTCCACCAAGTATACAAATGGAACCTAACCAAACATGTCCTCCGATTATATCTTCTAAATCGTCCACACTAACAATCCACCCTTCCCCTCCAAAGGGCGATTTTA
GTAAATAACCAAATATGATACCCGGGCTAAGAGTCAAGTTGGTAATTTTTCTTACATCTCCCCCTCCCGGAGCCCAGGTATCATACACGCCCCCAAAATATAGAGCCTTGAATACTAGAAGAAAAGCACCTATACCTA
ACAAGATTAAGTGAATACCTAAAATTGTAGTCATTTTATTTCTATCTTTCCATACATAGCCGAAGAATGGAAAAGATTCTTCAAGTGTCTCAGGACCCAGAAGTGCATGATAAATACCGCCAAAGCCCAAAACCGCCG
AGGAAATTAAATGAAGTACTCCAGATACAAAGTATGGAAAGGTATCTATAACTTCCCCCCCAGGACCTACCCCCCAACCTAGAGTAGCTAGGTGGGGAAGTAAAATTAATCCTTGTTCATACATAGGCTTCTCTGGTA
CGAAATGAGCTACTTCAAATAGGTTCATTGCTCCGGCCCAGAATACGATTAACCCAGCATGGGCTACATGAGCTCCTAGTAATTTACCGGATAAATTGATAAGTCGGGCATTTCCGGCCCACCAAGCGAAACCGGTGG
TTTCTTGGTCACGACCAGCTAAAGCTAAAGTTCCATTAAAGAGCGTTTCCACGTGGTAGAACCTCCTCAGGGAATATAAGGTTTTCATGAGGCTGATCTTGAGCCGCCATCCAAGCACGAATACCTTCGTTTAAGAGA
ATATTTTTGGTATAGAAAGTTTCAAATTCCGGATCTTCCGCTGCGCGAATTTCTTGAGAAACGAAGTCATAGGCACGTAGATTCAGGGCCAGACCGACTACTCCAAGAGCACTCATCCATAAACCGGTTACCGGTACA
AATAACATAAAGAAATGTAACCAACGTTTATTGGAAAAAGCAACCCCAAAGATTTGGGACCAAAAGCGATTAGCCGTGACCATTGAATAAGTTTCTTCAGCTTGAGTTGGGTTAAAAGCACGGAATGTATTTGCACCA
TCACCATCTTCAAATAAAGTATTTTCTACAGTAGCACCATGAATAGCGCATAGCAAAGCAGCGCCCAATACACCAGCAACTCCCATCATATGAAATGGGTTCAATGTCCAATTATGAAACCCTTGAAAAAAGAGTATG
AATCGAAATATAGCTGCTACACCAAAACTAGGCGCAAAGAACCAACCAGATTGACCTAGTGGATAAATCAGGAATACAGAAACAAAAACGGCAATTGGAGCAGAGAATGCGATTGCATTATAAGGTCGCAATTGAACA
GATCGAGCAAGTTCGAATTGACGTAACATGAAACCTATTAATCCGAAAGCACCATGGAGAGCAACAAAAGTCCACAGGCCACCTAATTGACACCAACGGGTAAAATCTCCTTGTGCTTCAGGACCCCATAGTAACAAC
AAAGAATGTGCTAAACTATTAGCAGGAGTAGAAACCGCGGCAGTTAAGAAATTGCAGCCTTCCAAATAGGAACTGGCCAATCCATGGGTATACCATGAAGTTACAAAGGTTGTACCCGTGAACCAACCCCCTAAAGCG
AAATAGGCACAAGGGAAGAGCAATAGACCGGACCAGCCTACAAAAACGAAACGGTCCCTACGTAACCAGTCATCCATAATATCAAATAAATCATTTTCGTCTTTGGTAAATTTACCAAGGGCTATAGTCATAGTGATC
CTCCTATTCAACTACTTCGACCATTTCCGAGCACCTCATAGCATTTTCGGGGCGTCCGAAGATTCGATCATTTCTGTATGATTTCTCTTGCACTGCCCCACCCCAATGCAATGGGTTTCGAAGATAAAAATCCCTTAT
TGGCCCATAAACTCGCCTAGATAACTAAATTTTATTATTCCTACTTAGTAAGTATATGAACCTCGAATTGTCTTCTTATGACCCATCAATGAGATAGATGAATATCTTTTCATAGATGAATATCTTTTCAAAGAACTA
ACAATCAATCCCCTCTCTCACTCCCAATCGATCCTCAGACCTAACCCCCCTICTTGTTCCATTAATTAATGTTAATTATTCGATCTTGTTCATGAGATTGAGAAAAAGAAAGATATTTATAAATTCTTTTAATAAATTA
AAGTATTTTATTTATTAATTTCTTTITTTCATTTAGCTTTAGTGTTTTCTTTGTTAGTTCTATCTCCCTTTCCTTCAGATAAATCTAAAACTCCTTCGAAAAAGAAAAAGCGAGAATTTTTATTTTTTCTTAAATTCAA
TAAAATAAAAATAGATTGAGACTAAAAATGAAAGTATCTATCACACTTTCAAAAGAAAAATATCGGATGCAAAACATTTGGTACATGAAGTCACGATCTGATAGATATACATCCAAATATACATACTTATATAGATAG
AAAGTAATCTTGATCTATAATCAAAGAGAGAGAGTGGAAATGGCTCTTATCTTATGACTTGAAAGAAACCTTTCCCTGTGAAGGAACAGAATACAGATTTATTCTTATAATATAAATATAGAAAATCTAGGAACAAGA
AGATTTAATCGGAAATATCGACAAATTCTTGCGAAGTCAAAAAAATGAAATAAAAAAAAGATCAACTCTTCCA

>843 [organism=Uncaria tomentosa] putative 26S ribosomal RNA gene, mitochondrial

GGATGCCCGGGCATTGAGAAGGAAGGACGCTTTCAGAGGCGAAAGGCCATGGGGAGATACCGTCTGTGATCCATGGATCTCCGATCGGGAAACCGTATCCAAGCTCCGTGGCTAGTCTGCGCTCTTTGGACTTTTCAA
ACTTAGCGAACTGAAACATCTGAGTAGCTAAAGGAAGGGAAATCAACCGAGACCCCGTTAGTAGCGGCGAGCGAGAGCGGATTGGGGGTTTTGAAGAAAAACAAACACGAAGCTTCGTTCCTCTCCTTTTAGGCGAGC
TACTTCGTTCCTCAGCTTCGTGTTCACTTATTTTTCGCCAGGTTTCATTCGATTTGTTGTGGATTGGATGATGGAAAACCCAGCAAGCTACGGCTTCAAAGCTTACCTTATTATTATGAAAAGGAGAAAGGGCTTTTT
TATAGAAAGAGAGGTTGAGTAAGGGGGGGGGGCTTGAAGAGCGAAGCGAGCCGCGCTAGCCTATTACGTTTTTCAGCAGCAAGCTACGGTCTAACGACCCCCTAGTAGGTTGGGGCGAAAACTCCAAAACTAGGTTTC
CAAACCTTTTAATAATAATAAGGTAAGCTTTCAAGCCTTTCTTTACTAGAAAGTAAAGAAAGCGCAGTGAACTGTAATTGTGAAAAGATTGGAAGATCTGGCCAAAGAAGGTGATAGCCCTGTAGATTCGTTCCCATG
GTTCGATCCTTCCCAGTAAAACGCGACGTGTTCGAATTCTGATCGCTTTTACGCGAGAAAGGGGGACCACCCTCTAAGCCTAAGTATTCCTCAATGACCGATAGCGTACAAGTACCGTGAGGGAAAGGTGAAAAGAAC
CCTATTTAGGGAGTGCAATAGAGAACCTGAGATCCGATGCGAACAATCAGTCGAAGGAGCGGAGCTTAGAGCCTTGACTTTCTATTAGTAAAGCGCACTCACTCTAACGGCGTACCTTTTGCATGATGGGTCAGCGAG
GAAATGGGAAGAGCGGCTTAAGCCATTAGGTGTAGGCGCTTTCCAGAGGTGGAATCTTCTAGTTCTTCCTATTTGACCCGAAACCGATCGATCTAGCCATGAGCAGGTTGAAGAGAGCTCTAACAGGCCTTGGAGGAC
CGAACCCACGTATGTGGCAAAATACGGGGATGACTTGTGGCTAGGGGTGAAAGGCCAACCAAGATCGGATATAGCTGGTTTTCCGCGAAATCTATTTCAGTAGAGCGTATGATGTCGATGGCCCGAGGTAGAGCACTC
AATGGGCTAGGGTGGCCCCATTTCGCCTTACCAACCCCAAGGAAACTCCGAATACAGGCCTAGATCGTTTGTACAGACAGACTTTTTGGGTGCTAAGATCCAAAGTCGAGAGGGAAACAGCCCAGATCGTACGCTAAG
GTCCCTAAGCAATCACTTAGTGGAAAAGGAAGTGATCGAGCGATGACAACCAGGAGGTGGGCTTGGAAGCAGCCATCCTTTGAAGAAAGCGTAATAGCTCACTGGTCTAGCTCCATGGCACCGAAAATGTATCAGGGC
TCAAGTGATTCACCGAAGCGACGAGACCTTGAAAGCTGCTTTTTCAAGTGTCAGTAGCGGAACGTTCTGTCAATCGGAGAAGGTTTTTGGTGACAAGACCTGGAGATATCAGAAGTGAGAATGCTGACATGAGTAACG
AGAAATCCTGTGAAAAACACGATCGCCTGCCAGTGGAAGGTTTTCTGCGTTCAGTCAATCTACGCAGAGTGAATCGGTCCCTAAGGAACCCCCGAAAGGGCTGCCGTCCGATGGGTACACGAAAGTGACGAAGTTGCT
TTGACTACAGAACCATGCCTGTCTGTTGGAGCGAATTGGATGATCGGGCCGAGGGCTGCCCCCTCTTCCCCTCACTCTCCTTTCCCTAATATGAACCTTGAGTCATCAAAGCCTTTCTGACTCGGCCTGGCCCGGTCG
CCCTACACGACTGGCGCTTCAAAAGGCGAAACTCTCGTCGTAGTTTGGCGACCTATCTTCAGTAGGGGCCTTTAGTCTTTTGATTAGAGTAGGGGTCGCGAGAGAGCAGAGCGTACCGCCCTGCCATAGTCACGAGTC
TGTTTATAGTCGCGACTGTTGTCATAGTTAACAAGGTTGAAACTTCCAGGAAAAAACTTCGAATTGGGAGGGCGATCCTCCCGGTGAACTGACCGTACCCCAAACCGACACAGGTGAACAAGTAGAGTATACTAGGGC
GCTTGAGAGAACCATGTCGAAGGAACTCGGCAAAATGACCCCGTAACTTCGGGAGAAGGGGT
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>4550 [organism=Uncaria tomentosa] putative psaA-psbB fragment, chloroplast

CCAGTATCTAATAAGTTTTTTGACTCACCCTCTTTTATTTCTATTTTATTGATTTTGTATCTTTGCTATTTCATTTTTTAATTTTTTTAGTTACATCAAAGTTGTATTTTGCTTGATGGTATTTGATTTTATTCACTT
AAAGCAAAATAGGGTTTGAAACAGGATTATTCGAACATACCAACTAGTTATGAAATCAAACCGCATTGATAGCCTCTACTCGTGTCCTAGCTCGTCGAAGAGCTAGATTTGCTTCAATTGTTTGTCTCTTTCCTTCAG
CTTTTTTCAAATTAGCTTCCGCTATTTCAAGAGTTTGCTGAGCTTCTTGTGGATCAATGTCACTACCCTTCTCCGCCTCATTTACTAAAACAGTGATTTCATTATTGCCTATTCTAGCAAAACCACCCATCAAAGCCA
TCGTTAACCATTGGTCATTAAGGCGGATTCTCAAAATACCTATATCTACAGCTGTGGCAATAGGGGCATGGTTGGGTAATACGCCAATTTGACCACTATTAGTAGATAAAATTATTTCTTTCACTTCTGAATCCCAAA
CAATTCGATTAGGGGTCAGTACACAAAGATTTAAGGTCATTTCTTCAAATTGTTCTCCATTTCTAAGTTCATAGCCTTCGCGGTAGCTTCGTCGATATTACCTACCAAATAAAAGGCCTGTTCAGGAAGACCGTCTAA
TTCTCCGGAAAGGATCAATTGAAATCCTCTAATTGTTTCTGCTAGACCAACATATTTCCCCGGAGAACCGGTAAATACTTCTGCTACGAAAAAGGGTTGTGATAAGAAACGCTCAATTTTTCGCGCTCGTGCTACGGT
TAAACGATCCTCTTCGGATAATTCGTCTAACCCAAGGATAGCTATAATGTCCTGAAGTTCTTTGTAACGCTGTAAAGTTTGCTTAACTCTTTGCGCAGTTTCATAATGTTCCTCACCAACAATCCGAGGTTGAAGCAT
GGTTGATGTTGAATCTAAAGGATCTACTGCTGGATAGATACCTTTGGCAGCTAATCCTCTTGATAGTACGGTAGTAGCATCTAAATGTGCAAATGTCGTAGCGGGGGCAGGGTCGGTTAAATCGTCTGCAGGTACATA
AACTGCTTGAATAGAAGTTATGGACCCTTCTTTGGTAGAAGTAATCCTTTCTTGTAAAGTACCCATTTCGGTACTCAGGGTGGGTTGGTAGCCCACAGCAGAAGGCATTCTACCCAATAAGGCCGAGACTTCGGATCC
TGCTTGGACGAAACGGAAAATATTGTCGATAAATAGAAGTACGTCTTGTTCATTAACATCTCGGAAATATTCCGCCATAGTTAGGGCAGTCAAACCAACTCTCATACGAGCTCCTGGCGGTTCATTCATCTGACCGTA
AACTAGAGCCACTTTTGATTCTGCAATATTTTCTTCATTAATCACCCCAGATTCTTTCATTTCCATGTAAAGATCATTTCCTTCGCGAGTACGTTCACCCACTCCGCCAAATACGGATACGCCCCCGTGAGCTTTGGC
AATATTGTTAATCAATTCCATAATGAGTACTGTTTTACCCACCCCAGCTCCCCCGAAGAGTCCTATTTTTCCTCCACGGCGATAAGGGGCTAAAAGATCTACTACTTTAATTCCCGTTTCAAAAATGGATAATTTTGT
ATCTAACTGTATAAAGGCGGGCGCAGATCTATGAATAGGAGATGTTGTACGAGTATCTACAGGACCTAAATTATCAACAGGCTCTCCAAGCACGTTGAAAATTCGTCCCAGAGTTGCTCCACCTACCGGAACGCTTAG
AGGAGCTCCTGTGTCAATCACTTCCATTCCTCTCATTAGACCATCTGTAGCACTCATAGCTACAGCTCTAACTCGATTATTTCCTAATAATTGCTGTACCTCACAAGTTACATTAATTGATTGACCAACAGTATCTCG
ACCTTTAACTACTAGGGCGTTATAAATATTAGGCATCTTGCCCGGCGGAAAAGCTGCATCTAGTACCGGACCGATGATTTGGACAATACGCCCCAGGTTTTTTTTTTCAAGCGTGGAAACCCCAGAACCAGAAGTAGT
AGGATTTATTCTICATAATAATTAATAAAGAAAATATGTGAAATTTTTTGCGAAAATTATCGAATTCAAAACAAATATCCGATAGCGCGTCGATCGGTTAATTCAATAAGAAATGGGAGTTAACACTCCATTTGGTTGG
TACCATTCAATCGAATCCAATTCAATTCTTTCTTTATTCAACCAATGAATTTGAAAATTCAATCAACCTATTTTTCAAATTTCAAGTGGATGACTAAGAATGTTGAGAAAGTCTTTCATTTGTCTATCATTATAGACA
ATCCCATCTATATTATATATTCTATGGAATTCAAACCTGAACCCTATTTACATTACGATTCATTATTTCTAGCCCATTGGATTTCTTTTTTATTTTAGCATATCGATATACGCCTATCCTTTTTTATCTTATTTTTCT
TTTTTTTTATACCCTTTCATAGACGAATTCTG

>2[organism=Uncaria tomentosa] putative 18S rRNA gene

GCACGTATTAGCTCTAGAATTACCTGGTTGATCCTGCCAGTAGTCATATGCTTGTCTCAAAGATTAAGCCATGCATGTGTAAGTATGAACTAATTCAGACTGTGAAACTGCGAATGGCTCATTAAATCAGTTATAGTT
TGTTTGATGGTACCTGCTACTCGGATAACCGTAGTAATTCTAGAGCTAATACGTGCAACAAACCCCGACTTCTGGAAGGGATGCATTTATTAGATAAAAGGTCGACGCGGGCTCTGCCCGTTGCTGCGATGATTCATG
ATAACTCGACGGATCGCACGGCCCTCGTGCCGGCGACGCATCATTCAAATTTCTGCCCTATCAACTTTCGATGGTAGGATAGGGGCCTACCATGGTGGTGACGGGTGACGGAGAATTAGGGTTCGATTCCGGAGAGGG
AGCCTGAGAAACGGCTACCACATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGCAAATTACCCAATCCTGACACGGGGAGGTAGTGACAATAAATAACAATACCGGGCTCTTCGAGTCTGGTAATTGGAATGAGTACAATCTAAATC
CCTTAACGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTTAAGTTGTTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGACTTTGGGATGGGCCGGCCGGTCCGCCTACGG
TGTGCACCGGTCGTCTTGTCCCTTCTGCCGGCGATGCGCTCCTGGCCTTAACTGGCCGGGTCGTGCCTCCGGCGCTGTTACTTTGAAGAAATTAGAGTGTTCAAAGCAAGCCTACGCTCTGGATACATTAGCATGGGA
TAACATTATAGGATTTCGGTCCTATTACGTTGGCCTTCGGGATCGGAGTAATGATTAACAGGGACAGTCGGGGGCATTCGTATTTCATAGTCAGAGGTGAAATTCTTGGATTTATGAAAGACGAACAACTGCGAAAGC
ATTTGCCAAGGATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTGGGGGCTCGAAGACGATCAGATACCGTCCTAGTCTCAACCATAAACGATGCCGACCAGGGATCGGCGGATGTTGCTTTAAGGACTCCGCCGGCACCTTA
TGAGAAATCAAAGTTTTTGGGTTCCGGGGGGAGTATGGTCGCAAGGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACCCAACACGGGGAAACTTACCAGGTCCAGA
CATAGTAAGGATTGACAGACTGAGAGCTCTTTICTTGATTICTATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGCGATTTGTCTGGTTAATTCCGTTAACGAACGAGACCTCAGCCTGCTAACTAGCTATGCGG
AGAACTCTCTCCGCAGCTAGCTTCTTAGAGGGACTACGGCCTTTTAGGCCGCGGAAGTTTGAGGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACACTGATGTATTCAACGAGTCTAT
AGCCTTGGCCGACAGGCCCGGGTAATCTTTGAAATTTCATCGTGATGGGGATAGATCATTGCAATTGTTGGTCTTCAACGAGGAATTCCTAGTAAGCGCGAGTCATCAGCTCGCGTTGACTACGTCCCTGCCCTTTGT
ACACACCGCCCGTCGCTCCTACCGATTGAATGGTCCGGTGAAGTGTTCGGATCGCGGCGACGCGAGCGGTTCGCTGCCCGCGACGTCGCGAGAAGTCCACTGAACCTTATCATTTAGAGGAAGGAGAAGTCGTAACAA
GGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAATCCTGCGAAACGCACGACCGCGAACCTGTGTGAACAATCGGGCGTCGGGCGGTAAGGGAGACTAAGCCCTCCATTCCCACCCGGCGTTCCCCGCGLGCT
TGTCGCGCGGAAAACGTAACTCAAACCCGGCGCGGAACGCGCCAAGGAAAACTCAATAGGACAGCCGGGCCCTCGATGCCCCGTACGCGGTGTGCTCGGGGCGCTGTGGCGCCTGTCGTAATCCAA
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