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RESUMEN

Los glucosinolatos son compuestos cianogénicos naturales que se degradan por la
accion de tioglucosidasas endogenas (mirosinasas) para dar lugar a isotiocianatos,
tiocianatos y nitrilos; muchos de ellos han captado la atencion por sus diversas
propiedades bioldgicas, entre otras, como agentes preventores del cancer,
biopesticidas, antiafrodisiacos. Luego del secuenciamiento del genoma de
Arabidopsis, se ha elucidado mejor la ruta de biosintesis de los glucosinolatos,
identificandose los primeros reguladores de la ruta, estudios de su funcion, asi
como relaciones evolutivas entre rutas parecidas. A fin de identificar genes con
posible efecto regulador en el metabolismo de glucosinolatos, se realizé un analisis
de correlacion entre todos los datos de expresion de genes disponibles de la base de
datos NASCarrays(http://affymetrix.Arabidopsis.info/narrays/help/helpindex.html).
Para ello se considero las 3 etapas del proceso de biosintesis de los glucosinolatos:
elongacion de la cadena de aminodcidos, biosintesis de la estructura de los
glucosinolatos y modificacion en la estructura de los mismos; ademas, como una
cuarta etapa se consider6 a la degradacion de la estructura de los glucosinolatos. En
el andlisis de correlacion entre genes de cada etapa, y entre genes de dos etapas (en
todas las combinaciones posibles), se consider6 el coeficiente de correlacion de
Pearson r = 0,8 , como valor minimo, empleando los programas Sokan, Perl y
Pajek. Se obtuvo resultados significativos en 3 andlisis de correlacion: biosintesis,
degradacion y la correlacion entre ambas. En la biosintesis de los glucosinolatos, se
encontr6 un cluster de correlacion que incluye a 4 genes considerados para la
sintesis de homometionina, ademas 2 genes no documentados previamente para
este proceso: el del factor de transcripcion Myb28 (At5g61420) y el de la
aminotransferasa 4 (At3g19710); la elevada correlacion (0,932) de este Gltimo con
el CYP83A1 (At4g13770) indica que las respectivas enzimas estarian formando un
complejo, y que la referida aminotransferasa podria ser la encargada de ligar un
aminoacido de cisteina a la forma oxidada de aldoxima resultante de la accion de
CYPS83AIl. En la degradacion de los glucosinolatos, se encontrd un cluster de 8
genes, donde el gen de una oxidorreductasa (At5g54000) esta correlacionado con

los demas genes, lo cual sugiere un cierto nivel de control en la expresion génica,



asimismo se encontrd otros clusters: de 4, 3 y 2 genes. En la correlacion entre la
expresion de genes para la biosintesis y la degradacion de glucosinolatos, se
encontro que CYP79C2 (Atl1g58260), variante de una funcion desconocida de la
enzima que inicia la biosintesis de glucosinolatos, se correlaciona con una -
galactosidasa (At4g38590) y una giberelina 2-oxidasa (At2g34555); las que, a su
vez, se correlacionan entre si. Se sugiere que la CYP79C2 participaria en el

metabolismo de las giberelinas.

Estos posibles genes involucrados en el control de la biosintesis y degradacion de
los glucosinolatos, constituyen una base para la identificacion de los respectivos
genes ortdlogos en cultivos que acumulan glucosinolatos, como la “mashua”
(Tropaeolum tuberosum R&P). Por tanto, se han disefiado iniciadores especificos
para regiones conservadas de los genes de Arabidopsis involucrados en el
metabolismo de los glucosinolatos; con lo que se pretende, en un futuro trabajo y
mediante la tecnologia de la PCR inversa, encontrar la secuencia completa de los

respectivos genes ortdlogos en especies que acumulan glucosinolatos.

Palabras Claves: Analisis de correlacion, Microarrays de Arabidopsis, Bioquimica de

Glucosinolatos, Bioinformatica.



ABSTRACT

Glucosinolates are natural cyanogenic compounds that are broken down by the action
of endogenous tioglucosidases (mirosinases) to produce isothiocyanates, thiocyanate,
and nitriles; many of them call the attention to researchers by diverse biological
properties, such as cancer preventing, biopesticides, anti-aphrodisiacs. After the
sequencing of Arabidopsis genome was completed, the glucosinolates biosynthetic
process has been better elucidated, identifying the first regulators of the pathway,

function research, and also the evolution relationship between similar pathways.

With the aim to identify genes that works as regulator in glucosinolates metabolism, a
correlation analysis among all concerning available genes expression from the
database NASCarrays
(http://affymetrix.Arabidopsis.info/narrays/help/helpindex.html) was done. Thus, the
three steps for glucosinolates biosynthesis were considered: amino acid chain
elongation, biosynthesis of core structure, modification of glucosinolate structure, and

also degradation of glucosinolate structure.

In the correlation analysis between genes from both different steps and inside one step
(considering all the possible combinations, a Pearson correlation coefficient (cut off=
0.8) was considered, by using the softwares Sokan, Perl, and Pajek. Three-correlation
analysis produced results: biosynthesis, degradation and the correlation among them.
In the glucosinolate biosynthesis, a cluster correlation that includes 4 genes
considered for the homomethionin synthesis, and also 2 genes not previously
documented for this process: the transcription factor Myb28(At5g61420) and the
aminotransferase4 (At3gl9710); the high correlation (0.932) of the last with the
CYP83A1(Atd4gl3770) says that the respective enzymes would make a complex, and
the referred aminotransferase would work linking one cysteine amino acid to oxidize

state of aldoxime, that result of the action of CYP83A1.

In glucosinolate degradation, a 8 genes cluster was found, in which the

oxidoreductase gene(At5g54000) is correlated with all the remaining genes, that



suggest there would be sort of control in the gene expression; and also, another 4,3,
and 2 genes cluster were found. In the correlation between gene expression for
biosynthesis and degradation of glucosinolates, it was found that CYP79C2
(At1g58260), unknown function variant of the enzyme that starts the biosynthesis of
glucosinolates, which correlates with a beta galactosidase (At4g38590) and one
gibberellin 2-oxidase (At2g34555); they correlate each other as well. It is suggested
that CYP79C2 would work in the metabolism of gibberellins.

These possible genes involved in the control of the biosynthesis and degradation of
glucosinolates, constitute one baseline for the identification of the respective
orthologous genes in cultures that accumulate glucosinolates, such as Andean
“Mashua” (Tropaeolum tuberosum R&P). Therefore, specific primers were designed
for the conserved regions of Arabidopsis genes involved in the glucosinolate
metabolism; then, a future work, based on inverse PCR technology, it would be
possible to find out the complete sequence of the respective orthologous genes in

species that accumulate glucosinolates.

Keywords : Correlation analysis, Arabidopsis Microarrays, Biochemistry of Glucosinolates,

Bioinformatics.



I. INTRODUCCION

Los glucosinolatos son productos anidnicos naturales, ricos en azufre, que por
hidrélisis mediante tioglucosidasas enddgenas, denominadas mirosinasas, resultan
en diferentes moléculas: isotiocianatos, tiocianatos y nitrilos (Halkier et al., 2006).
Constituyen un grupo de metabolitos secundarios caracteristico del orden
Capparales, encontrado principalmente en la familia Brassicaceae (Rask et al.,
2000), en el brocoli, nabo, coliflor, en el cultivo andino de mashua (7ropaeolum
tuberosum), en la maca (Lepidium meyenii) y en la planta modelo Arabidopsis
thaliana. Frente al dano del tejido de las plantas, los glucosinolatos son
rapidamente hidrolizados para resultar en productos de degradacion bioldgicamente
activos (isotiocianatos, tiocianatos y nitrilos).

La funcion de estos productos de degradacion, en las plantas, son en defensa contra
hongos e insectos (Fenwick ef al., 1983, Chew ef al., 1988) y también sirven como
atrayentes de algunos insectos consumidores especialistas en Brassicaceas (Stadler,
1978). Los productos de degradacion presentan tanto efectos toxicos como efectos
protectores en los animales superiores, incluido el hombre (Fenwick et al., 1983).
La actividad anticarcinogénica ha sido bastante documentada por estudios
farmacologicos de algunos productos de degradacion de glucosinolatos; por
ejemplo sulforafan, un producto de degradacion del 4-metilsulfinilglucosinolato
encontrado en los repollos de brocoli (Zhang et al., 1992).

Hace aproximadamente 30 afios, los glucosinolatos tuvieron un impacto muy
importante en la agricultura; especificamente en la colza, cultivares de Brassica
napus, B. rapa y B. juncea como cultivos aceiteros en las areas temperadas y
subtropicales del mundo. Estas especies presentan glucosinolatos en todos sus
tejidos, sin embargo, los programas de mejoramiento han reducido dréasticamente
su contenido en las semillas, a fin de incrementar el contenido de proteinas en el
“seed cake” (el residuo que resulta después de triturar y exprimir las semillas para
obtener aceite), y poder ser vendido como suplemento alimenticio de animales
(Halkier et al., 2006).

La biosintesis de los glucosinolatos se divide en tres fases. En la primera, algunos
aminoacidos alifaticos y aromaticos son alargados por la inserciéon de grupos
metileno dentro de sus cadenas laterales. En la segunda, las moléculas de

aminoacidos, elongados o no, son reconfigurados para dar lugar a la forma basica



de los glucosinolatos. En la tercera fase, los glucosinolatos inicialmente formados
son modificados por varias transformaciones secundarias (Mithen et al., 2001;

Halkier ef al., 2006).

De acuerdo a la informacion bibliografica, se identificé a los genes que intervienen
en cada uno de los referidos procesos (incluyendo la modificacion en la cadena de

glucosinolatos).

En el modelo biologico de Arabidopsis, con miras a encontrar los respectivos
genes ortdlogos en especies que acumulan glucosinolatos, se construy6 clusters de
correlacion a fin de identificar genes (reguladores o estructurales) importantes,
para la sintesis y degradacion de glucosinolatos, en el metabolismo de Arabidopsis

thaliana.

Se han identificado regiones conservadas en los extremos de cada posible gen
regulador; de manera que, se tendrd garantia de que los iniciadores disenados
amplifiquen realmente genes ortdlogos en las especies que acumulan
glucosinolatos. Asimismo, se han disefiado iniciadores para una porcion de los
posibles genes reguladores de la biosintesis y degradacion de glucosinolatos, en
Arabidopsis, los que podrian utilizarse para encontrar los respectivos genes

ortdlogos, en futuros trabajos.

II. ANTECEDENTES

I1.1. Arabidopsis thaliana, como planta modelo de estudio
Arabidopsis es una planta pequeia de la familia de las Brassicaceae, que carece de

importancia como cultivo, pero es tremendamente importante como planta modelo
en el desarrollo de las ciencias biologicas; debido a que reline ciertas caracteristicas
que lo catalogaron como tal: 1) su genoma es el mejor caracterizado entre las
plantas; 2) dispone de recursos y herramientas de genética reversa y sentido mas
comprensibles; 3) la comunidad internacional de investigaciéon que usa esas
herramientas y recursos estd entre las mas activas y cooperativas; 4) la soluciéon de

la mayoria de problemas en la biologia de plantas, tanto béasica como aplicada,



puede ser lograda rdpidamente, y a bajo costo, mediante Arabidopsis (MASC,
2005).

A finales del afio 2000 se ha completado la secuenciacion del genoma de
Arabidopsis, gracias al proyecto AGI (4rabidopsis Genome Identification). Con lo
que, a partir del afio 2001, se dio inicio a esfuerzos multinacionales que resultaron
en la formacion de la Multinational Arabidopsis Steering Committe (MASC); la
cual busca determinar la funcion de cada gen de Arabidopsis y obtener un
conocimiento detallado de los procesos moleculares involucrados en el desarrollo,
metabolismo e interaccion con el ambiente de las plantas con flor.

Si bien es cierto, que muchos rasgos fenotipicos caracterizan a las especies de
vegetales, las diferencias entre los genomas son menores. Asi, la vasta informacion
genética de Arabidopsis constituye un punto de partida para los estudios genéticos
en plantas superiores. Por ejemplo, la deteccidn a gran escala de elementos cis
(elementos regulatorios) entre A. thaliana y Brassica oleracea, que emplea tanto la
co-expresion como la conservacion de secuencias (Haberer ef al., 2006); puede ser
aplicable a otras especies. Recientemente, en la pagina de “The Arabidopsis
Information Resource” (http://www.Arabidopsis.org) se dispone del “Vista plots”,
que es una herramienta que permite hacer analisis de gendmica comparativa.

Los cambios genéticos que permiten la especiacion, y que comprenden mutaciones
puntuales, delecciones e inversiones; se dan basicamente en cualquier lugar del
genoma. Si dichos cambios afectan a regiones de importancia vital, es muy
probable que el individuo resulte inviable. De este modo, la seleccion permite la
ocurrencia de regiones gendmicas conservadas, que por lo general son secuencias
codificantes. En la presente tesis, se asume que las secuencias nucleotidicas que
codifican para las enzimas que participan en la sintesis y degradacion de los
glucosinolatos son muy semejantes tanto en Arabidopsis como en cultivos que

acumulan glucosinolatos.

I1.2. Glucosinolatos
Los glucosinolatos son compuestos cianogénicos naturales que se encuentra en las

plantas, especialmente en el orden Capparales; y que, mediante hidrélisis, dan lugar
a isotiocianatos, tiocianatos y nitrilos. Dicha hidrolisis es producida por las

tioglucosidasas o mirosinasas.



I1.2.1. Importancia de los glucosinolatos.
Los productos de degradacion de los glucosinolatos se han caracterizado por

multiples propiedades bioldgicas, muchas de ellas bastante importantes para la
humanidad. En la década pasada, algunos glucosinolatos han sido identificados
como potentes preventores del cancer en un rango de modelos animales; debido a
la habilidad de ciertos productos de hidrolisis para inducir a las enzimas de la fase
IT de detoxificacion, tales como la quinona reductasa, glutationa-S-transferasa y
glucoronosil transferasa (Holst & Williamson, 2004; Hemm et al., 2003). El
sulforafan, isotiocianato derivado del 4-metil sulfinil glucosinolato, que se
encuentra en el brocoli y en la coliflor, ha sido objeto de esos estudios (Zhang et
al., 1992). Es asi que Lund (2003) reporta que el sulforafan y otros isotiocianatos
podrian prevenir el crecimiento tumoral por el bloqueo del ciclo celular y promover
la apoptosis. Asimismo, el sulforafan también es de uso potencial para el
tratamiento de la gastritis causada por Helicobacter pilori y para el cancer al
estomago (Fahey ef al., 2002). Estos resultados han motivado a los investigadores
incrementar el contenido de este producto a través del mejoramiento genético.

Los glucosinolatos, contenidos en los tejidos de las plantas, sufren degradacion al
provocarse una herida (que lo pone en contacto con la mirosinasa endogena); y
brindan proteccion natural a la planta frente al ataque de plagas y enfermedades.
Esta caracteristica ha susitado mucho interés por la posibilidad de desarrollar
insecticidas organicos aplicables a muchos cultivos, asi como también la
posibilidad de transferir genes mayores para la sintesis de glucosinolatos a otros

cultivos.

I1.2.2. Bioquimica de los glucosinolatos
La biosintesis de glucosinolatos puede ser dividida en tres fases: 1) algunos

aminoacidos, aromaticos o alifaticos, son elongados por la insercion de grupos
metileno en sus cadenas laterales; 2) la molécula de aminoacido por si misma, sea
elongada o no, es metabolicamente reconfigurada para dar lugar a la estructura de
glucosinolato; 3) el glucosinolato inicialmente formado es modificado por varias
transformaciones secundarias (Mithen, 2001; Halkier et al., 2006). Sin embargo,

para los andlisis de correlacion llevados a cabo en la presente investigacion, se



considerd, como una cuarta fase, el paso de la degradacion de los glucosinolatos, el

cual resulta en diversos productos: isotiocianatos, tiocianatos y nitrilos.

I1.2.2.1. Elongacion de la cadena

La secuencia de la elongacion de la cadena de aminoacidos que participan en la
biosintesis de los glucosinolatos ha sido obtenida de estudios in vivo, de la
demostracion por actividad enzimatica in vitro y del aislamiento de intermediarios
claves (Halkier et al., 2006). Las primeras evidencias de la ruta fueron reportadas a
comienzos de la década del 60 (Chisholm & Wetter, 1964). En primer lugar, los
aminodcidos alifiticos o aromaticos son desaminados para formar los
correspondientes 2-oxo acido (Figura la). En seguida, esta ultima molécula es
condensada con un acetil-CoA mediante la actividad de la isopropil malato sintasa,
para formar 2 malato derivado (Figura 1b), que luego se isomeriza mediante 1,2-
hidroximoil, para formar el 3-malato derivado (Figura Ic). Curiosamente, los genes
candidatos para el control de la elongacion de la cadena son dos secuencias
adyacentes con alta similaridad al de la referida enzima isopropil malato sintasa
(Halkier et al, 2006). A continuacion, ocurre la oxidacion y descarboxilacion
(Figura 1d), aqui se produce la pérdida del grupo carboxilo del aminodacido inicial,
y da lugar a una molécula 2-oxo 4cido elongada. Esta tultima puede entrar
nuevamente al ciclo de elongacion o, mediante transaminacién, formar un
aminoacido elongado (Figura le).

La primera informacion acerca de las bases genéticas de la elongacion de la cadena
viene de la identificacion de un locus en Arabidopsis y Brassica napus que controla
la longitud de la cadena de los glucosinolatos derivados de metionina (Magrath et
al., 1994). Este locus fue mapeado en Arabidopsis usando un cruce entre dos
ecotipos, Columbia y Landsberg erecta, cuyos principales glucosinolatos son
derivados de dihomometionina y homometionina respectivamente (Campos de
Quiros et al., 2000).

El mapeo a escala fina identificé a uno de los dos genes MAMI (Metil tio Alquil
Malato sintasa) como responsable en el polimorfismo de la elongacion de la cadena
en Columbia y Landsberg erecta (Kroymann ef al., 2001).

El producto del gen MAMI1 lleva a cabo la reaccion de condensacion de sélo los
primeros dos ciclos de elongacion de la metionina (Textor et al., 2004) (Figura 1b),

lo cual sugiere que la segunda secuencia, denominada MAM-L (MAM like), podria
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codificar la proteina para las actividades restantes. Asimismo, una linea MAM-L
knockout fue recientemente reportada como carente de glucosinolatos de cadena
larga derivados de metionina, pero ello fue restaurado después de una
transformacion con un gen funcional MAM-L (Field et al., 2004). Recientemente,
a este gen se le conoce como MAM3 y se ha comprobado que cataliza la formacion

de todos los glucosinolatos alifaticos (Textor et al., 2007).

En un andlisis de muchos ecotipos de Arabidopsis se reveld la presencia de un
tercer gen MAM-L, designado como MAM?2 en el mismo locus (Kroymann et al.,
2003). La mayoria de los ecotipos examinados poseen copias funcionales tanto de
MAM1 o MAM?2, pero no ambos. Una secuencia funcional MAMI fue
correlacionada con la acumulacion de glucosinolatos que atraviesan dos rondas de
elongacion de la cadena, mientras que un gen funcional MAM?2 fue correlacionado
con la acumulacion de glucosinolatos que atraviesan un solo ciclo de elongacion

(Halkier et al., 2006).

11.2.2.2. Formacion de la estructura basica de glucosinolatos

La biosintesis de la estructura de glucosinolatos involucra intermediarios comunes
en todos los glucosinolatos. El conocimiento de cémo los aminoacidos son
convertidos en la estructura bésica de los glucosinolatos se ha incrementado, a la
par como la investigacion ha avanzado desde los estudios tradicionales in vivo y la
caracterizacion bioquimica de las actividades enzimaticas en los extractos de
plantas; hacia la identificacion y caracterizacion de los genes biosintéticos que
codifican para las enzimas. La presencia de glucosinolatos en la planta modelo
Arabidopsis, en gran medida ha facilitado el proceso. Los intermediarios en la ruta,
desde los aminoacidos hacia la estructura basica incluyen N-hidroxi aminoacidos,
aldoxinas, aci —nitro o componentes Oxido de nitrilo (estos ultimos son muy
reactivos para ser aislados), S- alquil tiohidroximatos, acido tiohidroximico y
desulfoglucosinolatos (Figura 1g-1). Los genes responsables para todos esos pasos,
con excepcion de la S-alquilacion, han sido identificados a partir del afio 2000,

cuando se complet6 el secuenciamiento del genoma de Arabidopsis.
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11.2.2.2.1. Conversion de aminodcidos a aldoximas

Las citocromo P450, que pertenecen a la familia CYP79, son responsables de
catalizar la conversion de los aminoacidos a aldoximas (Wittstock & Halkier,
2002) (Figura 1g). La mayoria de los siete CYP79 en la ruta de los glucosinolatos,
en Arabidopsis, fueron identificados mediante procedimientos de gendmica
funcional (Halkier et al., 2002). Los trabajos se basaron en la similaridad de las
rutas biosintéticas de los glucosinolatos y glucosidos cianogénicos, otro grupo de
productos naturales con aldoximas como intermediarios (Jones et al., 2000). Los
homologos de CYP79, identificados en el proyecto genoma de Arabidopsis, fueron
heter6logamente expresados y caracterizados con respecto a la especificidad del
sustrato (Halkier ef al., 2002).

La funcion de algunos genes CYP79 fue identificada mediante otras metodologias:
Una busqueda por cDNA que confiere resistencia al 5-fluoroindol (el precursor de
un derivado de triptofano toxico) permitié el aislamiento del CYP79B2 (Hull et al.,
2000), el que junto con el homodlogo CYP79B3 catalizan la conversion de
triptéfano a indol-3-acetoaldoxima (IAOx) (Hull et al., 2000). Un doble knockout
cyp79B2/cyp79B3 es completamente carente de indol glucosinolato (Zhao et al.,
2002), lo cual demuestra que no hay otra fuente de IAOx que contribuya de manera
significativa a la biosintesis de indol glucosinolato. De acuerdo a ello, la
conversion de triptofano a IAOx, peroxidasa dependiente de uniébn a membrana
plasmatica (Ludwig-Muller ef al., 1990), e IAOx producidos de la ruta YUCCA

(Zhao et al., 2001), no estan incluidos en la biosintesis de glucosinolatos.

En procedimientos genéticos independientes, dos mutantes, busby (Reintanz et al.,
2001) y supershoot (Tantikanjana et al, 2001), con algunas alteraciones
morfologicas incluyendo algunos cientos de brotes axilares, fueron mostrados
como CYP79F1. Esos mutantes carecen completamente de glucosinolatos alifaticos
de cadena corta (Reintanz et al., 2001). Basados en estos hallazgos, se ha sugerido
que CYP79F1 metaboliza la cadena corta de los derivados de metionina (con uno a
4 grupos metileno adicionales), y que el homélogo CYP79F2, que es 88% idéntico
a nivel de aminodcido, metaboliza los derivados de metionina de cadena larga
(Reintanz et al., 2001). Sin embargo, la caracterizacion bioquimica de CYP79F1 y
CYP79F2, muestra que el CYP79F1 metaboliza mono a hexahomometionina, que

resulta en glucosinolatos tanto de cadena corta como de cadena larga, mientras que
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el CYP79F2 exclusivamente metaboliza penta y hexa-homometioninas (Chen et
al., 2003). Las especificidades del sustrato de CYP79F1 explica la ausencia de
glucosinolatos alifaticos de cadena corta en un mutante knockout de CYP79F1: el
nivel de glucosinolatos alifaticos de cadena corta no es afectado en un mutante
knockout CYP79F2, mientras que el nivel de glucosinolatos alifaticos de cadena
larga es sustancialmente reducido (Chen et al., 2003). Los resultados enfatizan la
importancia de la caracterizacidon bioquimica de las proteinas, porque la asignacion

de funciones basada solamente en los datos genéticos, puede conducir a error.

11.2.2.2.2.Conversion de aldoximas a dacido tiohidroximico

La enzima que metaboliza la aldoxina, CYP83B1 (Figura lh), en la via de los
glucosinolatos de Arabidopsis ha sido identificada por varios investigadores
(Delarue et al., 1998; Barlier et al., 2000; Bak et al., 2001; Hansen et al., 2001;
Smolen & Bender, 2002). Los mutantes knockout de CYP83BI1 tienen un fenotipo
de alta auxina caracteristico. La caracterizaciéon bioquimica de CYP83B1 y su
homodlogo CYP83A1, muestra que las aldoxinas alifaticas son principalmente
metabolizadas por CYP83A1 (Naur et al, 2003), mientras que las aldoxinas
aromaticas, derivadas del triptofano, fenilalanina y tirosina, son metabolizados
por ambas enzimas. CYP8C3BI1 tiene mayor afinidad por las aldoxinas aromaticas
que CYP83Al, particularmente por IAOx, donde existe una diferencia de 50 veces
el valor del Km (Bak & Feyereisen, 2001), lo cual indica que CYP83Al y
CYP83B1 no son redundantes bajo las condiciones fisiologicas en la planta.
Resulta interesante que un mutante knockout cyp83A41 fue identificado, tanto de
plantas que presentan fenilpropanoides alterados y/o que tengan niveles reducidos
de algunos fenilpropanoides, tales como sinapoil malato; lo que sugiere un enlace
metabolico entre la sintesis de los glucosinolatos y el metabolismo de los

fenilpropanoides (Hemm et al., 2003).

Como era de esperarse, los mutantes knockout cyp8341 presentan niveles
disminuidos de glucosinolatos alifaticos, pero también niveles incrementados de
indol glucosinolatos, lo que puede ser consecuencia de la regulacion positiva por
parte de CYP79B2 y CYP79B3 en la planta metabolicamente estresada (Hansen et
al., 2001).
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Los productos de degradacion de las enzimas CYP83 vienen a ser componentes
denominados aci-nitro u 6xido de nitrilo; los cuales, a consecuencia de su alta
inestabilidad, no se han logrado extraer. Sin embargo, in vitro, reaccionan con los
donadores nucleofilicos S para formar S-alquil tiohidroximatos (Hansen et al.,

2001).

In vitro, los conjugados S- (hidroximoil)-1-1cisteina rdpidamente atraviesan una
ciclizacién interna para producir 2-sustituidos tiazolina -4- acido carboxilico. Esto
sugiere que la siguiente enzima en la ruta (Figura 11), la C-S liasa que cliva S-
alquiltiohidroximato para producir el &cido tiohidroximico, es fuertemente
acoplada a la enzima donadora de S, que a su vez esta fuertemente enlazada a las
enzimas CYP83, formando un complejo para llevar a cabo esta reaccion de azufre,
sin pérdida de intermediarios sulfurados reactivos hacia el medio. Una C-S liasa
involucrada en la biosintesis de glucosinolatos en Arabidopsis fue identificada por
medios bioinformaticos (Mikkelsen ef al., 2004). La elucidacion del metabolismo
del mutante knockout mostr6 completa ausencia de glucosinolatos aromaticos y
alifaticos. Esto no habia sido previamente reportado en ningin mutante con la
biosintesis de glucosinolatos alterado, y sugiere que la C-S liasa constituye un

unico gen en la familia.
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Figura 1.-Via metabolica de los glucosinolatos. Los pasos se indican en el texto (Elongacion de la cadena,

formacion de la estructura basica, modificacion de la estructura y degradacion de los glucosinolatos).
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11.2.2.2.3. Conversion de dacidos tiohidroximicos a glucosinolatos

Un 4cido tiohidroximico UDP-glucosa S-glucosiltransferasa (Figura 1-1),
UGT74B1 codificado por el gen Atlg24100, que glucosila acido
fenilacetohidroximico para producir el correspondiente desfosfoglucosinolato, fue
identificado en Arabidopsis basado en su homologia a un ortdlogo patentado de
Brassica napus (Grubb et al, 2004). Los mutantes knockout de UGT74BI
disminuyeron significativamente la producciéon de glucosinolatos, sin embargo
hubo acumulacion de dichos productos; lo que sugiere que existe una fuente
alternativa de UGT en la ruta metabolica. El PAPS, desulfoglucosinolato
sulfotransferasa (Figura 1-1), AtST5a (codificado por Atlg74100), que cataliza el
ultimo paso de la sintesis de la estructura basica fue recientemente identificado por
“diferencial RNA display” de genes regulados por coronatina (Piotrowski et al.,
2004). La caracterizacion bioquimica de AtST5a y su homologo cercano AtST5b
(At1g74090) y AtST5c (At1gl8590) muestra que AtSTS5a prefiere
desulfoglucosinolatos derivados de triptofano y fenilalanina, mientras que AtST5b

y AtST5c desulfoglucosinolatos de cadena larga (Piotrowski et al., 2004).

11.2.2.3. Modificacion en la estructura de los glucosinolatos

Las formas parentales de glucosinolatos inicialmente formadas, estdn sujetas a un
amplio rango de modificaciones posteriores en el grupo R. Esas reacciones son
tanto de interés bioldgico como bioquimico, debido a que influyen sobre la
direcciéon de la hidrélisis de glucosinolatos y resultan en la actividad de los
productos de hidroélisis. El grupo R de los glucosinolatos derivados de metionina y
sus homologos de cadena elongada, estan especialmente sujetos a modificaciones
posteriores (Figura 1-u); tales como la oxidacién paso a paso del a&tomo de azufre
en la cadena lateral del metiltioalquil conduciendo, sucesivamente, a las moléculas
de metilsulfinilalquil y metilsulfonilalquil. Las cadenas laterales del
metilsulfinilalquil pueden ser modificadas mediante clivajes oxidativos para lograr
cadenas alquenil o hidroxialquil (Figura 1-u). Los loci genéticos que controlan esas

conversiones han sido identificados en las especies de Brassica y Arabidopsis
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(Parkin et al., 1994; Mithen et al., 1995; Giamoustaris et al., 1996; Hall et al.,
2001).

En Arabidopsis, el mapeo usando lineas de hibridos recombinantes de cruces
interecotipos implicaron un cluster de 3 genes en el control de la oxidacion de la
cadena lateral (Hall et al, 2001; Kliebenstein et al, 2001). Todos esos genes
codifican dioxigenasas 2-oxo acido dependientes, miembros de una larga familia de
enzimas no membranosas, sin grupo hemo pero con hierro, que cataliza muchas
reacciones de hidroxilacion, epoxidacion y desaturacion del metabolismo de las
plantas (Prescott & John, 1996). Por ello, dos de los clusters han sido
funcionalmente caracterizados (Kliebenstein et al., 2001a). El producto del gen
AOP2, que es expresado so6lo en los ecotipos que acumulan alquenil glucosinolatos,
convierte el metilsulfinilalquil a alquenilglucosinolatos cuando es heterologamente
expresado en E. coli. Por otro lado, el producto del gen AOP3, que es expresado
solo en ecotipos que acumulan hidroxialquil glucosinolatos, convierten un
metilsulfinilalquil a hidroxialquil glucosinolato (Figura 1-u). La diferencia en la
actividad AOP entre los ecotipos son el resultado de las diferencias de la region
promotora de AOP2 y AOP3 y una delecion en el marco de lectura del AOP2, que
da lugar a una proteina trunca (Kliebenstein et al., 2001a). Estudios de herencia y
secuenciacion de clones BAC, indican que analogos de clusters de genes
dioxigenasa 2-oxoacido-dependiente estdn presentes en Brassica oleracea, que
también controla la oxidacion de la cadena lateral (Gao et al., 2004; Li et al.,
2001). Poco se conoce acerca de las bases moleculares y bioquimicas de otras
transformaciones secundarias, tales como la esterificacion de los grupos hidroxilos
libres por acido benzoico, excepto que esas reacciones sigan la formacion del

esqueleto bésico de los glucosinolatos (Graser ef al., 2001).

11.2.2.4. Regulacion en la sintesis de glucosinolatos

En brasicaceas de importancia econdmica, algunas especies producen entre 30 y
40 glucosinolatos diferentes; en el que la forma alifatica, derivada de
homometionina, son las mas diversas. El analisis de loci para caracteres
cuantitativos (QTL) es una herramienta muy poderosa para el estudio de la
variacion cuantitativa y cualitativa en los perfiles de glucosinolatos. Mediante esta

estrategia, se han identificado de 4 a 6 QTLs que controlan la concentracion de
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glucosinolatos en las semillas de B. napus (Toroser et al., 1995; Uzunova et al.,
1995). En Arabidopsis, mediante un experimento de mapeo QTL en el que se
empled lineas hibridas de Landsberg erecta (Ler) X Cape Verde Islands, se ha
identificado algunos QTLs que controlan la acumulacion de glucosinolatos
alifaticos, aromaticos e indoles, en hojas y semillas (Kliebenstein et al., 2001a). En
esas condiciones, so6lo 6 QTLs determinan la acumulaciéon de glucosinolatos
alifaticos totales, dos de ellos son loci biosintéticos GS-Elong y GS-AOP, seis
QTL controlan la totalidad de indol glucosinolatos, y tres loci regulan a los
glucosinolatos menos dominantes. Cinco loci adicionales fueron especificos a los
subgrupos de indol glucosinolatos. Con excepcion del locus GS-Elong, que
controla tanto los glucosinolatos alifaticos totales en la hoja, como los aromaticos
totales en la semilla, no se encontrd correlacion entre los QTL para los diferentes
tipos de glucosinolatos, lo que sugiere que las clases son independientemente

reguladas (Kliebenstein ef al., 2001b).

El andlisis QTL demuestra que un gran nuimero de loci variable controla la
acumulacion de glucosinolatos. Aparte de GS-Elong y GS-AOP, ningun otro loci ha
sido clonado y -caracterizado. Sin embargo, el indol glucosinolato que es
controlado por el locus DF119L sobre el cromosoma V, se mapea en la vecindad al
ATRI, el factor de transcripcion AtMyb34, que ha sido identificado como un
regulador (Bender & Fink, 1998).

El mutante atr1D posee una regulacion del triptofano alterada (Altered Tryptophan
Regulation) y causa una elevada expresion de genes para la sintesis de indol
glucosinolatos: CYP79B2, CYP79B3 y CYPS83BIl; y el gen biosintético del
triptéfano: AS41 (Bender & Fink, 1998). Los mutantes atri/D presentan elevados
niveles de indol glucosinolatos; mientras que los mutantes afr! producen niveles
muy reducidos de los referidos glucosinolatos. Lo cual implica que el ATR1 puede
ser manipulado para coordinadamente controlar las enzimas que sintetizan los indol

glucosinolatos.

El nivel y composicion de los glucosinolatos en plantas refleja tanto factores
ambientales como genéticos, desde que algunos glcucosinolatos pueden estar

constitutivamente presentes y otros pueden ser inducidos. La induccién de CYP79
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especifica se correlaciona con la acumulacién de los respectivos glucosinolatos,

indicando que esta regula a nivel transcripcional (Mikkelsen et al., 2003).

Algunos estudios, donde emplean diferentes especies de plantas, han mostrado que
el metil jasmonato y las heridas provocadas inducen indol glucosinolatos

especificos (Mikkelsen et al., 2003).

CYP79B2 y CYP79B3 parecen tener diferentes funciones debido a que el primero
es principalmente inducido durante la produccion de camalexina (Glawischnig et
al., 2004); mientras que el segundo por el metil jasmonato (Brader et al., 2001). El
acido salicilico, un inductor menos pronunciado, induce especificamente al 4-
metoxi indol-3-metil glucosinolato en algunos ecotipos de Arabidopsis (Mikkelsen
et al., 2003). En las hojas de B. napus, el &cido salicilico incrementa los niveles
totales de glucosinolatos; en donde el 2-fenil metil glucosinolato muestra el nivel

mas alto de acumulacion (Kiddle ef al.,1994).

El clonamiento y la caracterizacion de los genes relacionados con los QTL dara
lugar a un mejor entendimiento de las bases moleculares y bioquimicas de los
perfiles de glucosinolatos. Hirai y colaboradores integraron la metabolémica y la
transcriptomica para elucidar las redes gen a gen y metabolitos a gen de
Arabidopsis bajo condiciones deficientes de azufre (Hirai ef al., 2005). De acuerdo
a ello, tres posibles genes para sulfotransferasa fueron identificados: Atlg74100,
Atlgl8590 y Atlg74100; denominados AtSOTI16, AtSOTI7 y AtSOTIS,
respectivamente; dentro del grupo de los genes clasificados para la biosintesis de
glucosinolatos. Este también fue el caso de At1g24100, el cual se habia asumido
que codifica para S-glucosiltransferasa  involucrado en la biosintesis de

glucosinolatos (Petersen et al., 2001).

11.2.2.5. Degradacion de los glusosinolatos

La degradacion de los glucosinolatos es activada frente al dafio en la planta y
resulta en una diversidad de isotiocianatos, tiocianatos y nitrilos. Comienza cuando
la enzima tioglucosido glucohidrolasa (mirosinasa) rompe el enlace tioglucosido

del glucosinolato, de donde se origina glucosa y una aglicona inestable (Bones &
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Rossiter, 1996) (Figura 1-m). Dependiendo del tipo de cadena lateral de

glucosinolato, se forman productos de hidrolisis especificos.

11.2.2.4.1. Productos de hidrolisis

Los productos de hidrdlisis predominantes en muchas especies son los
isotiocianatos (Figura 1-r), que son formados de una aglicona, mediante
reconfiguracion estructural en el que estan involucrado iones de Fe** (Galletti et al.,
2001). Sin embargo, los factores proteicos pueden estar involucrados en la
formacion de nitrilo in vivo, como es el caso de la proteina epitiospecifier (ESP)
(MacLeod & Rossiter, 1985) (Figura 1-p). En caso de que la cadena lateral de
glucosinolatos tenga un doble enlace, ESP promueve la reaccion del atomo de
azufre del enlace tioglucosido con el doble enlace para formar un anillo tirano,
originandose el epitionitrilo(Figura 1-p). El proceso ocurre sélo en presencia de
mirosinasa; mientras que no se conoce si ESP posee habilidad catalitica por si
mismo. El reciente aislamiento de un gen de Arabidopsis que codifica un ESP
mostrd que esta proteina no sélo promueve la formacidén de epitionitrilos, sino
también la formacion de nitrilos simples a partir de una gran variedad de
glucosinolatos (Lambrix ef al., 2001). Otros productos de la hidrélisis incluyen los
tiocianatos, que estan formados a partir de tres glucosinolatos: bencil, alil y 4 metil
sulfinil butil glucosinolato; todos ellos forman cationes de cadenas laterales estable
(Figura 1-t). Asi como la formacion de nitrilos, la produccion de tiocianatos
también esta asociado con factores protéicos especificos (Hasapis & MacLeod,
1982) (Figura 1-n), que se desconoce hasta la fecha. Los productos de hidrolisis de
los indol glucosinolatos son algo diferentes con respecto a otros tipos de
glucosinolatos, debido a que los isotiocianatos recientemente formados son
inestables a pH neutro o ligeramente acidos, y subsecuentemente son convertidos
en otros metabolitos, incluyendo indol metanoles, conjugados de acido ascorbico y

mezclas de oligomeros (Buskov et al., 2000).

11.2.2.4.2. Fisiologia y Bioquimica de las mirosinasas

Los primeros productos de degradacion de los glucosinolatos han sido objeto de

muchas investigaciones a nivel molecular (Rask et al., 2000). Como miembro de la
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familia glucosido hidrolasa, las mirosinasas tienen una estructura tridimensional y
propiedades como las de la O-glucosidasas (Burmeister ef al.,1997). La abundancia
de los puentes de salinos, enlaces disulfuro, y puentes de hidrégeno aparentes en la
estructura pueden promover la estabilidad en ambiente extracelular, en el cual las
mirosinasas deben funcionar a raiz del dafio en el tejido de la planta. Las
mirosinasas también estan fuertemente glucosidadas con carbohidratos, lo que
contribuye hasta el 20% de su peso molecular. La glucosinacion puede permitir la
estabilidad de la proteina, como para proteger a la enzima de ser inactivada por
productos de hidrdlisis reactivos. La cristalografia de rayos X de la mirosinasa
revelo un rol para el ascorbato como un cofactor esencial (Burmeister ef al., 2000).
Este hallazgo tiene relacion con muchas experiencias previas que indicaban el rol
del ascorbato, a bajas concentraciones (mM), en la estimulacién de la mirosinasa.
Como el unico grupo de B-tioglucosinolatos conocidos en la naturaleza, las
mirosinasas usan s6lo glucosinolatos como sustratos; sin tener actividad, in vitro,
sobre los O-glucésidos y otros S-glucosidos. Sin embargo, entre los diferentes tipos
de glucosinolatos, el rango de sus sustratos es variable. Por lo que muchas
mirosinasas hidrolizan multiples glucosinolatos (Chen & Halkier, 1999), algunos
son altamente especificos (Bernardi et al., 2003). En todas las plantas investigadas,
las mirosinasas son codificadas por una familia de multigenes. En el caso de
Arabidopsis, se tienen 4 genes que codifican mirosinasas funcionales (Xu et al,
2004); mientras que en B. napus 'y Sinapis alba cada uno presenta 20 o mas (Rask
et al., 2000), muchos de los cuales, tienen distintos patrones de expresion tejido-

especifico (Lenman et al., 1993).

La ubicacion celular y subcelular de las mirosinasas, ha sido una interrogante de
prolongado interés en la investigacion de los glucosinolatos; debido a que se
supone que este sea una estrategia para evitar la reaccion glucosinolato-mirosinasa
dentro de la planta intacta, pero que permite el contacto y la activacion frente al

dafio de la planta (Luthy & Matile, 1984).

Por mas de 100 afios, se ha reportado que las mirosinasas son localizadas en los
idioblastos con alto contenido de proteina vacuolar, denominadas células
mirosinas, que estan dispersas en todos los 6rganos de las especies de Brassicaceae.

Esto se confirma mediante métodos histoloégicos, inmunocitoquimicos, e
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hibridizaciébn in situ; y mas recientemente, a través del uso de lineas de
Arabidopsis que contienen constructos GUS con los promotores de los genes de
mirosinasa (Tierens ef al., 2001). De acuerdo a las ultimas investigaciones, se ha
encontrado mirosinasa en los idioblastos del parénquima floema de las hojas, tallos
e inflorescencias (Andreasson ef al., 2001) y también en las células guardia
(Husebye et al., 2002). Cuando esos resultados fueron confrontados con el reciente
reporte de que los glucosinolatos en los primordios florales de Arabidopsis se
ubican en “células S”, situadas en la posicion distal del floema (Koroleva et al.,
2000), sugirieron de que los glucosinolatos son segregados en estas especies en
células separadas pero adyacentes. Sin embargo, la disposicion puede ser diferente
en otras especies debido a que, en las especies de Brassica, las células de mirosina

estan ampliamente distribuidas fuera del sistema vacuolar.

Los extractos de plantas que contienen mirosinasas poseen un numero de otras
proteinas que coprecipitan como anticuerpos para mirosinasa, que se conocen como
Proteinas de union a la mirosinasa (Mirosinase Binding Proteins) o Proteinas
asociadas a la mirosinasa (Mirosinase Associated Proteins) (Rask et al, 2000).
Muchas de esas proteinas son producidas por el dafio ocasionado por insectos
(Pontoppidan et al., 2005), pero su relacion con la hidrélisis de los glucosinolatos

es desconocida.

I1.2.3. Relacion evolutiva de los glucosinolatos con los glucosidos cianogénicos

Los glucdsidos cianogénicos son ampliamente distribuidos en el Reino Plantae,
habiéndose encontrado en helechos y gimnospermas, asi como en angiospermas.
Los glucosinolatos son evolutivamente més recientes y se muestran solo en el
orden Caparales y un extra grupo (outgroup), el género Drypetes de las
Euphorbiaceae. Debido a que ambos productos son derivados de aminoacidos y
tienen aldoxinas como intermediarios; se ha planteado la hipdtesis que los
glucosinolatos se desarrollaron basados en su predisposicion para hacer glucosidos
cianogénicos. Esta teoria fue sostenida por la demostraciéon que los homdélogos de
CYP79 catalizan la conversion de aminodcidos en ambas vias. Consistente con las

relaciones evolutivas entre las rutas metabdlicas de los glucdsidos cianogénicos y
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glucosinolatos, las enzimas que metabolizan las aldoxinas pertenecen a la misma
familia CYP, como CYP71El metaboliza p-hidroxifenilacetaldoxima en la
biosintesis de los glucosidos cianogénicos en Sorghum bicolor (Bak et al., 1998),
y las enzimas CYP 83, que deberia ser asignado a la familia CYP71 basado en la
homologia de secuencias, metaboliza aldoxinas en la via de los glucosinolatos
(Hansen et al., 2001). En contraste a la familia CYP79 de aminoacido N-
hidroxilasa, la familia CYP71 representa citocromo P450 con actividades
enzimaticas muy diversas, solo alguno de ellos estan involucrados en el
metabolismo de las aldoximas. Un posible escenario para la evolucion de los
glucosinolatos es que una mutacion en las enzimas aldoximetabolizadoras, en la via
cianogénica, resultd en la produccion de un componente toxico en lugar del
esperado hidroxinitrilo, del cual la planta subsecuentemente tuvo que protegerse
(Hansen et al., 2001). Desde esta perspectiva, las enzimas postaldoximas de la via
de los glucosinolatos pueden ser vistas como enzimas reclutadas de los procesos de
detoxificacion para metabolizar componente aci-nitro u Oxido de nitrilo.
Consistente con esta hipdtesis, ambas glucosiltransferasas y sulfotransferasas

representan mecanismos de detoxificacion ampliamente usados en la naturaleza.

I1.3. Bioinformatica: un conjunto de herramientas para el estudio de las
Ciencias Bioldgicas

La bioinformatica, un area de revision actual, con frecuencia es definida como la
aplicacion de las técnicas computacionales para entender y organizar la
informacion asociada con las macromoléculas bioldgicas. Esta unién inesperada
entre los dos sujetos es ampliamente atribuida al hecho de que la vida, en si misma,
es una tecnologia de informacion; la fisiologia de un organismo estd ampliamente
determinada por sus genes, y en su forma mas bdasica, puede verse como una

informacion digital (Luscombe et al., 2001).

La creciente informacion de macromoléculas biologicas, que provienen de
experimentos llevados a cabo en todo el mundo, se almacena, en forma digital, en
las bases de datos mundiales; para el caso de secuencias nucleotidicas, se tiene la

International ~ Nucleotide = Sequence  Database  Collaboration  (INSDC,
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http://www.insdc.org/page.php?page=home), que fue desarrollada y mantenida
colaborativamente entre la. DNA  Bank of  Japan (DDBYJ,
http://www.ddbj.nig.ac.jp/), European Molecular Biology Laboratory (EMBL,
http://www.ebi.ac.uk/embl/) y el Genbank de Estados Unidos (Nacional Center for
Biotechnology Information-NCBI, http://www.ncbi.nlm.nih.gov/), por mas de 18
afos. Dichas bases de datos comparten mas de 61 millones de secuencias entre al
menos 240, 000 nombres de organismos; donde cada 18 meses se duplica la

cantidad de informacion (Benson et al., 2006).

Asimismo, los esfuerzos colaborativos han permitido secuenciar genomas
completos de virus, bacterias, plantas, e incluso de la especie humana. Contar con
genoma totalmente secuenciado de un organismo es un gran avance; por cuanto
puede procederse con la identificacion de los genes, estudiar su funciones, y los
distintos niveles de interaccion entre ellos. Este conocimiento permitiria controlar
la expresion génica en un sistema biologico, al igual que lo hacemos con un

sistema informatico.

La inmensa cantidad de informacion generada en las investigaciones, asi como la
disponibilidad de las primeras herramientas computacionales, ha resultado en el
desarrollo de una inmensa cantidad de herramientas computacionales (software) en

todo el mundo.

Mediante el uso de comandos ( u 6rdenes) basado en un lenguaje de programacion,
dentro de un programa, pueden crearse aplicaciones ( 0 programas) que permiten
llevar a cabo una o multiples tareas. De hecho, los programas que conocemos
como el MS Office, Corel Draw, Messenger, entre otros; han sido creados bajo un
lenguaje de programacion.

Existen muchos lenguajes, algunos mas amigables que otros, pero los usados con

frecuencia en las Ciencias Biologicas son el Perl, Phyton, R, entre otros.
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II. 3.1. Programas utilizados en la presente investigacion

11.3.1.1. Sokan.

Es un programa creado en lenguaje Java J2SE, por el Kazuza DNA Research
Institute del Japon el afio 2005. Permite calcular analisis de correlacion entre los
valores de expresion de genes (signal values), editados en MS Excel, con la
generacion de un archivo de correlacion en formato de texto. El programa tiene la
opcion para seleccionar el coeficiente de correlacion minimo o maximo (cut off).

El programa no estd disponible en internet, y fue amablemente facilitado por Dr

Kengo Kanamaru Facultad de Agricultura de la Universidad de Kobe-Japon.

11.3.1.2. Perl.

Es un lenguaje de programacion de alto nivel, de multiple aplicacion y muy
dindmico. Fue originalmente desarrollado por Larry Wall, un lingiliista que
trabajaba como administrador de sistemas para la NASA en 1987, como un
lenguaje de proposito general para procesar los reportes de manera mas facil
(http://en.wikipedia.org/wiki/Perl) . Desde esa fecha, se ha hecho muchos cambios
y revisiones, hasta llegar a ser un programa muy popular entre los programadores.
Perl toma elementos de otros lenguajes de programacion: C, shell, AWK, sed y
Lisp.

En diciembre del 2007 fue el 20vo aniversario de Perl 1.0; y a la vez fue liberado
Perl 5.10.0, el cual incluye muchas mejoras, entre ellas swith statements
(denominado ‘“dado/cuando”), expresiones regulares, actualizaciones, el smart

match operator, entre otros (http://en.wikipedia.org/wiki/Perl).

11.3.1.3. Pajek.

Este es un programa para MS windonws que interpreta graficamente las redes
grandes, a partir de archivos Network. En el idioma eslovaco, la palabra Pajek
significa arafia. La ultima version del programa puede ser obtenido en :

http://vlado.fmf.uni-lj.si/pub/networks/pajek/. El desarrollo de Pajek se comenzo en

1996. Pajek fue implementado en lenguaje de programacion Delphi (Pascal);

disponible desde la pagina : http://www.thefreecountry.com/compilers/pascal.shtm.



http://vlado.fmf.uni-lj.si/pub/networks/pajek/
http://www.thefreecountry.com/compilers/pascal.shtml.x
http://www.thefreecountry.com/compilers/pascal.shtml.x
http://vlado.fmf.uni-lj.si/pub/networks/pajek/
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La principal motivacion para la construccion de Pajek fue la existencia de varias
fuentes de redes grandes, que ya estaban en una forma leible por la maquina. El
programa debia proveer de herramientas para el analisis y visualizacion de tales
redes: redes de colaboracion, moléculas orgénicas en quimica, redes de interaccion
protenina-receptor, genealogias, redes de internet, redes de citas bibliograficas,

redes de difusion (SIDA, noticias, innovaciones), data mining, etc..

I1.3.1.4. Editor Sakura.

Es un editor de texto Japonés para MS Windows. Requiere de MS windows
Japonés Windows 95/98/NT/XP/Vista. La mayoria de los caracteres de doble bite
no se muestran apropiadamente en versiones de MS Windows de otros lenguajes.

El editor puede puede obtenerse en http://sakura-editor.sourceforge.net/

I1.3.1.5. Primer3.
El Primer 3 es una aplicacion que permite disefiar iniciadores a partir de una
secuencia nucleotidica. El programa permite seleccionar, previamente, varias

opciones en forma de rango: Temperatura de melting, longitud de los iniciadores,

posiciones de anclaje. EL programa puede accederse desde http://frodo.wi.mit.edu/

11.3.1.6. BLAST (Basic Local Alignment Search Tooll).

Es un programa informatico de local de secuencias, el cual puede ser DNA o de
proteinas. El programa es capaz de comparar una secuencia problema (también
denominada secuencia query) contra una gran cantidad de secuencias que se
encuentren en una base de datos. El algoritmo encuentra las secuencias de la base
de datos que tienen mayor parecido a la secuencia problema. Es importante
mencionar que BLAST usa un algoritmo heuristico por lo que no nos puede
garantizar que ha encontrado la solucidon correcta. Sin embargo, BLAST es capaz
de calcular la significacion de sus resultados, nos provee de un parametro para
juzgar los resultados que se obtienen. Puede accederse a este programa mediante

los sitios de los 3 grupos que conforman el INSDC: Genbank
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(http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi), EMBL(http://www.ebi.ac.uk/Tools/blast/),
DDBJ (http://blast.ddbj.nig.ac.jp/top-j.html ).

I1.3.2. Tecnologia microarray.
La tecnologia microarray permite medir los niveles de expresion de miles de genes

al mismo tiempo a partir de una muestra de mRNA proveniente de un tejido, y/o
células libres. El microarray de DNA consiste en pequeios soportes solidos en el
cual las secuencias de miles de genes diferentes son inmobilizados o fijadas en
posiciones especificas. Los soportes en si mismo son laminillas de vidrio; aunque
también puede ser ldminas de silicona y fibras de nylon. En un experimento tipico,
parte del organismo es congelado y extraido el RNA para ser colocados en los

referidos “chips”(Figura 2).

Figura 2.- (A) Chip microarray, en la parte rosada se encuentran las pruebas para 8200 genes. (B)
las que, para permitir su visibilidad, se presenta el diagrama para 400 genes; sin embargo, las

medidas mostradas si son reales.

El RNAm correspondiente a un gen dado, reacciona positivamente con el

respectivo oligonucledtido complementario; el cual se ubica en una celda
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especifica del chip. El nivel de esta asociacion se refleja mediante la intensidad de

color que se genera en la respectiva celda.

Las intensidades de color de una prueba microarray son escaneadas y leidas por un
programa de computadora; el cual puede ser convertido en valores de expresion

(signal values).

I1.3.3. Sistema affimetrix

El sistema affimetrix es una plataforma de microarray confeccionado por la
Corporacion Affimetrix. El sistema consiste en ladminas (gene chips), que son
producidas en un unico proceso. Esto resulta en puntos cuadrados, lo que se
denomina oligonucleotidos sintetizados in situ (oligos). En un chip Affimetrix,
existen algunos oligonucledtidos por gen; estos estdn disefiados para hibridizarse a
varias partes del mRNA para el respectivo gen (perfect match oligos). También
existen lo que son conocidos como "mismatch oligos"; que son practicamente lo
mismo que los "perfect match oligos", con la excepcion de que existe diferencia en
una base. Mediante el uso de algoritmos, que comparan las intensidades de un chip
control (mismatch oligos) con el chip de tratamiento (perfect match oligos) se
encuentran los valores de expresion (signal values), que muestran la intensidad de
expresion de 8200 genes al mismo tiempo. Los valores de expresion son medidas
cuantitativas calculadas para cada set de prueba (probe sef) (oligonucleotidos
complementarios a varias regiones de RNA para un determinado gen en un chip
microarray); el cual representa el nivel relativo de la expresion de un transcripto
(experimento con respecto al nivel basico de expresion). Son calculados mediante
el estimado de Tukey Biweight en un paso, que lo hace practicamente insensible a
los valores extremos que posiblemente incluyen error (outliers), incluso si son

extremos.

Para cada gen representado en el chip, existe una serie de pares de prueba (el
numero varia dependiendo del tipo de chip). Un par de prueba se ancla en el

terminal 3’ del transcripto de mRNA (Figura 3).
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Figura 3.-Pasos para la obtencion de datos microarray: El RNA es extraido de un determinado
tejido es retrotranscrito para formar el DNA complementario (cDNA), el cual se emplea para la
transcripcion in vitro. Los transciptos (cRNA) son ligados a biotina y fragmentados, para ser
colocados en el array de expresion del gene chip, el cual tiene oligonucledtidos complementario a
varias porciones de un mRNA (probe set). De acuerdo a la cantidad de cRNAs que son ligados a los
pares de prueba, se presenta una diferente intensidad de oscuridad, que puede ser cuantificado por

intensidad; el cual se interpreta como nivel de expresion del gen.

El sistema Affimetrix es conocido como la coloracion en un paso, que se
diferencia de otros microarrays, que son dos o mas colores. Los chips para los
analisis de expresion de genes de todo el genoma de Arabidopsis contiene 8200

genes, que todavia no son todos los genes de la especie.
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III. MATERIALES Y METODOS

II1.1. Diagrama de la bioquimica de los glucosinolatos

En base a la informacion bibliografica, se ha procedido a diagramar la ruta
bioquimica de los glucosinolatos; la que basicamente comprende 3 pasos (Halkier
et al., 2006): Elongacion de la cadena de los aminodcidos, biosintesis de la
estructura basica (Core Structure Biosynthesis) y la degradacion de los
glucosinolatos, al que fue incluido el paso de la modificacion en la estructura de los

mismos.

Se hizo una busqueda por los numeros de accesion (codigo AGI, por e¢j
At1g26000), en la pagina web del TAIR (The Arabidopsis Information Resource.
http://www.Arabidopsis.org), por los referidos genes. De donde se pudo encontrar,
ademas, otros genes relacionados; para cada uno de los pasos de la ruta bioquimica
de los glucosinolatos. Asimismo, se contd con la informacion del “AraCyc
Metabolic Pathways” del TAIR a fin de incluir genes en cada una de las referidas

etapas.

Debido a la existencia de abundante informacion bibliografica referente a la
bioquimica de los glucosinolatos, se procedi6 a diagramar las rutas bioquimicas
empleando el programa de disefio CoreIDRAW X3; con la finalidad de facilitar el

entendimiento y la difusion.

I11.2. Busqueda de genes en el TAIR

Empleando la herramienta Seq Viewer del TAIR
(http://www.Arabidopsis.org/servlets/sv) se procedid a buscar los respectivos
codigos AGI. Se encontré6 genes relacionados al usar frases claves como:
“Glucosinolate Biosynthetic Process”. De esta busqueda se tomd todos los genes.

Un ejemplo detallado se muestra a continuacion (Figura 4).

Se trata de la busqueda del codigo AGI para MAMI1 (Metiltioalquil malato

sintasal), que lleva a cabo la reaccion de condensacion en el ciclo de elongacion de
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la cadena de los glucosinolatos. De acuerdo a las opciones de busqueda, se requiere
colocar un asterisco seguido del nombre del gen, en este caso MAM1; de modo que

no sea entendido como un codigo AGI (Figura 4 A).

En la figura 4 B, haciendo clic sobre dicho c6digo, se muestra una ventana con
informacion referente al gen; ademas, en la parte de anotaciones, se tiene un enlace
en la columna “keywords”, que son procesos bioquimicos relacionados. Uno de

ellos es el de “glucosinolate biosynthetic process”.

De todos esos genes se ha tomado los cédigos de accesion para efectos de hacer los

respectivos analisis de correlacion de la expresion de los genes.
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http://lwww.Arabidopsis.org/serviets/s

Figura 4.- (A) Herramienta del TAIR (Seq Viewer Whole Genome View), que permite ubicarD
genes en el genoma de Arabidopsis thaliana. (B) Ubicacion del gen correspondiente, que se
simboliza con su co6digo AGI (At5g23010 como ejemplo). (C) Informacion que se muestra al hacer
click en el gen At5g23010. (D) Dentro de ello, en “data associated to this term” se tiene 21 genes y
24 anotaciones; mientras que en “data associated to children’s terms” (genes que tienen un

comportamiento entre parentales y progenie), se tiene 5 genes y 5 anotaciones.
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Los genes fueron agrupados por las palabras claves y por etapas de sintesis y
degradacion de los glucosinolatos. Se han mantenido las palabras claves en inglés,
a fin de evitar multiples interpretaciones que dificultarian el acceso a través de la
pagina web del TAIR.

El catalogar a los genes dentro de cada etapa no pretende ser determinante; en la
naturaleza existen genes que participan en multiples rutas metabdlicas. La finalidad
es ordenarlos, de alguna manera, en base a la informacion bibliografica, y la que se

puede encontrar en la base de datos del TAIR.

Se hizo el anélisis de correlacion de genes dentro de cada una de las 4 etapas de
sintesis y degradacion de los glucosinolatos; asimismo, se llevo a cabo los andlisis

entre etapas.

I11.3. Obtencion de datos microarray

Empleando la lista de los genes seleccionados (205 genes) se procedid con la
obtencion de datos de expresion (Affimetrix data) de Arabidopsis thaliana, a partir
de la pagina web NASCAccays
(http://affymetrix.Arabidopsis.info/narrays/help/helpindex.html). Mediante la
opcion “Bulk Gene Download” se descargd los respectivos datos de expresion de
genes. Solo se considerd los datos de expresion de 172 genes en los analisis de
correlaciéon (Figura 5), debido a que en los restantes 33 genes ain no se ha

desarrollado pruebas en el chip de microarray.
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B

Figura 5.- Descarga de datos de expresion de los genesde A. thaliana seleccionados del
NASCArrays. Esta manera de descarga permite obtener todos los experimentos existentes hasta la
fecha, donde se incluya los genes de la lista, que en este caso son 205. (A) Pagina web NASCArray
(http://affymetrix.arabidopsis.info/narrays/help/helpindex.html); donde se indica, mediante un
circulo rojo, la opcion de busqueda “Gene Bulk Download”; la cual nos conduce a (B) la referida
opcion de buasqueda. En ella, puede colocarse una lista de genes de los que se requiere datos de

expresion.

La opcion de descarga fue solo valores de expresion (previamente conocido como
“para agrupamiento”), anotacion basica (s6lo nombres de genes), y formato CSV
(delimitado por comas). El archivo CSV fue editado en MS Excel, lo cual consistio
en dejar so6lo los valores de expresion, los codigos AGI de los genes, y los

nombres para cada prueba.
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Figura 6.- Distribucion de los datos de expresion de los genes en formato Excel. En la columna
“A” se tiene los codigos AGI para cada gen, en la fila “2” se tiene los diferentes nombres de las
pruebas microarray. Es muy importante colocar el simbolo “>” para indicar que se trata de un titulo,

como se tiene en las celdas “A1”y “A2”.

— ) —p

csv xls Delimitado por

tabulaciones txt
. J/
v

/Datos array

Analisis de correlacion
mediante el programa
Sokan

— &

Figura 7.- Obtencion del archivo de correlacion mediante el programa Sokan. El archivo
descargado del NASCArray tiene formato CSV, que fue editado mediante Excel (Figura 6). El
programa Sokan, empleando la opcion de corte (cut off) al nivel de correlacion de 0.8, produjo el
archivo de correlacion “OUT (ge 0.8)Glucosinolate”; el cual fue colocado dentro del archivo del
programa Perl, para llevar a cabo las correlaciones entre listas de genes dentro y entre etapas del

proceso de sintesis y degradacion de los glucosinolatos.
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Luego de que el archivo de los datos de expresion de los genes fuera editado como
se indica en la figura 6, se guard6 una copia en formato de texto delimitado por
tabulaciones; con la finalidad que sea compatible con el programa Sokan, el cual
fue empleado para obtener un archivo de correlacion a partir de los datos de

expresion.

I11.4. Analisis de correlacion AA y AB entre listas de genes para cada etapa
del proceso de sintesis y degradacion de glucosinolatos

Dentro de la carpeta del programa Perl, se colocé 4 archivos de texto; que
corresponden a los genes de las etapas del proceso de sintesis y degradacion de los
glucosinolatos. Ademas, se coloco el archivo de correlacion de los genes “OUT (ge

0.8)Glucosinolate”, como se indica en la (Figura 7 y 8).

Se trabajo con el icono multi AA-AB del Perl, de manera como se indica en la
figura 8. El cual resulta en archivos “AA” y “AB”. Los archivos “AA”
corresponden a la correlacion entre genes dentro de una etapa de biosintesis o
degradacion de los glucosinolatos. Los archivos “AB” corresponden a

correlaciones entre genes de dos etapas.
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EDITOR DE TEXTO SAKURA

< > plistasdegenes

S—
Archivo de correlacion
con limite inferior de 0.8

Figura 8.- Proceso de una aplicacion del programa Perl para llevar a cabo las correlaciones “AA”
y “AB”. (A) se tiene 4 archivos de texto que contienen listas de genes que corresponden a etapas
del proceso de biosintesis y degradacion de los glucosinolatos (Gluc chain elongation,
Gluc chain_modification, Gluc core structure y Gluc chain_degradation). Un quinto archivo de
texto, en la misma carpeta, corresponde al archivo de correlacion de los genes (producido por el
programa Sokan). Si arrastramos el icono multi AA-AB del Perl, sobre el editor de textos Sakura
(B), podemos ver que puede especificarse el nombre del archivo (“A” o “B”); ademas del archivo

de correlacion.

Cada vez que se cambi6 la lista de genes, mediante el editor Sakura, se hizo doble
click sobre el icono multi AA-AB del Perl, con el fin de ejecutar el programa. En la
figura 8, se tiene la lista de genes “Gluc_chain_modification.txt” en la entrada “A”
( @inA,); mientras que “Gluc_degradation.txt” en la entrada “B” (@InB ). En la
entrada (@moto, se tiene el archivo de correlacion “OUT (ge
0.8)Glucosinolate.txt”, obtenido mediante el uso del programa Sokan. Asi, la
ejecucion del programa Perl, mediante el icono “multi AA-AB”, produjo los
archivos:

*  AA.(Gluc_chain modification).OUT (ge 0.8)Glucosinolate.

e AB.(Gluc_chain modification-Gluc_degradation).OUT(ge 0.8)Glucosinolate.
De esta manera, se obtuvo un tipo de archivo “AA” (Gluc_chain_modification) y
un tipo de archivo “AB” (Gluc chain modification-Gluc_chain degradation). Con
4 listas de genes, “Gluc_chain elongation”,  “Gluc_core structure”,

“Gluc_chain_modification” y “Gluc_degradation”; pueden generarse 4 archivos
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“AA”y 6 archivos “AB”. No hay diferencias con respecto al orden en los archivos
“AB”.

Los archivos de texto “AA” y AB” fueron transformados en archivos “network”
mediante el uso del programa txt2pajek, de modo que pueda ser leido por el
programa Pajek. En el programa Pajek, mediante la opcion “draw partition”, se

grafico las respectivas correlaciones.

IIL.5. Alineamiento BLAST y disefio de iniciadores de anclaje en zonas
conservadas

Se hizo un alineamiento BLASTn (nucleotide-Basic Local Alingment Search Tool)
empleando las secuencias de los genes involucrados en la biosintesis de los
glucosinolatos (obtenidos de la base de datos TAIR); dicha herramienta se
encuentra en la base de datos del NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/). Dentro del
BLASTn, se procedid con la seleccion de la base de datos “Nucleotide Collection”
(nr/nc) (non redundant), y optimizado por “Highly Similar Sequences”
(Megaglast). Basado en el resultado del alineamiento BLAST, se han identificado
dos regiones conservadas por gen; a fin de disefiar los iniciadores “Forward” y

“Reverse” que se anclen en dichas regiones.

IV. RESULTADOS

Los andlisis de correlacion entre las 3 etapas de la biosintesis de los glucosinolatos,
entre los genes de la degradacion de los glucosinolatos (archivos “AA”), asi como
de las diferentes combinaciones entre ellas (archivos “AB”), result6 en lo siguiente:
De los 4 archivos “AA”, so6lo 2 fueron significativos “Gluc_core structure” y
“Gluc_chain_degradation” ; por presentar clusters con coeficiente de correlacion
mayor o igual a 0,8. De la misma manera, de los 6 archivos “AB” s6lo uno fue

significativo “Gluc_core_structure-Gluc chain_degradation”.

De modo que se diagramaron las correlaciones que tienen que ver con la sintesis de
la estructura basica (Core structure biosynthesis), degradacion de los glucosinolatos

y la correlacion entre ambas etapas.
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La mayoria de los genes considerados para los andlisis de correlacion, han sido
ubicados en la etapa de degradacion de los glucosinolatos (176 genes) seguido de
la etapa de formacion del “core structure” de los glucosinolatos, con 35 genes

(Tabla 1A).

Tabla 1.- A)Namero de genes distribuidos por palabra clave y por etapas de sintesis y

degradacion de los glucosinolatos. B). Genes considerados en mas de una etapa simultdneamente.

A
Etapas de sintesis y degradacion de los glucosinolatos
Palabra Elongacion | Formacion Modificaciéon iy
dela del core Degradacion
clave de la cadena
cadena structure
GBP 2/2/0 8/8/1 3/3/0 3/3/0
IGBP o 2/2/0 ---- -—--
GBP-M 10/8/4
GBP-W 6/6/1
GBP-F 6/6/2
RGBP 2/2/1
GCP ——- -—-- 1/0/0 5/3/0
OxPD 3/3/0 3/3/0 51/44/10
OxSD - 1/1/0 1/1/0 3/3/0
BGAL 17/16/5
GH 48 /38/5
MBP 4/1/0
Otros 8/6/0 49/43/10
2/2/0 35/31/6 4/3/0 176 / 147/ 30
B
Elongacion Formacion Modificacion .
del core Degradacion
de la cadena de la cadena
structure

At5223010 | At5g23010
At5223020 | At523020

At5226000 At5226000

At1206640 Atlg06640
At1g06650 At1g06650
At1g06620 At1206620

At4g03050 |  At4203050 At4203050
At4g03060 |  At4203060 At4203060
At4g03070 |  At4g03070 At4g03070

En la tabla 1A, dentro de cada celda, el primer nimero indica el numero total de
genes para la respectiva categoria, el segundo indica el numero total de genes con

pruebas microarray disponibles, el tercero indica el nimero de genes que fue
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graficado por el andlisis de correlacion de Pearson. Las lineas punteadas indican

que no ha sido considerado ningtin gen en la respectiva etapa y palabra clave.

IV.1. Correlacion entre los niveles de expresion de genes involucrados en la
sintesis de la estructura basica de los glucosinolatos (Core structure
biosynthesis)

Se encontr6 clusters de correlacion, con coeficiente mayor o igual a 0,8, dentro de
los genes que fueron incluidos en la etapa de formacion de la estructura basica de
los glucosinolatos, degradacion de los glucosinolatos y en la relacion “AB” entre

ambos; no habiéndose encontrado clusters en otros analisis.

Figura 9.- Analisis de correlacion “AA” dentro de los genes que participan en la sintesis de la
estructura bésica de los glucosinolatos (core structure biosintesis). Los vértices amarillos encerrados
por elipses rojas indica genes determinados que se correlacionan con otro gen < del mismo grupo
(de la misma lista), a través de un coeficiente de correlacion (< 0,8) con uno o mas genes; de modo
que se trata de un cluster de correlacion. La elipse verde punteada encierra a los genes que han
sido encontrados en el proceso de sintesis de glucosinolatos a partir de la homometionina. La elipse
punteada de color lila indica otros genes que fueron encontrados como “relacionados” con la etapa
de sintesis de la estructura basica de los glucosinolatos. Los textos en rojo indican los distintos

nombres con los que se los identifica.
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Figura 10.- Ruta bioquimica de la sintesis de glucosinolatos a partir de la homometionina. Los
circulos rojos indican los genes que forman clusters de correlacion en cuanto a su expresion (Figura
9). El circulo lila indica que probablemente se trate del gen At3gl19710, el cual codifica una
proteina que pertenece a la familia de las aminotransferasas y que se correlaciona fuertemente con
el gen AT4g13770.
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1V.2. Degradacion de los glucosinolatos

Los resultados del andlisis de correlacion para genes que participan en la
degradacion de los glucosinolatos produjo un cluster de 8 genes (Figura 11A), uno
de 4 genes , dos de 3, y seis de 2 genes (Figura 11B). En el primer cluster, se
aprecia un cierto control que podria estar ejerciendo el gen At5g5400, que codifica
una oxidoreductasa, sobre cada uno de los otros genes que pertenecen al cluster. 5
genes de este analisis de correlacion codifican para oxidoreductasas; dos genes de
la familia glicosido hidrolasa (At3g21370 y At4g22100) y un gen de la giberelina
20-oxidasa (At5g07200).

En el cluster de 4 genes, se encontrdé que la B-Galactosidasa 11 (At4g35010) se
encuentra fuertemente correlacionada, mediante un coeficiente de 0,979, con la B-
Galactosidasa 13 (At2g16730); la cual, a su vez, se correlaciona fuertemente con
un pseudo gen de mirosinasa (Atl1g51490) (Xu et al., 2004), con coeficiente de
0,957. Los tres genes referidos, conjuntamente con el de la oxidoreductasa
MFJ20.17 (At3g28490), forman un cluster de correlacion que abarca todas las
combinaciones posibles entre ellos. Algo muy interesante de resaltar es que
Atl1g51490 es muy similar a dos de los cuatro genes para mirosinasas funcionales
encontrados en Arabidopsis: BGLU34 (Atlg74600) y BGLU35 (At1g51470) (Xu
etal., 2004).

Uno de los clusters lineales de tres genes, incluye a un supuesto gen para [-
galactosidasa 14 (At4g38590), con un coeficiente de 0,856, el cual se correlaciona
con la giberelina-2-oxidasa 3 (At2g34555), que a su vez se correlaciona con una
oxidorreductasa de la familia 20G-FE (II) oxigenasa (At2g06960), con un
coeficiente de 0,801.

El otro cluster de 3 genes incluye, una proteina de la familia de las lipoxigenasas
(At1g72520), la cual se correlaciona con la lipoxigenasa LOX3 (Atlgl7420), la
que a su vez se correlaciona con la 9-cis-epoxicarotenoide dioxigenasa
(At3g14440). Esta Gltima es una enzima clave en la biosintesis del 4cido abcisico,

regulado en respuesta a la salinidad y sequia.
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En relacion a los 6 clusters de 2 genes, estos comprenden a giberelina oxidasas, -
galactosidasas y glicosil hidrolasas; uno de ellos asocia a dos P-galactosidasas
(At3gl13750 y At3g52840) y otro a dos glicésido hidrolasas (At3g60120 y
At5g24540).

La importancia de estas enzimas es que podrian estar actuando como mirosinasas,

degradando a los glucosinolatos.

Figura 11A.- Analisis de correlacion “AA” entre genes considerados para la degradacion de los

glucosinolatos. Cluster de 8 genes.
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B

Figura 11B.- Analisis de correlacién “AA” entre genes considerados para la degradacion de los

glucosinolatos. Clusters de cuatro (1), de tres (2), y de dos (6) genes.

IV.3. Relacion entre distintas etapas del metabolismo: Biosintesis de la
Estructura Basica - Degradacion de los Glucosinolatos

La tUnica relacién en la que se observo la coexpresion de genes entre distintas
etapas del metabolismo de los glucosinolatos, ha sido entre la biosintesis de la
estructura basica y de la degradacion de los glucosinolatos. En este caso se
evidencia la correlacion entre el gen que da inicio a la biosintesis de los
glucosinolatos (CYP79C2), mediante la transformacién de los aminoacidos en
aldoximas, y dos genes que inicialmente fueron incluidos en el proceso de
degradacion de los glucosinolatos (At2g34555 y At4g38590). El primero de ellos
es la giberelina 2-oxidasa-3 (ATGA20X3), mientras que el segundo es la [-
galactosidasa 14 (BGAL14).
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Glucosinolate degradation

/
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.

CYTOCHROME P450, v
FAMLY 79, 2
SUBFAMILY C, ;
POLYPEPTIDE 2, R
F19C14.12,F19C14_12.~

Glucosinolate core structure biosynthesis

Figura 12.- Andlisis de correlacion “AB” entre los genes para la sintesis de la

estructura basica y los genes para la degradacion de los glucosinolatos.

IV 4. Iniciadores para posibles genes reguladores y de importancia en el
metabolismo de glucosinolatos

Se disen6 29 pares de iniciadores (F&R) para una porcion interna conservada de
posibles genes reguladores del metabolismo de los glucosinolatos. Ello supuso un
previo alineamiento de secuencias BLAST (Anexo 2), a fin de dar cierta garantia
de que los fragmentos amplificados sean realmente ortdlogos de posibles genes
reguladores y/o claves en el metabolismo de glucosinatos. Entre ellos se incluye al
MAMI1 y MAM3 (Halkier et al., 2006), que tienen que ver con la elongacion de la
cadena lateral. Asimismo, para todos los genes CYP79, por cuanto dan inicio a la
sintesis de glucosinolatos y se asocian con la produccion de tipos especificos de los
referidos productos.

Entre los genes que resaltan en el andlisis de correlacion, para genes que
intervienen en la formacion de la estructura basica de los glucosinolatos (por
presentar mayor numero de enlaces), se tiene a Atlg74090 (con 4 enlaces),

At5g61420 (con 3 enlaces) y Atd4gl3770 (con 3 enlaces) (Figura 9).
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Adicionalmente se consider6 a At5g60890, que sintetiza ATR1 (Regulador de la
sintesis de indol glucosinolatos (Bender & Fink, 1998)..

Con respecto a los genes para la degradacion de glucosinolatos, se tom6 en cuenta
a At5g54000, At4g22100, At3g21370 y At5g07480; con 7, 6, 5 y 5 enlaces de
correlacion respectivamente (Figura 11). Asimismo, se tomo a Atlg51490 (gen
similar a mirosinasa), el cual se correlaciona con At2gl16730, At3g28490 y
At4g35010 (Figura 11); que también fueron considerados para la sintesis de los
respectivos iniciadores.

Desde que la mirosinasa es una enzima clave en la degradacion de los
glucosinolatos, formando parte del interesante Sistema Glucosinolato-Mirosinasa,

se considerd a 4 mirosinasas funcionales para Arabidopsis (Xu et al., 2004).



Tabla 2.- Iniciadores disefiados para una porcion de los posibles genes importantes del metabolismo de glucosinolatos; en donde se han elegido regiones conservadas como posiciones de
anclaje de los iniciadores (Anexo 2). Los genes estan catalogados por etapas: Elongacion de la cadena, Biosintesis de la estructura basica y Degradacion de los glucosinolatos. Se indica los
iniciadores F y R para los respectivos genes; indicandose los valores de Temperatura de Melting (TM), porcentaje de G y C (%GC), Calidad (valor obtenido mediante algoritmos empleados
por el programa Fast PCR, en la opcion “primer test”). Las secuencias de donde se disefiaron los iniciadores se indican en anexo2.

* El nfimero entre paréntesis, al lado del coddigo AGI, indica el niimero de genes con los que se correlaciona el respectivo gen (de acuerdo a los resultados de la presente tesis.

Nombre Locus Secuencia de primers % CG TM | Calidad (Slziltglgg Comentarios
Elongacion de la cadena
MAMI At5g23010 F: TCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTG 54,2 62,3 114 >  MAMIy MAM3, que participan en la reaccion de
R: CATGTGGCATGTTGATCCCTACCGT 52,0 618 112 condensacion del 2-oxo-acido con una acetil coenzima A,
) F: GACGCTTCGTGACGGTGAACAAT 52,2 60,6 9 son enzimas claves para la elongacion de la cadena de los
MAM-L, MAM 3/ At5g23020 R: GAAGACAATATCATCAGCCCCTGGAGT 48,1 60,6 80 K glucosinolatos
Formacion de la estructura basica de los glucosinolatos
F: TCCAAATGATCATCAACCGGCC 50,0 58,9 71
CYPTOC2 Atlg58260 R: CAGITCATTTGTGGCTTTCTCAAGAATC 393 576 85 K
F: GTTAATGTCTACAAAGGCTTTAAACT 30,8 52,7 89
CYPRCL 1 AdgD3 T A ACAGATTTTCTTTTGACTCGACT B | 66 | 8 7
F: CACTCACTTATGCTCAAAAGATTCTCT 370 55,7 62
CYPTOBS ALg2330 R: AGGAATATGGTAACCTGCGACG 50,0 57,6 86 K
F: AAGTATCATGACCCAATCATCGACG 44,0 575 99 Los genes CYP79 dan inicio a la biosintesis de los
CYP79B2 At4g39950 R: GTGAAACCTTGAAGAAGTCTCGCG 50,0 59,1 03 4 g}ucosinolatc;s; cada uno de ellos promueve la sintesis de
. tipos especificos.
CYPT9A2: At5g05260 IF{ g/;”fl?]? CAG%EAAACC]QETCA CC(%[”IE: AA l;f gG ¢ 232(2) 2(9):? 19296 > ﬁlinggno de ell(i)s se i(.ientiﬁc;) en los andlisis :116 correlacil(')n
F: ATGTTGTGGTGGATGGTTACTTCATC 03 58 89 Y o T S S e T
. . bl respectivas  enzimas realizan un paso clave en la
CYPOAGR: | ABE0 ™ GGGTTTTGCCATAAAAAGATCACTCTT 30569 | 75 |7 biositess deducosinatos
crewn, | sagow | £ STIICTIOOE G
. F: CATGGCATCAATCACTCTACTGGGT 480 59,5 120
CYPTOFL: Atlglo410 R: GGTATGTCTGATTCTTGCACAAGCC 48,0 59,2 122 K
) F: TGATCCCCGTGACATCCCCGAG 63,6 63,5 89
CYPTOASP: ASgIINT R: CAAACGAGGTGTTGCAACCGCAT 52,2 61,8 110 K
i x F: ACAGGCACCACTTGGCTCAAAG 545 61,2 111 Este gen se encuentra justo después de At1g74088 en el
FOP9.4,FP9_&: | AUlgl40% (4) IR CCATCTATACGAGCAGCCATCTCCG 60 | 64 | 71 7 |nomadedrabidopsi
ATMYBIS { F: AAGATAATTTGACCATCCCTCGAAG 400 | 556 | 53 c
+ | ABEI420 () TR AAACCTGAGATCAAAAGAGGCGA Bs | 512 | ™
CYPRIAL - s F: GACCAGTCATGACATCCATATTGATAT 30 | 552 | 54 c
- |A¥elSTOG) [ TR TAGCTAAAGAGCTICTCAAGACG 135 | 55 1 80




Tabla 2.- Continuacion.

Nombre Locus Secuencia de primers % CG TM | Calidad gz?tglgg Comentarios
Formacion de la estructura basica de los glucosinolatos
' ¥ F: AATCACAAAGATCAGAGACATCTTCAG 370 55,5 74 Este gen se encuentra justo después de At3gl9720 en el
BCAT4: At3g19710 (3) R: GTCGAGCTITTCCTAGTGGAACT 478 574 109 € genoma de Arabidopsis.
, F: GAAGAGATCTCCGATATTTACACGA 40,0 545 8
ATRI: ABgO0R0 o CAAAGACTCCAACCATATTGTCAT 360 | 553 5
C-§ asa (SURL): « F: ATTCTTTTGGGCACACACATCC 455 573 49
> lasa | AL220610 (1) R ACACGAAATGGTCAAAGTAGCGTT 417 578 107
Degradacion de los glucosinolatos
KLP1.17 + F: GGACATGGAGGGTAGATGTTGAATC 430 58,1 67 c
AT | ABgS4000 (7) R AAGTTGAAGACAGTCCAAGAGGTG 458 577 53
¥ F: ACCTCTCGTGTCTGATCCATTCCTA 480 59,2 76 Bste gen se encuentra justo después d At4g22105 en el
FIN20.200: | A4g22100 (6) | R AAACCTTCTATTTCAGGAAACCCGG 440 58.1 66 € \noma de drabidopsis
—— « F: AATTCAGAAAGCCATTTTGCGGAT 375 569 75 c
2 | ABZI3006) TR TGGAAAGCTTTGTCAAGATGGACG 438 586 9%
¥ F: ACTAGATGACGCCTTGGAGGTTGC 542 61,6 110 Este gen se encuentra justo antes de At5g07490 en el
TALI0: T At5g0™80(5) | R TTAACTGTCATGACTTGCATGCCGT 440 596 89 P oenoma de Arabidopsi
, F: GACTACACAAACTACGCTGAG 416 54,1 84
BGLU34: AUgAT600 B CGATCAGCAGGATTAGTGAAATTGA 40,0 56 64 K
. F: TTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTC 50,0 594 78 Genes para mirosinasas funcior}ales encontrados en
BGLU35 : Atlg51470 R- CGATCAGCAGGATTAGTGAAGTTGA 440 574 %6 > \Arabidopsis (Xu et al,, 2004). Ninguno de ellos aparece
- ’ ’ en el resultado de los andlisis de correlacion, sin embargo
F: GAACCCTATATCGTTGCGCATAACC 430 58,7 9 ¢ . :
. : ) 2 b tal I tura de | lat
BOLUIT: | ABEIR0 1 o 16GTACCATAAGCCAGAAGCTTTGA 40 | 8 | 09 | 7 [esesuecuamunupiumdelos gucosholtes
, F: TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGAT 44 58,1 132
BGLU3S: ABE6000 L (GAAAAAGGCTTCATCTTCGGTGT 458 587 104 €
. ¥ F: GAATTTGGAGGAGATTCTGGAACT 41,7 55,6 76 Gen similar a mirosinasa correlacionado con los 3 genes
ESDZLI6: | At1g51490 (3) | R CGATCAGCAGGATTAGTGAAGTTGA M0 | 574 | 86 2 |gientes
BGAL 13 « F: GATTCCCAAAGCTTGCGAATTCCACA 462 609 107 c
- | AglOB0 () R ACAAGGCGGTTTGAACACGATTCAG 430 60.7 115
-~ + F: AGCGGGTCGGATTCGGATAAAAC 522 60,1 50 c
e ABE8490 () TR AACTCGAACTCGAAGATTTACCCTAT 385 56 80
BGAL 11 - ¥ F: CTTCTCGATGACTTGCTTTGAAACA 40,0 56,6 73 ¢ Este gen se encuentra justo antes de At4g35000 en el
- AUESI003) TR CTAGATACTACGATGATGCACCTCT 440 56 86 genoma de Arabidopsis
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V. DISCUSION

Los genes correlacionados en cuanto a su expresion estan involucrados en un mismo
proceso bioquimico y/o forman un complejo proteico funcional. De hecho, los
diagramas de correlacion muestran una asociacion funcional de los genes implicados,
caracteristica que fue notoria, tanto para la etapa de sintesis de la estructura basica,
como para la degradacion de los glucosinolatos; siendo también significativa la
correlacion entre ambas etapas.

Los 5 enzimas CYP79 caracterizadas en Arabidopsis son responsables para la
produccion de aldoxima en la biosintesis de los principales glucosinolatos derivados del
triptéfano (CYP79b2/CYP79B3), derivados de metionina de cadena elongada (CYP79F1/
CYP79F2), asi como de la fenilalanina (CYP7942) (Wittstock et al, 2002)). Sin
embargo, el rol de CYP79C1 (At1g79370) y CYP79C2 (At1g58260) atin es desconocido
(Halkier et al., 2006). En el andlisis de correlacion entre la etapa de sintesis de la
estructura basica de los glucosinolatos, y el de la degradacion de los mismos, la enzima
CYP79C2 se correlaciona con dos genes ATGA20X3 (At2g34555) y BGALI14
(At4g38590) (Figura 12); los cuales también se correlacionan entre si (Figura 11). La
actividad giberelina oxidasa de ATGA20X3, y la correlacion ATGA20X3 - BGALI14,
lleva a pensar que ambas enzimas estarian cumpliendo un rol en la ruta de sintesis de las
hormonas giberelinas. Halkier et al., (2006) indica que los transcriptos de CYP79C1 y
CYP79C2 son presentados a niveles muy bajos, por lo que el referido autor sugiere que
los homologos de CYP79C pueden ser responsables para la produccion de aldoxima de
glucosinolatos poco abundantes tales como los derivados de homofenilalanina,

metionina y tirosina.

Si bien la aparente secuencia que se presenta en el diagrama de correlacion de genes
(Figura 9) no corresponde con la que se da en la ruta bioquimica para la sintesis de
glucosinolatos derivados de la homometionina; el diagrama de correlacion muestra dos
genes adicionales que no son considerados en la ruta bioquimica; se trata de At5g61420
(MYB28) y At3g19710 (BCATA4, Branched Chain Aminotransferase 4). De acuerdo a la

informacion del TAIR, el primero se trata de un factor de transcripcion, mientras que el
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segundo corresponde a una aminotransferasa. La fuerte correlacion, de 0,932, que se
presenta en la expresion de los genes Atdgl13770 y At3g19710, constituye un indicio de
que las enzimas CYP83A1 y BCAT4 estén formando un complejo proteico, y que la
segunda seria la donadora de S del componente aci-nitro inestable (producto del
CYP83A1), que se evidencia en estudios in vivo (Wetter et al., 1968). Asimismo, de
acuerdo a Halkier et al., (2006), las proteinas CYP83A1, Glutationa S-transferasa y CS
liasa estarian efectivamente formando un complejo proteico que permite llevar a cabo
las reacciones de manera rdpida. Asi, la proteina BCAT4 seria la referida glutationa S—
transferasa, la encargada de llevar a cabo la transferencia de un aminoécido de cisteina al
oxigeno  nucleofilico del  componente  aci-nitro, para  formar  S-(4-

metiltiobutilhidroximoil)-L-cisteina (Figura 10).

In vitro, los conjugados S- (hidroximoil)-1-1 cisteina rapidamente atraviesan una
ciclizacion interna para producir 2-sustituidos tiazolina -4- acido carboxilico (Halkier et
al., 2006). Esto sugiere que la siguiente enzima en la ruta, la C-S liasa que cliva S-
alquiltiohidroximato para producir el &cido tiohidroximico, est4d fuertemente acoplada a
la enzima donadora de S, que a su vez esta fuertemente enlazada a las enzimas CYP83,
formando un complejo para llevar a cabo esta reaccion de azufre, sin pérdida de

intermediarios sulfurados reactivos hacia el medio (Halkier et al., 2006).

El perfil del metabolismo del mutante knockout, para la C-S liasa, muestra la completa
ausencia de glucosinolatos aromadticos y alifaticos (Mikkelsen et al., 2004); no se ha
reportado ningiin mutante con biosintesis de glucosinolatos alterados. Por tanto, se

sugiere que la C-S liasa constituye un unico gen en la familia (Halkier ef al., 2006).

En cuanto a la degradacion de los glucosinolatos, la oxidorreductasa K19P17.7
(At5g54000) se correlaciona con 7 genes; dos de ellos son glicosido hidrolasas
(At3g21370 y At4g22100), una es la giberelina 20 oxidasa (At5g07200), y las cuatro
restantes oxidoreductasas. Esta situacion refleja cierto nivel de dependencia o control

que se estaria dando por parte de la oxidorreductasa K19P17.7.
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La informacion de correlacion de genes, se complementa con la informacion de las rutas
metabolicas e investigaciones al respecto. .

(F y R) (Anexo 2).

De esta manera, los iniciadores disefados (Tabla 2), podrian ser utilizados en la
busqueda de genes ortdlogos en cultivos que acumulan glucosinolatos, y/o que utilizan
este grupo de metabolitos como defensa contra patdégenos y plagas; tales como la

“coliflor”, la “colza”, el “nabo”, la “maca”, la “mashua”, entre otros.

Ademas, los iniciadores se ubican dentro del gen, y por lo tanto, nos permitiria
amplificar s6lo una porcion de él. Asi, en un trabajo futuro, mediante PCR inversa
(Ochman et al., 1988; Triglia et al, 1988), podria ser posible encontrar las regiones

flanqueantes, con la finalidad de descubrir la secuencia completa de cada gen ortélogo.

VI. CONCLUSIONES

En la degradacion de los glucosinolatos, la oxidorreductasa K19P17.7 (At5g54000) se
correlaciona con 7 genes; dos de ellos son glicosido hidrolasas (At3g21370 y

At4g22100), una es la giberelina 20 oxidasa, y las 4 restantes son oxidoreductasas.

Se ha disefiado 29 pares de iniciadores con anclaje en una zona conservada de un
fragmento del posible gen regulador, y/o importante en el metabolismo de

glucosinolatos.

La enzima C-S liasa (At2g20610) fue correlacionada, aunque de manera indirecta, con la
CYP83A1 y At3gl19710; a través de las enzimas 3-metil-tiopropil desulfoglucosinolato
sulfotransferasa (Atl1g18590 y Atlg74090). Las que se representan en la ruta bioquimica

de la biosintesis de homometionina.
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VII. RECOMENDACIONES

En un trabajo futuro, se espera que la reaccion de PCR, empleando los iniciadores
disefiados, sobre varios genotipos del cultivo de mashua u otra especie que acumule
glucosinolatos, permita la amplificacion de un Unico fragmento del mismo tamafio en
todos los genotipos. Si asi fuera el caso, se procederia con el aislamiento y purificacion
de los fragmentos que forman una banda, a fin de realizar el secuenciamiento.
Conociendo una porcidn del gen, se tendria que proceder con un alineamiento BLASTn,
a fin de verificar si la secuencia en cuestion es realmente ortdloga. En caso de resultar
positivo, se tendria que proceder con la estrategia de la PCR inversa (Ochman et al.,
1988; Triglia et al., 1988) a fin de de conocer las regiones flanqueantes a la porcion del
gen y asi tener la secuencia completa de los genes ortdlogos.

Disponer de la secuencia de genes ortdlogos para el metabolismo de los glucosinolatos
es de multiple utilidad en la investigacion, pues permitird el clonamiento, la
transferencia de genes, identificacion de los QTL, asi como trabajos en seleccion asistida

por marcador, entre otras.
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Genes de Arabidopsis considerados para los andlisis de correlacion por expresion (microarray). Las
palabras claves, los nombres y las descripciones se mantienen en Inglés; para evitar posibles
interpretaciones equivocas. Las palabras que no aparecen en siglas son los que forman parte de otros genes
relacionados con la sintesis y degradacion de los glucosinolatos (Tabla 1). En la columna “codigo AGI”,
las celdas que indican “También en ..” se refieren los pasos de elongacion de la cadena (1), formacion de
la estructura basica de los glucosinolatos, etc. Asimismo, las celdas que indican “sin prueba microarray”
indican que efectivamente los chip affimetrix no consideran al referido gen. Las regiones resaltadas de
azul son las que aparecen correlacionadas en los graficos de correlacion.

Palabras claves | Coédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
2- .
s ISOPROPYLMAL Encodes' a methy'lthloalkylmalate synthase, catalyzes' thg
o At5g23010 condensation reactions of the first two rounds of methionine
2 GBP > ATE SYNTHASE . o . . . .
54 También en (2) chain elongation in the biosynthesis of methionine-derived
ke 3, IMS3, MAM1, lucosinolates
o T2007.3, T2007 3 £ :
<=
g IMS]%/,[X/IN%M-L, methylthioalkymalate synthase-like. Also known as 2-
'g METHYLTI—fIO AL isopropylmalate synthase (IMS2). encodes a
3 At5g23020 methylthioalkylmalate synthase involved in the biosynthesis
g GBP > KYMALATE S . .
= También en (2) of aliphatic glucosinolates which accepts all the omega-
= SYNTHASE-LIKE, . S
= MYJ24.1, methylth10-2—0X0a1kan01c. acids n§eded to. form the known
MY 124 1 C3 to C8 glucosinolates in Arabidopsis.
GBP-M At1g06620 F12K11.24, encodes a protein whose sequence is similar to a 2-
También en (4) F12K11 24 oxoglutarate-dependent dioxygenase
GBP-M At1g06640 F12K11.27, encodes a protein whose sequence is similar to a 2-
También en (4) F12K11 27 oxoglutarate-dependent dioxygenase
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Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
@ Atlg06650 AT1G06630.1, encodes a protein whose sequence is similar to 2-
= GBP-M También en (4) FI2K11.26, oxoglutarate-dependent dioxygenase
.g FI12K11 26
'g A?Zil}g?; (? €, A member of the DOF transcription factors. Prominently
E GBP At1g07640 F24B9 30, OBF expresged in Fhe phloem of leayes and other organs.
o BINDING Expression is induced by wounding, MeJA and insect
2 PROTEIN 2. OBP2 feeding. Upregulates glucosinolate biosynthesis.
D
: .chloroplast, 2 FISHI3.3, Encodes an active Arabidopsis isopropylmalate synthase
S| isopropylmalate F15H18 3, IPMSI, . . . : -
H - IPMSI1. Involved in leucine biosynthesis. Do not participate
5| synthase activity, MAML-4, in the chain elongation of glucosinolates. Expressed
- leucine Atlgl8500 | METHYLTHIOAL e 5 & gy
= . . constitutively throughout the plant. Loss of IPMS1 can be
g| biosynthetic KYLMALATE compensated by a second isopropylmalate synthase gene
9 -
= process, whole SYNTHASE-LIKE IPMS? (At]g74040).
- plant 4
)
= sulfotransferase family protein; similar to sulfotransferase
2 family protein [Arabidopsis thaliana)
£ GBP-M Atlgl18590 F25116.7, F25116_7 (TAIR:AT1G74090.1); similar to Flavonol 4'-
2 sulfotransferase (F4-ST) (GB:P52837); contains InterPro
g domain Sulfotransferase; (InterPro:IPR000863)
2 F316.2, F316_2,
al GBP-M, GBP-F, At1024100 UDP-GLUCOSYL Encodes a UDP-glucose:thiohydroximate S-
~ GBP-W & TRANSFERASE glucosyltransferase, involved in glucosinolate biosynthesis
74B1, UGT74B1
CYP79C2,
electron CYP79C3P,
transport, CYTOCHROME member of CYP79C subfamily of cytochrome p450s.
o P450, FAMILY 79, . ..
oxygen binding, At1g58260 SUBFAMILY C Encodes a putative xylan endohydrolase. similar to some
endometm;)lrane POLYPEPTIDE 2, closely linked pseudogenes.
syste F19C14.12,
F19C14 12
‘chlorop last, 2- Encodes an active Arabidopsis isopropylmalate synthase
isopropylmalate . . . : -
.. IPMS2. Involved in leucine biosynthesis. Do not participate
synthase activity, F2P9.9, F2P9 9, . . ) )
. in the chain elongation of glucosinolates. Expressed
leucine Atlg74040 IMS1, IPMS2, e
. . constitutively throughout the plant. Loss of IPMS2 can be
biosynthetic MAML-3 1b di Imal h
rocess. whole compensated by a second isopropylmalate synthase gene
p ’ IPMS1 (Atlgl8500).
plant
sulfotransferase family protein; similar to sulfotransferase
family protein [Arabidopsis thaliana)
GBP-M Atl1g74090 F2P9.4, F2P9 4 (TAIR:AT1G18590.1); similar to Flavonol 4'-
sulfotransferase (F4-ST) (GB:P52837); contains InterPro
domain Sulfotransferase; (InterPro:IPR000863)
sulfotransferase family protein; similar to sulfotransferase
family protein [Arabidopsis thaliana)
GBP-F, GBP-W | Atlg74100 F2P9.3, F2P9_3 (TAIR:AT1G74090.1); similar to Sulfotransferase

[Medicago truncatula] (GB:ABE89261.1); contains InterPro
domain Sulfotransferase; (InterPro:IPR000863)
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Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
CYP79C1,
electron CYTOCHROME
transport, P450, FAMILY 79,
oxygen binding, At1g79370 SUBFAMILY C, member of CYP79C
endomembrane POLYPEPTIDE 1,
system YUP8HI12R.1,
YUPSHI2R 1
ALF1, F23N11.7,
C-S liasa, 22N 7 ISLESE, Confers auxin overproduction. Mutants have an
Sl (i, AV RTY, RTYI, ove rolifel;r:ltion of lat.eral roots
GBP-F, GBP-W SUPERROOT 1, P :
SURI
CYP79B3,
Pi;{()T(lggﬁII{I?y 7E9 Encodes a cytochrome P450. Involved in tryptophan
GBP-W At2g22330 ’ > | metabolism. Converts Trp to indole-3-acetaldoxime (IAOx),
SUBFAMILY B, a precursor to IAA and indole glucosinolates
POLYPEPTIDE 3, p &
T26C19.1
F11F8.30, 1Q- Ca (2+)-dependent calmodulin-binding protein. Targeted to
GBP At3g09710 o the nucleus. Involved in glucosinolate metabolism in
DOMAIN 1, IQD1 C . . .
response to biotic challenge. Expressed in vascular tissue.
AL, Belongs to the branched-chain amino acid aminotransferase
BRANCHED- . .. . .
CHAIN gene family. Encodes a methionine-oxo-acid transaminase.
GBP At3g19710 Involved in the methionine chain elongation pathway that
AMINOTRANSFE . . . . . .
RASE4 leads to the ultimate biosynthesis of methionine-derived
MMB12.20 glucosinolates.
T S?JT;VS%K\?\{JZ{(;’(Y member of WRKY Transcription Factor; Group III. Function
IGBP At3g56400 DNA-BINDING as activator of SA-dependent defense genes and a repressor
of JA-regulated genes. WRKY 70-controlled suppression of
PROTEIN 70, JA-signaling is partly executed by NPR1
WRKY70 “SIgnatng 1s partly executed by :
2-
OXOGLUTARATE .
wgpsiso | DEFENDINT | s Zeodhiunic deendn i
OxPD También en (4) | DIOXYGENASE 3, ata’y Y Yy .
También en (3) AOP3 glucosinolates to hydroxyalkyl glucosinolates. involved in
AT4G03050.1, glucosinolate biosynthesis and secondary metabolism
T419.7, T419 7
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Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
HYI[;I}{I(%])E(IX{EYL encodes a 2—0xoglutarat§—dependent dioxygenase that
OxPD. OxSD At4g03060 PRODUCING 2 cata!yzes the conversion of m;thylsulﬁnylalkyl .
’ También en (4) AOP2. TAI9.6 ’ gluco_smolates.to alkeny} glucosinolates. 1nvolveq n
T 4’19 6 7 glucosinolate biosynthesis and secondary metabolism.
2- . .
Encodes a possible 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase
2 O)(ESSI{‘;NTS;\?FTE that is involvled in glucosinolate l?iosynthesis. The gene is
= GBP-M At4g03070 DIOXYGENASE e)fp'ressed in all ecotypes e).(amlned bgt the enzymatic
.g También en (3) 1.1. AOP. AOPI actlylty has not beeq determined experimentally. In Col3
2 A'C’)Pl | 3T4I9 5 > | there is one copy of this gene (aka AOP1.1) but Ler contains
::’ T;le 5 " two copies, AOP1.1 and a tightly linked AOP1.2.
o]
& CYgz{)lés}i;RAéi\/IE Encodes a cytochrome p450 enzyme that catalyzes the initial
2 GBP-M, GBP-F | At4g13770 P450 83A1 conversion .of aldoximes to thiohydroximates in the synthesis
_§ ¢ F18A5 1 60’ of glucosinolates r;ot derived }tl“rom tryptophan. Also has a
@ 2 role in auxin hom i
£ FI8AS5 160, REF2 ole in au omeostasis
&| endoplasmic
g reticulum,
B NADPH- AR],
2| hemoprotein ARABIDOPSIS
= reductase CYTOCHROME . . .
S| sctviy, | Augaes | REDUCTASE, | Encodesacymdshreductase likely o be ivolved i
5 response to ATRI1,
‘5| oxidative stress, F22K18.280,
g phenylpropanoid F22K18 280
s metabolic
= process
9 ATR4, CYP83BlI,
CYTOCHROME
P450 Encodes an oxime-metabolizing enzyme in the biosynthetic
MONOOXYGENA pathway of glucosinolates. Is required for phytochrome
GBP-F, GBP-W | At4g31500 SE 83B1, signal transduction in red light. Mutation confers auxin
F3L17.70, overproduction.
F3L17 70, REDI,
RNT1, SUR2
CYP79B2,
CYTOCHROME
P450, FAMILY 79, | Belongs to cytochrome P450 and is involved in tryptophan
GBP-W At4g39950 SUBFAMILY B, | metabolism. Converts Trp to indo-3-acetaldoxime (IAOx), a
POLYPEPTIDE 2, precursor to IAA and indole glucosinolates.
T5J17.120,
T5J17 120
CYPT79A2,
CYTOCHROME
GBP-F At5g05260 P450 79A2, Encodes cytochrome P450 CYP79A2.
K18123.6,

KI18123 6
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F309.20, F309 20

Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
ATMYB?29,
MBK?20.15,
RGBP At5g07690 MBIE%)MIAS’IQ/I YB Encodes a putative transcription factor (MYB29).
PROTEIN 29,
MYB29, PMG2
2- .
Encodes a methylthioalkylmalate synthase, catalyzes the
GBP At5g23010 Egg%%ﬁlﬁhﬁgé condensation r.eac'_[ions of.the first two rounds of methiqnine
También en (1) 3 IMS3. MAMI chain elongation in the blosy'nthesm of methionine-derived
T2,007.3,’ T2007 ’3 glucosinolates.
IMSI\Z/I’Q/[N%M_L’ methylthioalkymalate synthase-like. Also known as 2-
2 METHYLTH’IO AL i;opropylmalate synthas§ (IMSZ)..encode.s a .
= GBP At5g23020 KYMALATE methylthioalkylmalate synthase involved in the biosynthesis
.g También en (1) SYNTHASE-LIKE of aliphatic glucosinolates which accepts all the omega-
3 MY 124 1 | methylthio-2-oxoalkanoic acids needed to form the known
E MYJ2 4' 1’ C3 to C8 glucosinolates in Arabidopsis
af]
§ cocnilpl)l(ilr:nt CYPT79A4P,
2 unknown. iron CYTOCHROME
&l ion bind’ing P450, FAMILY 79,
2 monooxygenz;se At5g35920 SUBFAMILY A, a cytochrome P450 pseudogene
-2 activity, electron POLYPEPTIDE 4
E transpc;rt heme PSEUDOGENE,
k5] - F14A1.7,F14A1 7
g binding ? -
2 ALTERED
% Eggg{i{}lfgg Myb-like transcription factor that modulates expression of
2 ATMYB34 ATli ASAL, akey point of control in the tryptophan pathway;
2 IGBP At5260890 ATRI1 MS’LS | 0’ mutant has deregulated expression of ASA1 in dominant
H & MSL3’ 10 MYBy allele. Loss of function allele suggests ATR1 also functions
E OM A’IN at a control point for regulating indole glucosinolate
= PI]{)OTEIN 34 homeostasis.
S MYB34
AT5G61420.1,
ATMYB28, HAGI,
MFB13.22,
RGBP At5g61420 MFBI13 22, MYB Encodes a putative transcription factor (MYB28).
DOMAIN
PROTEIN 28,
MYB28, PMG1
CYP79F2,
asiono | SHIOCHONE
GBP-M (s?n pruebas SU]_%F AMILY F ’ Encodes cytochrome P450 CYP79F2
microarray) | b0 yPEPTIDE 2,
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También en (4)

(Mirosinasa
funcional, Xu et

al., 2004)

Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
BUSI1, CYP79F1,
Ael6310 30951 F309 21,
GBP-M (sin pruebas SPS] member of CYP79F
microarray) | §\pERSHOOT I
cocnilhélrifn ¢ cytochrome P450-related; similar to CYP79C2 (cytochrome
unknozvn iron P450, family 79, subfamily C, polypeptide 2), oxygen
ion bind’in At1g58265 binding [4rabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G58260.1);
. I%a’se (sin pruebas AT1G58265.1 similar to cytochrome P450 [Brassica napus]
activit }glgec tron microarray) (GB:AAN76810.1); contains InterPro domain E-class P450,
trans };’ . heme group I; (InterPro:IPR002401); contains InterPro domain
port, Cytochrome P450; (InterPro:IPR001128)
binding
iron ion binding CYP79A3P,
monooxygenase At5g35917 sz()ngﬁl?Sy 71::)
activity, electron | (sin pruebas SUP:F AMILY A ’ a pseudogene with cytochrome P450 domain
transport, heme | microarray) POLYPEPTIDE é
binding PSEUDOGENE
w
S 2-
=
=z At4g03050 O>§g§;‘§g§]§\%ﬂz encodes a 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase that
z GBP.OxPD También en (2) DIbXYGEN ASE 3 catalyzes the conversion of methylsulfinylalkyl
S ’ También en (4) AOP3 | glucosinolates to hydroxyalkyl glucosinolates. involved in
%I AT4G03050.1, glucosinolate biosynthesis and secondary metabolism.
> T419.7, T419 7
<=
ALKENYL .
= - .
s g0 | IVDROXALKYL | 7o e depmdendyepe
ki OxPD También en (2) | PRODUCING 2, o4 Sy suiny'a Ky’
B Tambié glucosinolates to alkenyl glucosinolates. involved in
= ambién en (4) AOQOP2, T419.6, . . . .
-~ glucosinolate biosynthesis and secondary metabolism.
3 T419 6
= 2- . .
,g OXOGLUTARATE Enchqs a posmble 2-oxoglutaratejdepender.1t d10xygena§e
® that is involved in glucosinolate biosynthesis. The gene is
S At4g03070 7DEPENDENT . . .
= > expressed in all ecotypes examined but the enzymatic
= OxPD También en (2) DIOXYGENASE . . .
3 También en (4) 1. AOP. AOP1 activity has not been determined experimentally. In Col,
= o AC,)PI | ’T 419.5 > | there is one copy of this gene (aka AOP1.1) but Ler contains
@ T;11,9 5 " two copies, AOP1.1 and a tightly linked AOP1.2.
TGGl,
A£526000 THIOGLUCOSIDE | member of Glycoside Hydrolase Family 1. encodes one of
Si g b GLUCOHYDROL | two known functional myrosinase enzymes in Arabidopsis.
GCP ( oIn prueba ASE 1 BGLU38 The enzyme catalyzes the hydrolysis of glucosinolates into
microarray)

compounds that are toxic to various microbes and
herbivores.
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Palabras claves

Cédigo AGI

Nombres

Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para

response to red
or far red light,
gibberellin
catabolic
process,
gibberellin 2-
beta-
dioxygenase
activity

At1g02400

ATGA20X6,
DTAL,
GIBBERELLIN 2-
OXIDASE 6,
T6A9.9, T6A9_9

Encodes a gibberellin 2-oxidase

GH

At1g02850

AT1G02850.1,
F22D16.15,
F22D16_15

glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana)
(TAIR:AT4G22100.1); similar to glycosyl hydrolase family
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G27830.1);
similar to Glycoside hydrolase, family 1 [Medicago
truncatula] (GB:ABE85054.1); contains InterPro domain 6-
phospho-beta-galactosidase, eukaryotic;
(InterPro:IPR011580); contains InterPro domain Glycoside
hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)

(4) Degradacion de glucosinolatos

cellular
component
unknown,
biological
process
unknown, 2-
oxoglutarate-
dependent
dioxygenase
activity

At1g04350

F19P19.22,
F19P19 22

encodes a protein whose sequence is similar to 2-
oxoglutarate-dependent dioxygenase

cellular
component
unknown,
biological
process
unknown, 2-
oxoglutarate-
dependent
dioxygenase
activity

At1g04380

F19P19.18,
F19P19 18

encodes a protein similar to a 2-oxoglutarate-dependent
dioxygenase

chloroplast,
cytosol, 4-
hydroxyphenylp
yruvate
dioxygenase
activity,
carotenoid
biosynthetic
process, vitamin
E biosynthetic
process,
plastoquinone
biosynthetic
process

At1g06570

F12K11.9,
FI12K11 9, HPD,
PDS1, PHYTOENE
DESATURATION
1

Mutation of the PDS1 locus disrupts the activity of p-
hydroxyphenylpyruvate dioxygenase (HPPDase), the first
committed step in the synthesis of both plastoquinone and

tocopherols in plan
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Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
cellular
component
unknown,
biological
process 732)%(,)76(6,12(07) F12K11.24, encodes a protein whose sequence is similar to a 2-
unknown, 2- - F12K11 24 oxoglutarate-dependent dioxygenase
oxoglutarate-
dependent
dioxygenase
activity
cellular
component
unknown,
- biological At1 206640
% process Tam /7%5;1 en (2) F12K11.27, encodes a protein whose sequence is similar to a 2-
'§ unknown, 2- o F12K11 27 oxoglutarate-dependent dioxygenase
‘@| oxoglutarate-
§ dependent
7 dioxygenase
- activity
g cellular
‘S| component
= unknown,
- . .
gl  Diological Atlg06650 | ATIG06650.1
a process >, o encodes a protein whose sequence is similar to 2-
= También en (2) F12K11.26, .
| unknown, 2- F12K11 26 oxoglutarate-dependent dioxygenase
oxoglutarate- -
dependent
dioxygenase
activity
2-oxoglutarate-dependent dioxygenase, putative; similar to
2-oxoglutarate-dependent dioxygenase, putative
F7A19.20, [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G14130.1); similar to 2-
OxPD Atlgl4120 F7A19 20 oxoacid-dependent dioxygenase [Prunus mume)]
(GB:BAE48659.1); contains InterPro domain 20G-Fe (II)
oxygenase; (InterPro:IPR005123)
2-oxoglutarate-dependent dioxygenase, putative; similar to
2-oxoglutarate-dependent dioxygenase, putative
F7A19.21, [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G14120.1); similar to 2-
OxPD Atlgl4130 F7A19 21 oxoacid-dependent dioxygenase [ Prunus mume)

(GB:BAE48659.1); contains InterPro domain 20G-Fe (II)
oxygenase; (InterPro:IPR005123)




73

Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
gibberellin 3-
beta-
dioxygenase
activity,
transcription
factor binding,
gibberellin
biosynthetic
process,
response to red
§ or far red light,
Z| response to
g gibberellin
S stimulus,
=| response to red
g light, root ﬁ%ﬁlﬁiﬁéﬁA Involved in later steps of the gibberellic acid biosynthetic
=| vascular system, | Atlgl5550 GA4. T16N11 6’ pathway. Activated by AGAMOUS in a cal-1, ap1-1
S| fruit, embryo, TI6N1L 6 background
& _
= cotyledon,
g embryo axis,
S root, flower,
| filament, ovary
I placenta,
receptacle, leaf,
shoot apical
meristem, stem,
stem node,
rosette leaf, 0
germination,
seedling growth,
terminal floral
bud, sepal
vascular system
oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to SRG1 (SENESCENCE-RELATED GENE 1),
oxidoreductase, acting on paired donors, with incorporation
or reduction of molecular oxygen, 2-oxoglutarate as one
donor, and incorporation of one atom each of oxygen into
OxPD Atlgl7010 F20D23.29, both donors [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G17020.1);
F20D23 29 similar to Os01g0351800 [Oryza sativa (japonica cultivar-
group)] (GB:NP_001042986.1); similar to putative ethylene-
forming enzyme [Oryza sativa] (GB:AAL79802.1); contains
InterPro domain Isopenicillin N synthase;
(InterPro:IPR002283); contains InterPro domain 20G-Fe (II)
oxygenase; (InterPro:IPR005123)
ATSRGI,
F20D23.28,
F20D23 28, Encodes a novel member of the Fe (Il)/ascorbate oxidase
OxPD Atlgl7020 SENESCENCE- gene family; senescence-related gene

RELATED GENE
1, SRGI
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response to red
light, shoot
apical meristem,

leaf primordium
9-CIS
thylakoid, EPOXY(()?I?)ROTEN
?)?(S)lerifhz(;‘lg DIOXYGENASE 5,
roce}s/s 9-cis- ATNCEDS,
; o .| Atlg30100 NCEDS, NINE-
epoxycarotenoid oy
dl(_)X_ngnaSe EPOXYCAROTEN
activity, seed,
OID
flower

DIOXYGENASE 5,
T2H7.10, T2H7 10

Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
chloroplast, iron
ion binding,
lipoxygenase
activity, defense
response, F28G4.10,
jasmonic acid Atlgl7420 LIPOXYGENASE Lipoxygenase
biosynthetic 3, LOX3
2 process,
=| response to
s wounding,
2 growth
:5 oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
:‘ similar to oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family
': protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G17720.1);
i) F14010.12, similar to putative prolyl 4-hydroxylase [Oryza sativa
§ OxPD Atlg20270 F14010_12 (japonica cultivar-group)] (GB:BAD23054.1); contains
s InterPro domain Prolyl 4-hydroxylase, alpha subunit;
5] (InterPro:IPR006620); contains InterPro domain 20G-Fe (II)
[ oxygenase; (InterPro:IPR005123)
N glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana)
(TAIR:AT5G54570.1); similar to Os03g0212800 [Oryza
sativa (japonica cultivar-group)] (GB:NP_001049358.1);
GH Atlg26560 TIK7.7, TIK7_7 similar to beta-glucosidase, putative [Medicago truncatula)
(GB:ABE90952.1); similar to Putative beta-glucosidase
[Oryza sativa] (GB:AAK92581.1); contains InterPro domain
Glycoside hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)
response to red
or far red light,
gibberellin
catabolic
process,
glbble):rellm 2 At1930040 ATGA20X2, Encodes a gibberellin 2-oxidase. AtGA20X2 expression is
diox;gt;ase & T1P2.6, T1P2 6 responsive to cytokinin and KNOX activities.
activity,

Encodes 9-cis-epoxycarotenoid dioxygenase, a key enzyme
in the biosynthesis of abscisic acid. The expression of this
gene increases during the first 6h of imbibition.
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Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G46480.1);
T32G9.27 similar to Os01g0188100 [Oryza sativa (japonica cultivar-
OxPD Atl1g35190 T32G9. 27’ group)] (GB:NP_001042255.1); similar to 20G-Fe (II)
- oxygenase [Medicago truncatula] (GB:ABE81241.1);
contains InterPro domain Isopenicillin N synthase;
(InterPro:IPR002283); contains InterPro domain 20G-Fe (II)
oxygenase; (InterPro:IPR005123)
beta-galactosidase, putative / lactase, putative; similar to
BGAL1 (B-GALACTOSIDASE 1), beta-galactosidase
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G13750.1); similar to
@ BGALS3 (beta-galactosidase 3), beta-galactosidase
§ BETA- [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G36360.2); similar to
E GALACTOSIDAS BGAL12 (beta-galactosidase 12), beta-galacto.siQase
'z BGAL Atlg45130 E 5. BGALS [Arabidopsis .thaliana] (TAIR:AT4G26140.1); similar to
é’ F277F 520 ’ bete}-galactos@ase [Cicer arieti}?um] (GB:CAAIOIZS‘.I);
:t F27F 5' 26 similar to putative beta-galactosidase BG1 [Vitis vinifera]
= - (GB:AAK&81874.1); similar to B-galactosidase [Vigna
g radiata] (GB:AAF67342.1); contains InterPro domain
'2 Glycoside hydrolase, family 35; (InterPro:IPR001944);
= contains InterPro domain Galactose-binding like;
& (InterPro:IPR008979)
Rl  gibberellin
I catabolic
process, ATGA20X4,
glbbgret:llln 2 At1947990 G“é‘?ggilélél? 2 Encodes a gibberellin 2-oxidase. AtGA20X4 expression is
diox;g;ase & T2115.10, ’ responsive to cytokinin and KNOX activities.
activity, shoot T2J15_10
apical meristem,
leaf primordium
oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to oxidoreductase, 20G-Fe (I1I) oxygenase family
F13F21.18, protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G20400.1);
OxPD Atlgd9390 F13F21 18 similar to ethylene-forming-enzyme-like dioxygenase
[Prunus armeniaca] (GB:AAB88878.1); contains InterPro
domain 20G-Fe (1) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
chloroplast,
gibberellin
biosynthetic ATGA20X7,
_ process, F8A12.18 o . . » .
gibberellin 2- At1g50960 FSA12 18’ Encodes a protein with gibberellin 2-oxidase activity which
beta- GIBBEREELH’\I 5. acts specifically on C-20 gibberellins.
dioxygenase OXIDASE 7
activity,
gibberellin 20-
oxidase activity
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana]
F5D21.16 (TAIR:AT1G47600.1); similar to glycosyl hydrolase family
GH Atlg51490 F5D21. ) 6’ 1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G51470.1);

similar to Glycoside hydrolase, family 1 [Medicago
truncatula] (GB:ABE85996.1); contains InterPro domain
Glycoside hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)
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Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
BETA-
GLUCOSIDASE
GH At1g52400 HOMOLOG 1, encodes a member of glycosyl hydrolase family 1
BGL1, F19K6.15,
F19K6 15
AT1G54040.1,
GCP At1g54040 %)g{}g]q]g[lﬁ CEI;I)],E Epithiospeciﬁer protein., interacts with WRKY53. Involved
ESR. FI1511.12, in pathogen resistance and leaf senescence.
F15I1 12, TASTY
lipoxygenase
activity, defense
response,
jasmonic acid
biosynthetic
process,
response to
wounding,
defense response
to bacterium, At1g55020 LIPOXYGENASE lipoxygenase, a defense gene conferring resistance
incompatible 1, LOX1 Xanthomonas campestris
interaction,
membrane
disassembly,
growth, response
to abscisic acid
stimulus,
response to
jasmonic acid
stimulus
F7A10.24, encodes a protein whose sequence is similar to
OxPD Atlg55290 F7A10 24 oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana)
(TAIR:AT1G45191.2); similar to glycosyl hydrolase family
T2K10.15 1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G22100.1);
GH At1g60090 T2K1 O' 1 5’ similar to glycosyl hydrolase family 1 protein [Arabidopsis
- thaliana] (TAIR:AT4G27830.1); similar to Glycoside
hydrolase, family 1 [Medicago truncatula]
(GB:ABE85054.1); contains InterPro domain Glycoside
hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)
pseudogene, glycosyl hydrolase family 1, contains Pfam
PF00232 : Glycosyl hydrolase family 1 domain; TIGRFAM
T13D8.15 TIGR01233: 6-phospho-beta-galactosidase; similar to
GH Atlg60260 T1 3D8. 1 5’ amygdalin hydrolase isoform AH I precursor (G1:16757966)

(Prunus serotina); blastp match of 60% identity and 6.4e-121
P-value to GP|12746303|gb|AAK07429.1|AF321287 1|
AF321287 beta-glucosidase {Musa acuminata}
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Palabras claves

Cédigo AGI

Nombres

Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para

GH

At1g60270

T13D8.16,
T13D8_16

pseudogene, glycosyl hydrolase family 1, contains Pfam
PF00232 : Glycosyl hydrolase family 1 domain; TIGRFAM
TIGRO01233: 6-phospho-beta-galactosidase; similar to
hydroxyisourate hydrolase (GI:19569603) (Glycine max);
blastp match of 57% identity and 2.8e-127 P-value to GP|
12746303|gb|AAK07429.1|AF321287 1|AF321287 beta-
glucosidase {Musa acuminata}

gibberellin
biosynthetic
process,
gibberellin 20-
oxidase activity

At1g60980

ATGA200X4,
GIBBERELLIN 20-
OXIDASE 4,
T7P1.12, T7P1_12

ATGA200X4 (GIBBERELLIN 20-OXIDASE 4);
gibberellin 20-oxidase; similar to YAP169 (Gibberellin 20
oxidase 3), gibberellin 20-oxidase [Arabidopsis thaliana]
(TAIR:AT5G07200.1); similar to (GB:AAR83346.1);
contains InterPro domain Isopenicillin N synthase;
(InterPro:IPR002283); contains InterPro domain 20G-Fe (II)
oxygenase; (InterPro:IPR005123)

GH

Atlg61810

BGLU4S5,
T13M11.19,
T13M11 19

BGLU45; hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl compounds;
similar to BGLU46, hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl
compounds [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G61820.1);
similar to Glycoside hydrolase, family 1 [Medicago
truncatula] (GB:ABE77795.1); contains InterPro domain
Glycoside hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)

GH

Atl1g61820

BGLU46, F8K4.3,
F8K4 3

BGLU46; hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl compounds;
similar to BGLU45, hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl
compounds [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G61810.1);
similar to Glycoside hydrolase, family 1 [Medicago
truncatula] (GB:ABE77795.1); contains InterPro domain
Glycoside hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)

(4) Degradacion de glucosinolatos

chloroplast,
lipoxygenase
activity, growth

Atlg67560

F12B7.11,
F12B7 11

lipoxygenase family protein; similar to LOX3 (Lipoxygenase
3), iron ion binding / lipoxygenase [Arabidopsis thaliana]
(TAIR:AT1G17420.1); similar to lipoxygenase, putative
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G72520.1); similar to
LOX2 (LIPOXYGENASE 2) [4rabidopsis thaliana]
(TAIR:AT3G45140.1); similar to lipoxygenase
[Zantedeschia aethiopica] (GB:AAG18376.1); similar to
lipoxygenase [Nicotiana attenuata] (GB:AAP83138.1);
similar to lipoxygenase [Sesbania rostrata)
(GB:CAC43237.1); contains InterPro domain Lipoxygenase,
LH2; (InterPro:IPR001024); contains InterPro domain Plant
lipoxygenase; (InterPro:IPR001246); contains InterPro
domain Lipase/lipooxygenase, PLAT/LH2;
(InterPro:IPR008976); contains InterPro domain
Lipoxygenase; (InterPro:IPR000907)

OxPD

At1g68080

T23K23.7,
T23K23_ 7

oxidoreductase, acting on paired donors, with incorporation
or reduction of molecular oxygen, 2-oxoglutarate as one
donor, and incorporation of one atom each of oxygen into
both donors; similar to Os03g0238700 [Oryza sativa
(japonica cultivar-group)] (GB:NP_001049501.1); similar to
hypothetical protein SWitDRAFT 3374 [Sphingomonas
wittichii RW1] (GB:ZP_01607997.1); contains InterPro
domain Prolyl 4-hydroxylase, alpha subunit;
(InterPro:IPR006620)
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Palabras claves

Cédigo AGI

Nombres

Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para

chloroplast, iron
ion binding,
lipoxygenase
activity, defense
response,
jasmonic acid
biosynthetic
process,
response to
wounding,
growth

At1g72520

T10D10.1,
T10D10 1

lipoxygenase, putative; similar to lipoxygenase family
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G67560.1);
similar to LOX3 (Lipoxygenase 3), iron ion binding /
lipoxygenase [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G17420.1);
similar to LOX2 (LIPOXYGENASE 2) [4rabidopsis
thaliana] (TAIR:AT3G45140.1); similar to lipoxygenase
[Nicotiana attenuata] (GB:AAP83138.1); similar to
lipoxygenase [Sesbania rostrata] (GB:CAC43237.1); similar
to 13-lipoxygenase [Solanum tuberosum]
(GB:CAA65269.1); contains InterPro domain Lipoxygenase,
LH2; (InterPro:IPR001024); contains InterPro domain Plant
lipoxygenase; (InterPro:IPR001246); contains InterPro
domain Lipase/lipooxygenase, PLAT/LH2;
(InterPro:IPR008976); contains InterPro domain
Lipoxygenase; (InterPro:IPR000907)

(4) Degradacion de glucosinolatos

BGAL

At1g72990

BETA-
GALACTOSIDAS
E 17, BGALI7,
F3N23.19,
F3N23 19

glycosyl hydrolase family 35 protein; similar to BGAL3
(beta-galactosidase 3), beta-galactosidase [4rabidopsis
thaliana] (TAIR:AT4G36360.2); similar to Os05g0539400
[Oryza sativa (japonica cultivar-group)]
(GB:NP_001056172.1); similar to putative beta-
galactosidase [Oryza sativa (japonica cultivar-group)]
(GB:AAV59405.1); similar to Galactose-binding like
[Medicago truncatula] (GB:ABD28499.1); contains InterPro
domain Glycoside hydrolase, family 35;
(InterPro:IPR001944); contains InterPro domain Galactose-
binding like; (InterPro:IPR008979)

OxSD

Atl1g73680

F25P22.10,
F25P22 10

pathogen-responsive alpha-dioxygenase, putative; similar to
ALPHA-DOX1 (ALPHA-DIOXY GENASE 1) [Arabidopsis
thaliana] (TAIR:AT3G01420.1); similar to TPA: TPA_exp:
alpha-dioxygenase 3 [Lycopersicon esculentum]
(GB:DAAO01542.1); similar to alpha-dioxygenase 2
[Solanum lycopersicum] (GB:CAH64542.1); similar to
alpha-DOX2 [Lycopersicon esculentum] (GB:AAR05647.1);
contains InterPro domain Animal haem peroxidase;
(InterPro:IPR002007); contains InterPro domain Haem
peroxidase; (InterPro:IPR010255)

GH

At1g75940

ARABIDOPSIS
thaliana ANTHER
27, ATA27,
T4012.15,
T4012_15

encodes a protein similar to the BGL4 beta-glucosidase from

Brassica napus. The ATA27 protein is predicted to have an
ER retention signal and an acidic isoelectric point,
suggesting that it may be localized to the ER lumen.
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germination

Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
beta-galactosidase, putative / lactase, putative; similar to
BGALSG (beta-galactosidase 6), beta-galactosidase
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G63800.1); similar to
BGALI1 (beta-galactosidase 11), beta-galactosidase
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G35010.1); similar to
BGAL13 (beta-galactosidase 13), beta-galactosidase
BETA- [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G16730.1); similar to D-
GALACTOSIDAS galactoside/L-rhamnose binding SUEL lectin; Galactose-
BGAL Atlg77410 E 16, BGALI16, binding like [Medicago truncatula] (GB:ABE85265.1);
F2P24.12, similar to Galactose-binding like [Medicago truncatula)
F2pP24 12 (GB:ABE79804.1); similar to Galactose-binding like
[Medicago truncatula] (GB:ABE79284.1); contains InterPro
domain Glycoside hydrolase, family 35;
(InterPro:IPR001944); contains InterPro domain Galactose-
binding like; (InterPro:IPR008979); contains InterPro
domain D-galactoside/L-rhamnose binding SUEL lectin;
- (InterPro:IPR000922)
‘3 9-CIS
E EPOXYCAROTEN
'g chloroplast OID
g| stroma, abscisic DIOXYGENASE 9,
= acid biosynthetic ATNCEDO, Encodes 9-cis-epoxycarotenoid dioxygenase, a key enzyme
S| process, 9-cis- At1g78390 | F3F9.10, F3F9_10, | in the biosynthesis of abscisic acid. The expression of this
S| epoxycarotenoid NCED9, NINE- gene increases during the first 6h of imbibition.
'g dioxygenase CIS-
B| activity, seed EPOXYCAROTEN
& OID
= DIOXYGENASE 9
F| gibberellin
catabolic
process, ATGA20X1,
glbbszzl_m 2 Atl1g78440 GI;%?E%EEE%SQ’- Encodes a gibberellin 2-oxidase.
dioxygenase OXIDASE 1
activity, shoot
apex
gibberellin 3-
beta-
dioxygenase
activity, ATGA3OX4, Encodes a protein with gibberellin 3-oxidase activity. The
gibberellin F516.8, F516 8, . . .
. . At1g80330 enzyme, expressed and purified in E.coli, was shown to
biosynthetic GIBBERELLIN 3- catalyze the 3B-hydroxylation of GA20 into GA29
process, fruit, OXIDASE 4 ’
seed, embryo,
flower, outer
integument
gibberellin 3-
beta- ATGA30X2,
d10x>{g§nase F516.9, F516_9, Encodes a protein with gibberellin 3 8-hydroxylase activity.
activity, GA4H, . . .
. : At1g80340 The protein was heterologously expressed in E. coli and
e S1L21sI s S AEE shown to catalyze the hydroxylation of both GA9 and GA20
biosynthetic BETA- ’
process, seed HYDROXYLASE
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activity

Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G36690.1);
similar to putative dioxygenase [Oryza sativa (japonica
cultivar-group)] (GB:BAD46601.1); similar to
Q3D AZEUEED URLEI LEIBI) 0s09g0570800 [Oryza sativa (japonica cultivar-group)]
(GB:NP_001063989.1); similar to Os08g0560000 [Oryza
sativa (japonica cultivar-group)] (GB:NP_001062506.1);
contains InterPro domain 20G-Fe (II) oxygenase;
(InterPro:IPR005123)
BETA-
GALACTOSIDAS
BGAL At2g16730 E 13, BGALI13, putative beta-galactosidase (BGAL13 gene)
T24121.14,
T24121 14
oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G35810.1);
T17A5.10, similar to 20G-Fe (II) oxygenase [Medicago truncatula)
OxPD At2gl7720 T17A5 10 (GB:ABES81866.1); contains InterPro domain Prolyl 4-
hydroxylase, alpha subunit; (InterPro:IPR006620); contains
@ InterPro domain 20G-Fe (II) oxygenase;
< (InterPro:IPR005123)
E glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl
g hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana]
2 (TAIR:AT5G44640.1); similar to glycosyl hydrolase family
EI 1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G42260.1);
= GH At2g25630 | F3N11.8, F3N11 8 | similar to glycosyl hydrolase family 1 protein [Arabidopsis
:5 thaliana] (TAIR:AT2G44450.1); similar to Glycoside
& hydrolase, family 1 [Medicago truncatula]
= (GB:ABES83886.1); contains InterPro domain Glycoside
EI hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)
= cellular
<] component
unknown,
biological
process
unknown, metal ACIREDUCTONE
ion binding, A2926400 DIOXYGENASE, Encodes a protein predicted to belong to the acireductone
heteroglycan & ARD, ATARD3, dioxygenase (ARD/ARD’)family.
binding, T9J22.7, T9J22_7
acireductone
dioxygenase
[iron (II)-
requiring]
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P4H-1, MFLS.6

Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
BETA-
GALACTOSIDAS
E 8, BETA-
BGAL At2g28470 GLACTOSIDASE putative beta-galactosidase (BGALS gene)
8, BGALS,
T17D12.3,
T17D12 3
B-
GALACTOSIDAS
BGAL At2g32810 G AE:’C]?FEE?]S AS putative beta-galactosidase
E 9, BGALO9,
F24L7.5, F24L7 5
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to DIN2 (DARK
INDUCIBLE 2), hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl
compounds [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G60140.1);
AT2G32860.1 similar to OSIGBa0106G07.1 [Oryza sativa (indica cultivar-
@ 7 group)] (GB:CAH67305.1); similar to putative prunasin
8 GH At2g32860 T21L14.20, hvdrolase isoform PHA 0 o .
= T21L14 20 ydrolase isoform precursor [Oryza sativa (japonica
S - cultivar-group)] (GB:BAD61620.1); similar to
'z OSJNBa0022H21.3 [Oryza sativa (japonica cultivar-group)]
g (GB:CAE05483.2); contains InterPro domain Glycoside
= hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)
= ATGA20X3 (GIBBERELLIN 2-OXIDASE 3); gibberellin
:g gibberellin 2-beta-dioxygenase; Identical to Gibberellin 2-beta-
o catabolic dioxygenase 3 (EC 1.14.11.13) (Gibberellin 2-beta-
'§ process, ATGA20X3 hydroxylase 3) (Gibberellin 2-oxidase 3) (GA 2-oxidase 3)
8] gibberellin 2- At2034555 GIBBERELLH\f 5 (GA20X3) [Arabidopsis thaliana] (GB:064692); similar to
= beta- & OXIDASE 3 ATGA20X2, gibberellin 2-beta-dioxygenase [4rabidopsis
| dioxygenase thaliana] (TAIR:AT1G30040.1); similar to
activity, shoot (GB:BAD99507.1); contains InterPro domain Isopenicillin N
apex synthase; (InterPro:IPR002283); contains InterPro domain
20G-Fe (1) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to oxidoreductase, acting on paired donors, with
incorporation or reduction of molecular oxygen, 2-
oxoglutarate as one donor, and incorporation of one atom
each of oxygen into both donors [Arabidopsis thaliana)
(TAIR:AT3G60290.1); similar to putative dioxygenase
OxPD At2g36690 | F13K3.9, FI3K3 9 |16 sativa (japonica cultivar-group)] (GB:BAD46601.1);
similar to Os09g0570800 [Oryza sativa (japonica cultivar-
group)] (GB:NP_001063989.1); similar to Os08g0560000
[Oryza sativa (japonica cultivar-group)]
(GB:NP_001062506.1); contains InterPro domain 20G-Fe
(II) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
A. thaliana PAH Encodes a prolyl-4 hydroxylase that can hydroxylate poly
OxPD At2g43080 ISOFORM 1, AT- | (L-proline),the collagen model peptide (Pro-Pro-Gly)10 and

other proline rich peptides.
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Palabras claves

Cédigo AGI

Nombres

Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para

GH

At2g44450

F411.26

glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl
hydrolase family 1 protein [4rabidopsis thaliana)
(TAIR:AT5G44640.1); similar to glycosyl hydrolase family
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G42260.1);
similar to glycosyl hydrolase family 1 protein [4rabidopsis
thaliana] (TAIR:AT2G25630.1); similar to Glycoside
hydrolase, family 1 [Medicago truncatula)
(GB:ABES83886.1); contains InterPro domain Glycoside
hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)

GH

At2g44460

F411.27

glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana)
(TAIR:AT5G24550.1); similar to glycosyl hydrolase family
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G44470.1);
similar to DIN2 (DARK INDUCIBLE 2), hydrolase,
hydrolyzing O-glycosyl compounds [Arabidopsis thaliana)
(TAIR:AT3G60140.1); similar to Glycoside hydrolase,
family 1 [Medicago truncatula] (GB:ABE86373.1); contains
InterPro domain Glycoside hydrolase, family 1;
(InterPro:IPR001360)

GH

At2g44470

F411.28

glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to DIN2 (DARK
INDUCIBLE 2), hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl
compounds [4rabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G60140.1);
similar to glycosyl hydrolase family 1 protein [Arabidopsis
thaliana] (TAIR:AT2G44460.1); similar to Glycoside
hydrolase, family 1 [Medicago truncatula]
(GB:ABE85996.1); contains InterPro domain Glycoside
hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)

GH

At2g44480

F411.29

glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana)
(TAIR:AT2G44450.1); similar to Glycoside hydrolase,
family 1 [Medicago truncatula] (GB:ABE86373.1); contains
InterPro domain 6-phospho-beta-galactosidase, eukaryotic;
(InterPro:IPR0O11580); contains InterPro domain Glycoside
hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)

GH

At2g44490

F411.30, PEN2,
PENETRATION 2

Encodes a glycosyl hydrolase that localizes to peroxisomes
and acts as a component of an inducible preinvasion
resistance mechanism. Required for mlo resistance.

4) Degradacion de glucosinolatos

OxPD

At2g44800

F16B22.29

oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to oxidoreductase, acting on paired donors, with
incorporation or reduction of molecular oxygen, 2-
oxoglutarate as one donor, and incorporation of one atom
each of oxygen into both donors [Arabidopsis thaliana)
(TAIR:AT3G60290.1); similar to Fe2+ dioxygenase-like
[Capsella rubella] (GB:AAR15457.1); contains InterPro
domain 20G-Fe (1) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
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Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
chloroplast
stroma, plastid,
carotene
catabolic
process,
xanthophyll
catabolic
process, auxin CCDI\ZE)I\I/{IS 23,
polar9tra.nsport, At2g44990 AXILLARY More Axillary Branching; carotenoid cleavage dioxygenases.
oS GROWTH 3,
epoxycarotenoid T14P1.21
dioxygenase ’
activity,
secondary shoot
formation, fruit,
root, flower,
leaf, petiole,
stem
lipoxygenase ALPHA-
activity, cell DIOXYGENASE 1 Encodes an alpha-dioxygenase involved in protection against
death, response ’ oxidative stress and cell death. Induced in response to
to oxidative At3g01420 ALPHA-DOXI, Salicylic acid and oxidative stress. Independent of NPR1 in
. DOX1, T13015.6, . . SAPTL
stress, fatty acid T13015 6 induction by salicylic acid.
alpha-oxidation —
BETA-
GLUCOSIDASE
GH At3g03640 HOMOLOG, Encodes beta-glucosidase (GLUC).
GLUC, T12J13.8,
T12J13_8
A. thaliana PAH Encodes a prolyl-4 hydroxylase that can hydroxylate poly
ISOFORM 2, AT- (L-proline)and other proline rich peptides, including those
212 At3g06300 P4H-2, F24P17.24, | with sequences corresponding to those in arabinogalactan
8 F24P17_24 proteins and extensins.
]
E F5E6.16, F5E6_16,
‘2 SENSITIVE TO Encodes a protein with beta-glucosidase activity, mutants
§ GH At3g06510 FREEZING 2, show increased sensitivity to freezing
= SFR2
< F3L24.13, Encodes beta-glucosidase.The major constituent of ER
:g, PHOSPHATE bodies. One of the most abundant proteins in Arabidopsis
S GH At3g09260 STARVATION- seedlings. Exist in an soluble (inactive) and non-soluble
= RESPONSE 3.1, (active) form, most probably formed in a polymerization
EI PSR3.1, PYKI10 process.
= oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
S similar to oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family
OxPD At3g12900 MIM20.4 . protein [Arabidopsis thaliana) (TAm:AT1G55290.1);
similar to 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase [Solanum
lycopersicum] (GB:BAD98961.1); contains InterPro domain
20G-Fe (II) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family
OxPD A3g13610 K20MA4.9 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55290.1);

similar to 20G-Fe (II) oxygenase [Medicago truncatula]
(GB:ABES88764.1); contains InterPro domain 20G-Fe (II)
oxygenase; (InterPro:IPR005123)
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Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
B-
GALACTOSIDAS
BGAL At3g13750 15, L IE1GI beta-galactosidase, glycosyl hydrolase family 35
GALACTOSIDAS ’
E 1, BGALI,
MMM17.1
EPITHIOSPECIFIE A sgmidominant QTL which has an epistatic .effect on the
Epithiospecifier gene. Represses nitrile formation and favors
GCP At3g14210 R MODIFIER 1, o . . . .
ESM1. MAG2.6 1sothlocyangtc production during glucosmola'tc hydrolys1s.
’ The functional allele deters the insect herbivory T. ni.
chloroplast
stroma,
chloroplast
thylakoid
membrane,
abscisic acid
biosynthetic
process,
response to ATNCED3,
water MOA2.4, NCED3, . o
| e NINE-CIS- .Encode.s 9-01s-epoxycarot?901d §1oxygenase, a key enzyme
= ’ in the biosynthesis of abscisic acid. Regulated in response to
= response to At3g14440 | EPOXYCAROTEN . .
Sl osmotic stress oID drought and salinity. Expressed in roots, ﬂowe.rs and seeds.
‘2 . > Localized to the chloroplast stroma and thylakoid membrane.
S 9-cis- DIOXYGENASES3,
%’I epoxycarotenoid STO1
o| dioxygenase
E activity, .
5| hyperosmotic
| salinity response,
£| guard cell, seed,
g root cortex,
= .
P pericycle,
3] flower, root tip
ATMLP-300B,
MATERNAL
EFFECT EMBRYO
ARREST 36,
MEE36, myrosinase-binding protein-like protein (AtMLP-300B)
MBP ABgI6440 -y v ROSINASE- mRNA,
BINDING
PROTEIN-LIKE
PROTEIN-300B,
T204.19
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana)
(TAIR:AT3G18080.1); similar to beta-mannosidase enzyme
[Lycopersicon esculentum] (GB:AAL37714.1); similar to
GH At3g18070 MRCS.6 beta-mannosidase 3 [Oncidium Gower Ramsey]

(GB:ABC55716.1); similar to beta-mannosidase 1
[Oncidium Gower Ramsey] (GB:ABC55718.1); contains
InterPro domain Glycoside hydrolase, family 1;
(InterPro:1IPR001360)
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Palabras claves

Cédigo AGI

Nombres

Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para

GH

At3g18080

MRCS8.20

glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl
hydrolase family 1 protein [4rabidopsis thaliana)
(TAIR:AT3G18070.1); similar to beta-mannosidase enzyme
[Lycopersicon esculentum] (GB:AAL37714.1); similar to
beta-mannosidase 3 [Oncidium Gower Ramsey]
(GB:ABC55716.1); similar to beta-mannosidase 2
[Oncidium Gower Ramsey] (GB:ABC55717.1); contains
InterPro domain 6-phospho-beta-galactosidase, eukaryotic;
(InterPro:IPR011580); contains InterPro domain Glycoside
hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)

OxPD

At3g18210

MRCS.21

oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to oxidoreductase, acting on paired donors, with
incorporation or reduction of molecular oxygen, 2-
oxoglutarate as one donor, and incorporation of one atom
each of oxygen into both donors [Arabidopsis thaliana)
(TAIR:AT1G22950.1); similar to hypothetical protein
DDBDRAFT 0190977 [Dictyostelium discoideum AX4]
(GB:XP_646715.1); similar to Os01g0502400 [Oryza sativa
(japonica cultivar-group)] (GB:NP_001043135.1); contains
InterPro domain Prolyl 4-hydroxylase, alpha subunit;
(InterPro:IPR006620); contains InterPro domain 20G-Fe (II)
oxygenase; (InterPro:IPR005123)

OxPD

At3g19000

K13E13.13

oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G19010.1);
similar to putative oxylase protein [Pinus pinaster]
(GB:CAC83305.1); similar to 0s08g0249900 [Oryza sativa
(japonica cultivar-group)] (GB:NP_001061373.1); similar to
0s03g0618300 [Oryza sativa (japonica cultivar-group)]
(GB:NP_001050669.1); contains InterPro domain
Isopenicillin N synthase; (InterPro:IPR002283); contains
InterPro domain 20G-Fe (II) oxygenase;
(InterPro:IPR005123)

(4) Degradacion de glucosinolatos

cellular
component
unknown,
flavonoid
biosynthetic
process, flavonol
synthase activity

At3g19010

K13E13.17

oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G19000.1);
similar to putative oxylase protein [Pinus pinaster]
(GB:CAC83305.1); similar to Os03g0618300 [Oryza sativa
(japonica cultivar-group)] (GB:NP_001050669.1); contains
InterPro domain Isopenicillin N synthase;
(InterPro:IPR002283); contains InterPro domain 20G-Fe (II)
oxygenase; (InterPro:IPR005123)

GH

At3g21370

MHC9.5

glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to BGL1
(BETA-GLUCOSIDASE HOMOLOG 1), hydrolase,
hydrolyzing O-glycosyl compounds [Arabidopsis thaliana]
(TAIR:AT1G52400.1); similar to ATA27 (Arabidopsis
thaliana anther 27), hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl
compounds [4rabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G75940.1);
similar to PYK10 (phosphate starvation-response 3.1),
hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl compounds [Arabidopsis
thaliana] (TAIR:AT3G09260.1); similar to beta-glucosidase
[Brassica nigra] (GB:AAB38784.1); similar to beta-
glucosidase [Brassica napus] (GB:CAA57913.1); contains
InterPro domain Glycoside hydrolase, family 1;
(InterPro:IPR001360)
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Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
lipoxygenase, putative; similar to LOX3 (Lipoxygenase 3),
iron ion binding / lipoxygenase [Arabidopsis thaliana]
(TAIR:AT1G17420.1); similar to LOX1 (Lipoxygenase 1),
lipoxygenase [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55020.1);
cellular e . . . . .
component similar to llpoxygenase., putative .[Arabldopsw thahanq]
unknown (TAIR:AT1G72520.1); similar to 1¥po_xygenalse [Fragaria x
lipoxygena’se ananassa] (GB:CAE17327.1); similar to lipoxygenase
activity, root At3g22400 LOXS5, MCB17.13 [Corylus avellana] (GB:CAD10740.1); similar to
’ lipoxygenase-9 [Cucumis sativus] (GB:CAB83038.1);
development, . o )
lateral root contains InterPro domalq Lipoxygenase, LHZ,
mordi (InterPro:IPR001024); contains InterPro domain Plant
primordiu lipoxygenase; (InterPro:IPR001246); contains InterPro
domain Lipase/lipooxygenase, PLAT/LH2;
(InterPro:IPR008976); contains InterPro domain
Lipoxygenase; (InterPro:IPR000907)
chloroplast
stroma,
chloroplast
thylakoid
membrane,
abscisic acid
biosynthetic 9-CIS
process, EPOXYCAROTEN
response to red OID
§ or far red light, DIOXYGENASE 6,| A member of gene NCED-related gene family, encodes 9-
% 9-cis- A13024220 ATNCEDe, cis-epoxycarotenoid dioxygenase, a key enzyme in the
E| epoxycarotenoid & MUJ8.12, NCED6, biosynthesis of abscisic acid. The expression of this gene
§ dioxygenase NINE-CIS- declines during the first 12h of imbibition
= activity, EPOXYCAROTEN
ol
o| response to red OID
S| light, seed, DIOXYGENASE 6
S| endosperm,
S| chalazal cyst,
E| flower, chalazal
& :
8 and micropylar
P domain
I establishment
oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28490.1);
similar to Metridin-like ShK toxin; 20G-Fe (II) oxygenase
OxPD At3g28480 MFJ20.16 [Medicago truncatula] (GB:ABE78638.1); contains InterPro
domain Prolyl 4-hydroxylase, alpha subunit;
(InterPro:IPR006620); contains InterPro domain Metridin-
like ShK toxin; (InterPro:IPR003582); contains InterPro
domain 20G-Fe (I) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28480.1);
similar to Metridin-like ShK toxin; 20G-Fe (II) oxygenase
OxPD At3g28490 MEFJ20.17 [Medicago truncatula] (GB:ABE78638.1); contains InterPro

domain Prolyl 4-hydroxylase, alpha subunit;
(InterPro:IPR006620); contains InterPro domain Metridin-
like ShK toxin; (InterPro:IPR003582); contains InterPro
domain 20G-Fe (II) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
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activity

Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
Nitrilase (nitrile aminohydrolase ,EC 3.5.5.1) catalyzes the
hydrolysis of indole-3-acetonitrile (IAN) to indole-3-acetic

GCP At3g44320 NI3T 3,1’,11\(1)11—31?7111?08 E acid (IAA). It is the only one of the four Arabidopsis
’ ’ nitrilases whose mRNA levels are strongly induced when
plants experience sulphur deprivation.
chloroplast
thylakoid
membrane,
response to
water
deprivation,
jasmonic acid ATLOX2 Chloroplast lipoxygenase required for wound-induced
biosynthetic AB3g45140 LIPOXYGENASE jasmonic acid accumulation in Arabzdopszs.Mutants.are'
process, 2 LOX2. T14D3.80 resistant to Staphylocqccus aureus apd accumulate salicylic
response to ’ ’ acid upon infection.
wounding,
response to
jasmonic acid
stimulus,
response to other
organism
oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to oxidoreductase, 20G-Fe (I1I) oxygenase family
@ protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G35190.1);
% similar to Os01g0188100 [Oryza sativa (japonica cultivar-
—g' OxPD At3g46480 F12A12.1 group)] (GB:NP_001042255.1); similar to 20G-Fe (II)
'z oxygenase [Medicago truncatula] (GB:ABE81241.1);
= contains InterPro domain Isopenicillin N synthase;
o (InterPro:IPR002283); contains InterPro domain 20G-Fe (II)
< oxygenase; (InterPro:IPR005123)
:5 oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
& similar to oxidoreductase, 20G-Fe (I1I) oxygenase family
= protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G35190.1);
EI similar to Os01g0188100 [Oryza sativa (japonica cultivar-
=] OxPD At3g46490 F12A12.10 group)] (GB:NP_001042255.1); similar to 20G-Fe (1)
I oxygenase [Medicago truncatula] (GB:ABE81241.1);
contains InterPro domain Isopenicillin N synthase;
(InterPro:IPR002283); contains InterPro domain 20G-Fe (1)
oxygenase; (InterPro:IPR005123)
flavonoid
biosynthetic F24M112:.321_810, F3'H, Encodes flavanone 3-hydroxylase that is coordinately
narp;:logcequii’ 3. At3g51240 TRANSP ARENT expressed with cha;lconc;1 synthqulebqnd chilcqne isomerases.
dioxygenase TESTA 6. TT6 Regulates flavonoid biosynthesis.
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Palabras claves

Cédigo AGI

Nombres

Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para

BGAL

At3g52840

BETA-
GALACTOSIDAS
E 2, BGAL2,
F8J2.10

beta-galactosidase, putative / lactase, putative; similar to
BGALI1 (B-GALACTOSIDASE 1), beta-galactosidase
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G13750.1); similar to
beta-galactosidase, putative / lactase, putative [Arabidopsis
thaliana] (TAIR:AT5G56870.1); similar to BGAL12 (beta-
galactosidase 12), beta-galactosidase [4rabidopsis thaliana]
(TAIR:AT4G26140.1); similar to pear beta-galactosidasel
[Pyrus communis] (GB:BAE72073.1); similar to beta-D-
galactosidase [Pyrus pyrifolia] (GB:BAB21492.1); similar to
beta-galactosidase precursor [Carica papaya]
(GB:AAC77377.1); contains InterPro domain Glycoside
hydrolase, family 35; (InterPro:IPR001944); contains
InterPro domain Galactose-binding like;
(InterPro:IPR008979)

GH

At3g60120

T209.100

glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to PEN2
(PENETRATION 2), hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl
compounds [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G44490.1);
similar to Glycoside hydrolase, family 1 [Medicago
truncatula] (GB:ABE86373.1); contains InterPro domain
Glycoside hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)

GH

At3g60130

T209.110

glycosyl hydrolase family 1 protein / beta-glucosidase,
putative (YLS1); similar to glycosyl hydrolase family 1
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G44640.1);
similar to glycosyl hydrolase family 1 protein [4rabidopsis
thaliana) (TAIR:AT5G42260.1); similar to glycosyl
hydrolase family 1 protein [4Arabidopsis thaliana)
(TAIR:AT2G44450.1); similar to Glycoside hydrolase,
family 1 [Medicago truncatula] (GB:ABE83886.1); similar
to OSIGBa0135C13.7 [Oryza sativa (indica cultivar-group)]
(GB:CAH66812.1); similar to OSINBa0022H21.3 [Oryza
sativa (japonica cultivar-group)] (GB:CAE(05483.2);
contains InterPro domain Glycoside hydrolase, family 1;
(InterPro:IPR001360)

GH

At3g60140

DARK
INDUCIBLE 2,
DIN2, SRG2,
T209.120,
T209 120

Encodes a protein similar to beta-glucosidase and is a
member of glycoside hydrolase family 1. Expression is
induced after 24 hours of dark treatment, in senescing leaves
and treatment with exogenous photosynthesis inhibitor.
Induction of gene expression was suppressed in excised
leaves supplied with sugar. The authors suggest that the
gene's expression pattern is responding to the level of sugar
in the cell.

(4) Degradacion de glucosinolatos

OxPD

At3g60290

F27H5.80

oxidoreductase, acting on paired donors, with incorporation
or reduction of molecular oxygen, 2-oxoglutarate as one
donor, and incorporation of one atom each of oxygen into
both donors; similar to oxidoreductase, 20G-Fe (II)
oxygenase family protein [Arabidopsis thaliana]
(TAIR:AT2G44800.1); similar to Fe2+ dioxygenase-like
[Capsella rubella] (GB:AAR15457.1); contains InterPro
domain Isopenicillin N synthase; (InterPro:IPR002283);
contains InterPro domain 20G-Fe (II) oxygenase;
(InterPro:IPR005123)
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Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl
hydrolase family 1 protein [4rabidopsis thaliana)
(TAIR:AT4G27820.1); similar to hydrolase, hydrolyzing O-
glycosyl compounds [4rabidopsis thaliana]
(TAIR:AT3G62750.1); similar to glycosyl hydrolase family
GH At3g62740 F26K9.170 1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G27830.1);
similar to Glycoside hydrolase, family 1 [Medicago
truncatula] (GB:ABE85054.1); contains InterPro domain 6-
phospho-beta-galactosidase, eukaryotic;
(InterPro:IPR0O11580); contains InterPro domain Glycoside
hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)
hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl compounds; similar to
glycosyl hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana)
(TAIR:AT4G27820.1); similar to glycosyl hydrolase family
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G27830.1);
similar to glycosyl hydrolase family 1 protein [4rabidopsis
GH At3g62750 F26K9.180 thaliana] (TAIR:AT3G62740.1); similar to Glycoside
hydrolase, family 1 [Medicago truncatula]
(GB:ABE85054.1); contains InterPro domain 6-phospho-
beta-galactosidase, eukaryotic; (InterPro:IPR011580);
contains InterPro domain Glycoside hydrolase, family 1;
(InterPro:IPR001360)
cytoplasm,
carotene
catabolic
process,
carotenoid
catabolic ATCCD1, Encodes a protein with 9-cis-epoxycarotenoid dioxygenase
§ process, ATNCEDI, activity. The enzyme was shown to act on a variety of
.g resgv 0;::: o CAROTENOID carotenoid including -carotene, lutein, zeaxanthin, and all-
5 deprivation At3g63520 CLEAVAGE trans-violaxanthiq. When f[hose compounds are.used as
8 xanthophyli DIOXYGENASE 1, substrates, the major reaction product detected is a C14
é& catabolic CCDl, dialdehyde: 4,9-dimethyldodeca-2,4,6,8,10-pentaene-1,12-
8l rocess. 9-cis- MAA21.150, dial. The enzyme did not cleave as efficiently carotenoids
-: p ’ . NCED!1 containing 9-cis-double or allenic bonds.
8| epoxycarotenoid
9|  dioxygenase
B| activity, fruit,
E{ root, flower,
Al leaf, petiole,
=~ stem
2-
At4g03050 O)‘ESSI%];JNTS];{I\?FTE encodes a 2-0X0glutarat§-dependent dioxygenase that
GBP,OxPD ; ambl'e'n en (2) DIOXYGENASE 3, cgtalyzes the conversion of meth.ylsulﬁny'lalkyl .
ambién en (3) AOP3 glucosmglates to hydroxya}kyl glucosinolates. 1nvolyed in
AT4G03050.1, glucosinolate biosynthesis and secondary metabolism.
T419.7, T419 7
At4g03060 HYSI%?)])E(IX{EYL encodes a 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase that
GBP,0xPD, También en (2) catalyzes the conversion of methylsulfinylalkyl
OxSD También en (3) PRODUCING 2, glucosinolates to alkenyl glucosinolates. involved in
AOP2, T419.6, . . . .
T419 6 glucosinolate biosynthesis and secondary metabolism.
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Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
2- . .
Encodes a possible 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase
At4g03070 O§8§§$§]£RI\?FTE that is involv_ed in glucosinolate l_)iosynthesis. The gene is
GBP,OxPD ; (:/771){(?/7 en (2) DIOXYGENASE egp.ressed in all ecotypes e>_<am1ned bgt the enzymatic
ambién en (3) 1.1. AOP. AOPI activity has not been determined experimentally. In Col,
2 A(,)Pl | ’T 419 5 > | there is one copy of this gene (aka AOP1.1) but Ler contains
= T;ll’9 5 - two copies, AOP1.1 and a tightly linked AOP1.2.
(=)
2 oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
§ similar to oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family
= F7L13.70, protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G10500.1);
2 (0:450) eIl F7L13_70 similar to FH0303A11-B0406H05.3 [Oryza sativa (indica
5 cultivar-group)] (GB:CAH67943.1); contains InterPro
'2 domain 20G-Fe (II) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
=t oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
gg similar to oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family
a protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G10490.1);
-~ F7L13.80 similar to Os04g0581100 [Oryza sativa (japonica cultivar-
OxPD At4g10500 F7L13. 86 group)] (GB:NP_001053652.1); similar to HO303A11-
- B0406HO05.3 [Oryza sativa (indica cultivar-group)]
(GB:CAH67943.1); contains InterPro domain Isopenicillin N
synthase; (InterPro:IPR002283); contains InterPro domain
20G-Fe (II) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family
DL4195C, protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G38240.1);
OxPD Atdgl6330 FCAALL.60 similar to naringenin 3-dioxygenase like protein [Brassica
napus] (GB:CAC14568.1); contains InterPro domain 20G-
Fe (II) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family
DL4410C protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16765.1);
OxPD At4gl16770 FCAALL 2’33 similar to hypothetical protein [Capsella rubella)
' (GB:CAB96197.1); contains InterPro domain Isopenicillin N
synthase; (InterPro:IPR002283); contains InterPro domain
20G-Fe (1) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
chloroplast
stroma, 9-CIS
chloroplast EPOXYCAROTEN
thylakoid OID
8| membrane, DIOXYGENASE 2,
=S| abscisic acid ATNCED2, . i
S biosynthetic F28712.10 E.ncodes.9-01s-epqucaroter.10.1d dl.oxygenase, a k.ey enzyme
‘z . At4g18350 $ in the biosynthesis of abscisic acid. The expression of this
g| process, 9-cis- F28712_10, gene declines during the first 12h of imbibition
_; epoxycarotenoid NCED2, NINE- ’
o| dioxygenase CIS-
S| activity, guard EPOXYCAROTEN
S| cell, seed, root OID
3| cortex, pericycle, DIOXYGENASE 2
E| flower, root tip
g cellular
5 component ATGA20XS,
7 gigrl;t?;ﬁ:’} At4g21200 }1:77 ;77;111%” Encodes a protein With gibberellin 2-9xidase gctivity which
beta- GIBBERELLIN 2- acts specifically on C-20 gibberellins.
dioxygenase OXIDASE 8
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Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
BGLU47 (Beta-glucosidase 47); hydrolase, hydrolyzing O-
BETA- glycosyl compounds; similar to BGLU45, hydrolase,
GLUCOSIDASE hydrolyzing O-glycosyl compounds [Arabidopsis thaliana)
GH At4g21760 47, BGLU47, (TAIR:AT1G61810.1); similar to Glycoside hydrolase,
F17L22.220, family 1 [Medicago truncatula] (GB:ABE77795.1); contains
F17L22 220 InterPro domain Glycoside hydrolase, family 1;
(InterPro:IPR001360)
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana]
(TAIR:AT1G60090.1); similar to glycosyl hydrolase family
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G45191.2);
F1N20.200 similar to glycosyl hydrolase family 1 protein [4rabidopsis
GH At4g22100 F1N20. 200’ thaliana] (TAIR:AT4G27830.1); similar to Glycoside
- hydrolase, family 1 [Medicago truncatula]
(GB:ABES85054.1); contains InterPro domain 6-phospho-
beta-galactosidase, eukaryotic; (InterPro:IPR011580);
contains InterPro domain Glycoside hydrolase, family 1;
(InterPro:IPR001360)
cytoplasm,
gibberellin 3-
beta-
dioxygenase AT2301,
activity, ATGA200X1, GA N . . .
gibberellin REQUIRIN é 5 Encodes gibberellin 20-oxidase that is involved in the later
biosynthetic At4g25420 GA200X1. GA 5’ steps of the gibberellin biosynthetic pathway. Regulated by a
_ process, T30 C3.§0, ’ circadian clock. Weak expression response to far red light.
glbbere!llc acid T30C3 90
mediated
signaling,
gibberellin 20-
oxidase activity
ShTK domain-containing protein; similar to oxidoreductase,
20G-Fe (II) oxygenase family protein [4rabidopsis
thaliana] (TAIR:AT3G28480.1); similar to prolyl 4-
OxPD At4g25600 | M7J2.30, M7J2_30

hydroxylase [Dianthus caryophyllus] (GB:AAT84604.1);
contains InterPro domain Prolyl 4-hydroxylase, alpha
subunit; (InterPro:IPR006620); contains InterPro domain

Metridin-like ShK toxin; (InterPro:IPR003582)
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Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
BETA-
GALACTOSIDAS
BGAL At4g26140 E 12, BGALI12, putative beta-galactosidase
F20B18.250,
F20B18_250
é glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to hydrolase,
= hydrolyzing O-glycosyl compounds [4rabidopsis thaliana)
g (TAIR:AT3G62750.1); similar to glycosyl hydrolase family
S T27E11.60 1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G27830.1);
—; GH At4g27820 T27E1 1' 60’ similar to glycosyl hydrolase family 1 protein [Arabidopsis
= - thaliana] (TAIR:AT3G62740.1); similar to Glycoside
£ hydrolase, family 1 [Medicago truncatula)
'g (GB:ABES85054.1); contains InterPro domain Glycoside
S hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)
! glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl
2 hydrolase family 1 protein [4rabidopsis thaliana)
- (TAIR:AT4G27820.1); similar to hydrolase, hydrolyzing O-
= T27E11.70 glycosyl compounds [Arabidopsis thaliana)
GH At4g27830 T27E1 1' 76 (TAIR:AT3G62750.1); similar to glycosyl hydrolase family
- 1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62740.1);
similar to Glycoside hydrolase, family 1 [Medicago
truncatula] (GB:ABE85054.1); contains InterPro domain
Glycoside hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)
Encodes a protein with similarity to carotenoid cleaving
deoxygenases, the enzymes that cleave beta-carotene.
CAROTENOID Involved in the production of a graft transmissable signal to
CLEAVAGE suppress axillary branching. Protein is localized to
DIOXYGENASE 8, chloroplast stroma and expressed primarily in root tip.
0xSD At4g32810 CCD8, MAX4, Mutants in the gene exhibit increased shoot branching, and
T16118.20, light-dependent defects in hook opening and hypocotyl/root
T16118 20 elongation. Only upregulated by auxin in the root and
hypocotyl, and this is not required for the inhibition of shoot
branching.
oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G23096.1);
F1715.100, similar to prolyl 4-hydroxylase [Nicotiana tabacum]
OxPD Atdg33910 F1715_100 (GB:BADO07294.1); contains InterPro domain Prolyl 4-
hydroxylase, alpha subunit; (InterPro:IPR006620); contains
InterPro domain 20G-Fe (II) oxygenase;
(InterPro:IPR005123)
BETA-
GALACTOSIDAS
BGAL At4g35010 E 11, BGAL11, putative beta-galactosidase (BGAL11 gene)
M4E13.70,
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Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para

oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;

similar to oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G35810.1);
similar to Os10g0497800 [Oryza sativa (japonica cultivar-
group)] (GB:NP_001064962.1); similar to putative prolyl 4-
hydroxylase, alpha subunit [Oryza sativa (japonica cultivar-
group)] (GB:AALS58274.1); contains InterPro domain Prolyl

4-hydroxylase, alpha subunit; (InterPro:IPR006620);
contains InterPro domain 20G-Fe (II) oxygenase;
(InterPro:IPR005123)

putative beta-galactosidase (BGAL3 gene)

putative beta-galactosidase (BGAL14 gene)

Encodes a gibberellin 20-oxidase

oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to oxidoreductase, acting on paired donors, with
incorporation or reduction of molecular oxygen, 2-
oxoglutarate as one donor, and incorporation of one atom
each of oxygen into both donors [Arabidopsis thaliana]
(TAIR:AT3G60290.1); similar to Fe2+ dioxygenase-like
[Capsella rubella] (GB:AAR15457.1); contains InterPro
domain 20G-Fe (II) oxygenase; (InterPro:IPR005123)

Encodes a flavonol synthase that catalyzes formation of
flavonols from dihydroflavonols

Palabras claves | Coédigo AGI Nombres
F4B14.90,
OxPD At4g35820 F4B14 90
BETA-
GALACTOSIDAS
BGAL At4g36360 E 3, BGAL3,
F23E13.200,
F23E13 200
BETA-
GALACTOSIDAS
BGAL At4g38590 E 14, BGAL14,
F20M13.150,
F20M13_150
ATGA200X3,
gibberellin GA200X3,
biosynthetic GIBBERELLIN 20
process, At5g07200 OXIDASE 3,
gibberellin 20- T28J14.140,
oxidase activity T28J14 140,
YAP169
OxPD At5g07480 | T211.190, T2I1 190
cellular
component
unknown, FLAVONOL
flavonoid At5g08640 SYNTHASE, FLS,
biosynthetic T2K12.5
process, flavonol
synthase activity
OxPD At5g12270 AT5G12270.1

oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to oxidoreductase, 20G-Fe (I1I) oxygenase family
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G13610.1);
similar to putative flavanone 3-hydroxylase [Oryza sativa
(japonica cultivar-group)] (GB:AAL58118.1); similar to
0s04g0581000 [Oryza sativa (japonica cultivar-group)]
(GB:NP_001053651.1); contains InterPro domain 20G-Fe

(II) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
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GH

At5g16580

MTG13.2,
MTG13 2

glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl
hydrolase family 1 protein [4rabidopsis thaliana)
(TAIR:AT4G22100.1); similar to Glycoside hydrolase,
family 1 [Medicago truncatula] (GB:ABE85054.1); contains
InterPro domain Glycoside hydrolase, family 1;
(InterPro:IPR001360)

(4) Degradacion de glucosinolatos

OxPD

At5g18900

F17K4.150,
F17K4 150

oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to AT-P4H-2 (A. thaliana PAH ISOFORM 2),
oxidoreductase, acting on paired donors, with incorporation
or reduction of molecular oxygen, 2-oxoglutarate as one
donor, and incorporation of one atom each of oxygen into
both donors / procollagen-proline 4-dioxygenase
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G06300.1); similar to
prolyl 4-hydroxylase [Dianthus caryophyllus]
(GB:AAT84604.1); similar to Os05g0489100 [Oryza sativa
(japonica cultivar-group)] (GB:NP_001055890.1); contains
InterPro domain Prolyl 4-hydroxylase, alpha subunit;
(InterPro:IPR006620); contains InterPro domain Metridin-
like ShK toxin; (InterPro:IPR003582); contains InterPro
domain 20G-Fe (II) oxygenase; (InterPro:IPR005123)

OxPD

At5220400

F5024.290,
F5024 290

encodes a protein whose sequence is similar to flavanone 3
hydroxylase from Malus.

OxPD

At5¢20550

F7C8.140,
F7C8_140

oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G20400.1);
similar to ethylene-forming-enzyme-like dioxygenase
[Prunus armeniaca] (GB:AAB88878.1); contains InterPro
domain 20G-Fe (II) oxygenase; (InterPro:IPR005123)

BGAL

At5220710

BETA-
GALACTOSIDAS
E 7, BGAL7,
TIMI5.110,
TIMI5_110

BGAL7 (beta-galactosidase 7); beta-galactosidase; similar to
BGAL1 (B-GALACTOSIDASE 1), beta-galactosidase
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G13750.1); similar to
beta-galactosidase, putative / lactase, putative [Arabidopsis
thaliana] (TAIR:AT1G31740.1); similar to BGALS (beta-
glactosidase 8), beta-galactosidase [Arabidopsis thaliana]
(TAIR:AT2G28470.1); similar to Beta-galactosidase
precursor (Lactase) (GB:P49676); similar to beta-
galactosidase [Man (GB:CAJ09953.1); similar to D-
galactoside/L-rhamnose binding SUEL lectin; Galactose-
binding like [Medicago truncatula] (GB:ABE78217.1);
contains InterPro domain Glycoside hydrolase, family 35;
(InterPro:IPR001944); contains InterPro domain Galactose-
binding like; (InterPro:IPR008979); contains InterPro
domain D-galactoside/L-rhamnose binding SUEL lectin;
(InterPro:IPR000922)

(4) Degradacion de glucosinolatos

OxPD

At5g24530

K18P6.6, K18P6_6

oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G10490.1);
similar to 20G-Fe (II) oxygenase [Medicago truncatula)
(GB:ABE85154.1); contains InterPro domain 20G-Fe (II)
oxygenase; (InterPro:IPR005123)
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GH

At524540

K18P6.7, K18P6_7

glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl
hydrolase family 1 protein [4Arabidopsis thaliana]
(TAIR:AT5G24550.1); similar to DIN2 (DARK
INDUCIBLE 2), hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl
compounds [4rabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G60140.1);
similar to glycosyl hydrolase family 1 protein [4rabidopsis
thaliana] (TAIR:AT2G44460.1); similar to Glycoside
hydrolase, family 1 [Medicago truncatula]
(GB:ABES85996.1); contains InterPro domain Glycoside
hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)

GH

At5g24550

K18P6.8, K18P6 8

glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to DIN2 (DARK
INDUCIBLE 2), hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl
compounds [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G60140.1);
similar to glycosyl hydrolase family 1 protein [Arabidopsis
thaliana)] (TAIR:AT2G44460.1); similar to glycosyl
hydrolase family 1 protein [4Arabidopsis thaliana)
(TAIR:AT5G24540.1); similar to Glycoside hydrolase,
family 1 [Medicago truncatula] (GB:ABE85996.1); contains
InterPro domain Glycoside hydrolase, family 1;
(InterPro:IPR001360)

GH

At5g28510

T26D3.6, T26D3_6

glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to beta-
glucosidase (PSR3.2) [4rabidopsis thaliana]
(TAIR:AT1G66270.1); similar to glycosyl hydrolase family
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G66280.1);
similar to PYK10 (phosphate starvation-response 3.1),
hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl compounds [Arabidopsis
thaliana] (TAIR:AT3G09260.1); similar to beta-glucosidase
[Brassica nigra] (GB:AAB38784.1); similar to beta-
glucosidase [Brassica napus] (GB:CAA57913.1); contains
InterPro domain Glycoside hydrolase, family 1;
(InterPro:IPR001360)

GH

At5236890

MLFI18.1,
MLF18_1

glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana]
(TAIR:AT1G26560.1); similar to latex cyanogenic [3-
glucosidase [Hevea brasiliensis] (GB:AAP51059.1); similar
to Os01g0897600 [Oryza sativa (japonica cultivar-group)]
(GB:NP_001045089.1); contains InterPro domain Glycoside
hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)

(4) Degradacion de glucosinolatos

cellular
component
unknown,
biological
process
unknown, metal
ion binding,
acireductone
dioxygenase
[iron (II)-
requiring]
activity

At5g43850

ATARDA4,
MQD19.21,
MQD19 21

ATARDA4; acireductone dioxygenase (Fe2-+-requiring)/ metal
ion binding; Identical to 1,2-dihydroxy-3-keto-5-
methylthiopentene dioxygenase 4 (EC 1.13.-.-) (Aci-
reductone dioxygenase 4) (ARD4) [Arabidopsis thaliana]
(GB:Q8H185;GB:Q8LCE2;GB:Q9FG79); similar to
ATARD?2, metal ion binding [Arabidopsis thaliana)
(TAIR:AT4G14710.2); similar to ARD-like protein
[Brassica juncea] (GB:AAR03591.1); contains InterPro
domain Cupin, RmlC-type; (InterPro:IPR011051); contains
InterPro domain Cupin region; (InterPro:IPR007113);
contains InterPro domain Acireductone dioxygenase, ARD;
(InterPro:IPR004313)
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Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
circadian
rhythm,
gibberellin
biosynthetic
process,
response to red AT2353,
or far red light, ATGA200X2, Encodes gibberellin 20-oxidase. Involved in gibberellin
response to At5g51810 GA200X2, biosynthesis. Up-regulated by far red light in elongating
gibberellin GIBBERELLIN 20 o . .
stimulus, OXIDASE 2, petioles. Not regulated by a circadian clock.
gibberellin 20- MIO24.5, MIO24 5
oxidase activity,
fruit, seed,
embryo,
inflorescence,
outer integument
oxidoreductase, acting on paired donors, with incorporation
or reduction of molecular oxygen, 2-oxoglutarate as one
donor, and incorporation of one atom each of oxygen into
MIM18.3, both donors; similar to Unknown protein [Oryza sativa
OxPD At3g31880 MIM18 3 (japonica cultivar-group)] (GB:AA015289.1); similar to
0s03g0119000 [Oryza sativa (japonica cultivar-group)]
(GB:NP_001048776.1); contains InterPro domain Prolyl 4-
hydroxylase, alpha subunit; (InterPro:IPR006620)
oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to oxidoreductase, 20G-Fe (I) oxygenase family
K19P17.17, protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G20400.1);
e LR K19P17 17 similar to ethylene-forming-enzyme-like dioxygenase
[Prunus armeniaca] (GB:AAB88878.1); contains InterPro
domain 20G-Fe (II) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
cellular
component
unknown,
8| homogentisate HGO,
5| 1 2-dioxygenase HOMOGENTISAT . .
gl - activity, L- At5g54080 E 1,2- homogentisate 1,2-dioxygenase
.g phenylal;nine DIOXYGENASE,
g . MIJP23.6, MJP23_6
= catabolic ‘
| process, tyrosine
: catabolic process
£ glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl
= hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana)
:E-; (TAIR:AT1G26560.1); similar to Os10g0323500 [Oryza
2 MRB17.7 sativa (japonica cultivar-group)] (GB:NP_001064347.1);
5 GH At5g54570 MRBI 7' 7’ similar to Os03g0212800 [Oryza sativa (japonica cultivar-

group)] (GB:NP_001049358.1); similar to beta-glucosidase,
putative [Medicago truncatula] (GB:ABE90952.1); contains
InterPro domain Glycoside hydrolase, family 1;
(InterPro:IPR001360)
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MGI19.1, MGI19 1

Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
beta-galactosidase, putative / lactase, putative; similar to
BGAL1 (B-GALACTOSIDASE 1), beta-galactosidase
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G13750.1); similar to
beta-galactosidase, putative / lactase, putative [Arabidopsis
thaliana] (TAIR:AT3G52840.1); similar to BGAL12 (beta-
BETA- galactosidase 12), beta-galactosidase [Arabidopsis thaliana]
GALACTOSIDAS | (TAIR:AT4G26140.1); similar to pear beta-galactosidasel
BGAL At3g36870 E 4, BGALA, [Pyrus communis] (GB:BAE72073.1); similar to beta-
MPI10.3, MPI10_3 | galactosidase [Pyrus communis] (GB:CAH18936.1); similar
to beta-galactosidase precursor [Carica papaya)
(GB:AAC77377.1); contains InterPro domain Glycoside
hydrolase, family 35; (InterPro:IPR001944); contains
InterPro domain Galactose-binding like;
(InterPro:1IPR008979)
oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G47190.1);
similar to H0321HO01.3 [Oryza sativa (indica cultivar-group)]
MZNI1.11, (GB:CAH66494.1); similar to Os04g0407800 [Oryza sativa
Q3D LB MZNI1 11 (japonica cultivar-group)] (GB:NP_001052718.1); similar to
OSINBa0042115.12 [Oryza sativa (japonica cultivar-group)]
(GB:CAE04890.3); contains InterPro domain Isopenicillin N
synthase; (InterPro:IPR002283); contains InterPro domain
20G-Fe (II) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
cellular
component
unknown, i1 wh i< simil a |
flavonoid At5¢63580 | MBKS.4, MBKS 4 encodes a protein whose sequence is similar to flavono
. . synthase
biosynthetic
process, flavonol
synthase activity
cellular —
component FLS (Flavonol synthase); flavonol synthase; .smula.r to FLS
(FLAVONOL SYNTHASE) [4rabidopsis thaliana)
unknown, FLAVONOL ) . similar to Fl |
flavonoid At5g63590 | SYNTHASE, FLS, (TAIR:AT5G08640.1); similar to Flavono
biosynthetic MBK35.5. MBKS 5 synthase/flavanone §-hydr0xylase (FLS) (CitFLS)
’ - (GB:Q9ZWQ9); contains InterPro domain 20G-Fe (II)
process, flavonol ) )
. oxygenase; (InterPro:IPR005123)
synthase activity
cellular
@ component
= unknown . L
% flavonoi d’ At5263600 AT5G63600.1, encodes a protein whose sequence is similar to flavonol
£ . . MBKS5.7, MBKS 7 synthase
z biosynthetic
S| process, flavonol
=y synthase activity
S BETA-
1= GALACTOSIDAS
'2 BGAL At5g63800 E 6, BGALS, member of Glycoside Hydrolase Family 35
R MBKS5.28,
& MBKS5 28
A BETA-
I BGAL At5g63810 Gé ]f(/)\,%TGOASI]Jll)é S member of Glycoside Hydrolase Family 35
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Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G17720.1);
K2A18.14, similar to 20G-Fe (II) oxygenase [Medicago truncatula)
OxPD At3g66060 K2A18 14 (GB:ABES81866.1); contaigns InterPro dorfain Prolyl 4-
hydroxylase, alpha subunit; (InterPro:IPR006620); contains
InterPro domain 20G-Fe (II) oxygenase;
(InterPro:IPR005123)
oxidoreductase, acting on paired donors, with incorporation
or reduction of molecular oxygen, 2-oxoglutarate as one
donor, and incorporation of one atom each of oxygen into
both donors; similar to oxidoreductase, acting on paired
donors, with incorporation or reduction of molecular oxygen,
At1g22950 2-oxoglutarate as one donor, and incorporation of one atom
OxPD (sin pruebas F19G10.24, each of oxygen into both c.imtnors [Ambidops.is thalian.a]
microarray) F19G10_24 (TAIR:AT3G18210.2); similar to hypothetical protein
DDBDRAFT 0190977 [Dictyostelium discoideum AX4]
(GB:XP_646715.1); similar to Os01g0502400 [Oryza sativa
(japonica cultivar-group)] (GB:NP_001043135.1); contains
InterPro domain Prolyl 4-hydroxylase, alpha subunit;
(InterPro:IPR006620); contains InterPro domain 20G-Fe (II)
oxygenase; (InterPro:IPR005123)
Atl1g31740 BETA-
BGAL (sin pruebas | GALACTOSIDAS Encodes a putative 3-galactosidase
microarray) E 15, BGALIS
Atlgd5191
GH (sin pruebas AT1G45191.2
microarray)
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl
FI6N3.11, . . . . -
FI6N3 11 hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana) _
Atlgd7600 BGLU3 4’ (TAIR:AT1G51490.1); similar to glycosyl hydrolase family
GH (sin pruebas - 1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G51470.1);
. (Mirosinasa . . . .
microarray) funcional. Xu ef similar to Glycoside hydrolase, farplly 1 [Medicago A
al., 260 4) truncatula] (GB:ABE86373.1); contains InterPro domain

Glycoside hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)
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(4) Degradacion de glucosinolatos

Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
oxidoreductase, acting on paired donors, with incorporation
or reduction of molecular oxygen, 2-oxoglutarate as one
donor, and incorporation of one atom each of oxygen into
both donors; similar to oxidoreductase, acting on paired
donors, with incorporation or reduction of molecular oxygen,
Atlg48700 2-oxoglutarate as one donor, and incorporation of one atom
OxPD (sin pruebas | F1114.12, F1114 12 each of oxygen into both donors [Arabidopsis thaliana]
microarray) (TAIR:AT5G43660.1); similar to hypothetical protein
DDBDRAFT 0190977 [Dictyostelium discoideum AX4]
(GB:XP_646715.1); similar to Os01g0502400 [Oryza sativa
(japonica cultivar-group)] (GB:NP_001043135.1); contains
InterPro domain Prolyl 4-hydroxylase, alpha subunit;
(InterPro:IPR006620)
oxidoreductase, acting on paired donors, with incorporation
or reduction of molecular oxygen, 2-oxoglutarate as one
donor, and incorporation of one atom each of oxygen into
both donors; similar to oxidoreductase, acting on paired
donors, with incorporation or reduction of molecular oxygen,
At1g48740 2-oxoglutarate as one donor, and incorporation of one atom
OxPD (sin pruebas | F1114.9,F1114 9 each of oxygen into both donors [Arabidopsis thaliana]
microarray) (TAIR:AT5G43660.1); similar to hypothetical protein
DDBDRAFT 0190977 [Dictyostelium discoideum AX4]
(GB:XP_646715.1); similar to Os01g0502400 [Oryza sativa
(japonica cultivar-group)] (GB:NP_001043135.1); contains
InterPro domain Prolyl 4-hydroxylase, alpha subunit;
(InterPro:IPR006620)
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl
F5D21.17, . . . . -
F5D21 17 hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana) _
Atlg51470 BGLU3S (TAIR:AT1G51490.1); similar to glycosyl hydrolase family
GH (sin pruebas - 1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G47600.1);
. (Mirosinasa . . . .
microarray) funcional. Xu ef similar to Glycoside hydrolase, farplly 1 [Medicago .
al 260 4) truncatula] (GB:ABE86373.1); contains InterPro domain
” Glycoside hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)
AT1G52030.1, F-
ATMBP, F5F19.9, Similar to myrosinase binding proteins which may be
At1g52030 | F5F19_9, MBP1.2, | involved in metabolizing glucosinolates and forming defense
MBP (sin pruebas MBP2, compounds to protect against herbivory. Also similar to
microarray) MYROSINASE- lectins and other agglutinating factors. Expressed only in
BINDING flowers.
PROTEIN 2
At1g52040 ATMBP, MBPI,
. MYROSINASE- . o . .
MBP (sin pruebas Encodes myrosinase-binding protein expressed in flowers.
microarray) BINDING
PROTEIN 1
beta-glucosidase (PSR3.2); similar to glycosyl hydrolase
family 1 protein [Arabidopsis thaliana]
(TAIR:AT1G66280.1); similar to glycosyl hydrolase family
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G28510.1);
Atl1g66270 similar to PYK10 (phosphate starvation-response 3.1),
GH (sin pruebas T6J19.2 hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl compounds [Arabidopsis
microarray) thaliana] (TAIR:AT3G09260.1); similar to beta-glucosidase

[Brassica nigra] (GB:AAB38784.1); similar to beta-
glucosidase [Brassica napus] (GB:CAA57913.1); contains
InterPro domain Glycoside hydrolase, family 1;
(InterPro:IPR001360)
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activity

Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to beta-
glucosidase (PSR3.2) [Arabidopsis thaliana)
(TAIR:AT1G66270.1); similar to glycosyl hydrolase family
1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G28510.1);
At1g66280 similar to PYK10 (phosphate starvation-response 3.1),
GH (sin pruebas | T27F4.3, T27F4 3 | hydrolase, hydrolyzing O-glycosyl compounds [Arabidopsis
microarray) thaliana] (TAIR:AT3G09260.1); similar to beta-glucosidase
[Brassica nigra] (GB:AAB38784.1); similar to beta-
glucosidase [Brassica napus] (GB:CAA57913.1); contains
InterPro domain Glycoside hydrolase, family 1;
(InterPro:IPR001360)
ATMLP-470,
MYROSINASE-
2 MBP éﬁf% L?li(l))(;s BINDING myrosinase-binding protein-like protein (AtMLP-470)
= microarray) PROTEIN-LIKE mRNA,
S PROTEIN-470,
2 T204.9
9
£ CO";“‘;E‘; . ATARD?2; Identical to 1,2-dihydroxy-3-keto-5-
) P methylthiopentene dioxygenase 3 (EC 1.13.-.-) (Aci-
= unknown, . . . .
£ biological reductone dioxygenase 3) (ARD3). [A.rabzdopszs thaliana)
e (GB:Q8W108;GB:023327); similar to ATARDI,
1 process AT4G14710.1, ) . .. .
2| unknown, metal A.t4g14710 ATARD?, aplmductone (.110xygenase. (Fe2+-requiring)/ metal ion
B ion binding (sgn pruebas DL3395C b1nd11}g '[Arabzdopszs ‘thalzana]. (TAIR:AT4Q14716.1);
é’ acireduc toné microarray) FCAALL 14711 similar to ARD-hk_e protein [Brasszcg ]uncga]
&| dioxygenase ) (GB:AAR03591.1); contains InterPro domain Cupin, RmlC-
~ [iron (IT)- type; (InterPro:IPRO11051); contains InterPro domain Cupin
o region; (InterPro:IPR007113); contains InterPro domain
requi r%ng] Acireductone dioxygenase, ARD; (InterPro:IPR004313)
activity
coc;ll;l;l;ern ¢ ATARDI; acireductone dioxygenase (Fe2+-requiring)/ metal
unknown ion binding; Identical to 1,2-dihydroxy-3-keto-5-
biologicai methylthiopentene dioxygenase 2 (EC 1.13.-.-) (Aci-
process reductone dioxygenase 2) (ARD2) [Arabidopsis thaliana)
unknown. metal At4gl4716 (GB:Q8GXE2;GB:023327); similar to ATARD2, metal ion
. L (sin pruebas ATARDI1 binding [4rabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G14710.2);
ion binding, . .o . . S
acireductone microarray) similar to ARD—11k§ protein [Brasszcg junce"a]
dioxygenase (GB:AARO03591.1); contains lnterfro domain Cupn'{, leC-
[iron (IT)- type; (InterPro:lPROl 1051); contains lpterPro domain Cl_lpm
requiring] region; (InterPro:IPR007113); contains InterPro domain
.. Acireductone dioxygenase, ARD; (InterPro:IPR004313)
activity
cellular
component
unknown,
vacuole
organization and
biogenesis, ANS, F7H19.60,
anthocyanin At4g22880 | F7H19 60, LDOX, | encodes leucoanthocyanidin dioxygenase, which is involved
biosynthetic (sin pruebas TANNIN in proanthocyanin biosynthesis. Mutant analysis suggests
process, microarray) | DEFICIENT SEED that this gene is also involved in vacuole formation.
proanthocyanidi 4, TDS4, TT18
n biosynthetic
process,
leucocyanidin
oxygenase
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Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
similar to oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family
At4g25300 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G25310.1);
. F24A6.140, . . . ;
OxPD (sin pruebas F24A6 140 similar to putative ethylene-forming enzyme [Oryza sativa)
microarray) - (GB:AAL79802.1); contains InterPro domain Isopenicillin N
synthase; (InterPro:IPR002283); contains InterPro domain
20G-Fe (II) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
§ similar to oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family
& At4g25310 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G25300.1);
S . F24A6.150, . . . ;
; OxPD (sin pruebas F24A6 150 similar to putative ethyler.le-formmg enzyme [Oryza_sz_ltz.va]
S microarray) - (GB:AAL79802.1); contains InterPro domain Isopenicillin N
a synthase; (InterPro:IPR002283); contains InterPro domain
o 20G-Fe (II) oxygenase; (InterPro:IPR005123)
: oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family protein;
£ similar to oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family
S At4035810 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G17720.1);
gx OxPD (sin i ruebas F4B14.80, similar to 20G-Fe (II) oxygenase [Medicago truncatula)
é‘ microarray) F4B14 80 (GB:ABES81866.1); contains InterPro domain Prolyl 4-
PR hydroxylase, alpha subunit; (InterPro:IPR006620); contains
I InterPro domain 20G-Fe (II) oxygenase;
(InterPro:IPR005123)
AT5G25980.1,
GLUCOSIDE
At5225980 GLUCOHYDROL
(sin pruebas ASE 2, TIN24.18, Myrosinase (thioglucoside glucohydrolase) gene involved in
GCP microarray) TIN24_18, TGG2 glucosinoloate metabolism
BGLU37 ’
(Mirosinasa
funcional, Xu et
al., 2004)
TGGl,
At5e26000 THIOGLUCOSIDE | member of Glycoside Hydrolase Family 1. encodes one of
g GLUCOHYDROL | two known functional myrosinase enzymes in Arabidopsis.
GCP (an pruebas ASE 1 BGLU38 The enzyme catalyzes the hydrolysis of glucosinolates into
microarray) Mirosi ds that are toxic to various microbes and
También en (3) ( lirosinasa compounds € toxic to various microbes
funcional, Xu et herbivores.
al., 2004)
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana)
(TAIR:AT5G44640.1); similar to glycosyl hydrolase family
At5g42260 1 protein [Arabidopsis thaliana) (TAIR:AT2G44450.1);
GH (sin pruebas | K5J14.7,K5J14 7 | similar to glycosyl hydrolase family 1 protein [Arabidopsis
microarray) thaliana] (TAIR:AT2G25630.1); similar to Glycoside

hydrolase, family 1 [Medicago truncatula]
(GB:ABE83886.1); contains InterPro domain Glycoside
hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)
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4) Degradacion de glucosinolatos

Palabras claves | Cédigo AGI Nombres Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para
oxidoreductase, acting on paired donors, with incorporation
or reduction of molecular oxygen, 2-oxoglutarate as one
donor, and incorporation of one atom each of oxygen into
both donors; similar to oxidoreductase, acting on paired
donors, with incorporation or reduction of molecular oxygen,
At5g43660 2-oxoglutarate as one donor, and incorporation of one atom
OxPD (sin pruebas | K9D7.3, K9D7 3 each of oxygen into both donors [Arabidopsis thaliana]
microarray) (TAIR:AT1G48740.1); similar to hypothetical protein
DDBDRAFT 0190977 [Dictyostelium discoideum AX4]
(GB:XP_646715.1); similar to Os01g0502400 [Oryza sativa
(japonica cultivar-group)] (GB:NP_001043135.1); contains
InterPro domain Prolyl 4-hydroxylase, alpha subunit;
(InterPro:IPR006620)
cellular
lelinkggl\fr?t flavonol synthase, putative; similar to FLS (FLAVONOL
biologicai At5g43935 SYNTHASE) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G08640.1);
(sin pruebas AT5G43935.1 similar to Flavonol synthase/flavanone 3-hydroxylase (FLS)
process microarray) (GB:004395); contains InterPro domain 20G-Fe (II)
unknown,
flavonol oxygenase; (InterPro:IPR005123)
synthase activity
glycosyl hydrolase family 1 protein; similar to glycosyl
hydrolase family 1 protein [Arabidopsis thaliana)
(TAIR:AT5G42260.1); similar to glycosyl hydrolase family
At5g44640 1 protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G44450.1);
. K15C23.9, o . . . .
GH (sin pruebas K15C23 9 similar to glycosyl hydrolase family 1 protein [4rabidopsis
microarray) - thaliana] (TAIR:AT2G25630.1); similar to Glycoside
hydrolase, family 1 [Medicago truncatula)
(GB:ABES83886.1); contains InterPro domain Glycoside
hydrolase, family 1; (InterPro:IPR001360)
Is a myrosinase pseudogene that codes for a truncated and
thioglucosidase At5g48375 TGG3, frameshifted protein. Although TGG3 apparently is a
activity, stamen, | (sin pruebas | THIOGLUCOSIDE | pseudogene, its mRNA is expressed specifically in stamen
petal microarray) | GLUCOSIDASE 3 | and petal according to RT-PCR analysis. Western analysis
shows no band of the size expected for a TGG3 protein.
cellular
component flavonol synthase, putative; similar to FLS (FLAVONOL
unknown, At5g63595 SYNTHASE) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G08640.1);
flavonoid (sin pruebas AT5G63595.1 similar to Flavonol synthase/flavanone 3-hydroxylase (FLS)
biosynthetic microarray) (GB:004395); contains InterPro domain 20G-Fe (II)

process, flavonol
synthase activity

oxygenase; (InterPro:IPR005123)
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VIII.2 Anexo 2

Secuencias de donde se disefiaron los iniciadores indicados en la tabla 2. : codon de inicio (B€) y de
terminacion (@8), exon (ccc), intrén (cac), region no transcribible (UTR) (gtat), posicion de anclaje del
iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg). Las respectivas secuencias se indican por pasos
en el metabolismo de glucosinolatos.

Elongacion de la cadena de glucosinolatos

MAMI1
At5g23010 Tamafio del gen = 3597 pb

cataggtatatcacttatatatatatatatgtatacagctaaatatttatgtaaaaatgtaaacatacgaaactgtttatagaaagtataatattctaaa
ataagatatcaaacacagtataatatttaattttaaagaagatactattttgcgtttaatgttttcatcgaatataatttcttattccgctaactcaaat
gtttattatttttaacatcaaaatgtttctaatactaaaaagtttaataaataaaaaaatctctctataaatagataaattatatcgtataatgttcaaa
acaattcccacactatctttcctccacattaaagtaaagtatctctctcttttttctcctacgtactccatagtQQEEGCTTCATCGCTTCTGACATCTT
CCGTTATGATCCCTACCACCGGTTCCACCGTGGTTGGCCGGTCAGTGTTACCCTTTCAATCTTCCCTGCACTCTCTCCGCCTGACCCATTCGTACAAGAA
CCCCGCATTGTTCATCTCATGTTGCTCTTCTGTGTCCAAAAATGCGGCAACTAGTTCTACTG. GCCGGAGTACATA
CCGAACAAGCTTCCCGACGGAAACTATGTGCGTGTATTCGACACGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCCGCCGCAGAAGC
TAGAGATTGCCCGACAGCTCGCTAAACTCCGAGTAGACATCATGGAAGTCGGTTTTCCGGGATCATCTGAAGAAGAGTTAGAAACCATTAAGACCATCGC
CAAGACTGTGGGGAATGAGgttttttctttatttccttcacttaaatgattatgtacatattttaacacacaaaaaaaaacttgatataattttatgttc
aaactatatatatatagttgataaattgcacatgacccttatagttgaggccgaaataaagaaaacaaattatgtgtttagaattttttcaaaaacgget
gatgaatacattaggactatttgtcttaatttataaactgtattagtatttaaattttactactaattttgcggtccttatttatttttattttaatcecg
tttgttgtagectgctgctttttttgttttecttcacttggatgtagttttattecgtgtttttttttectaccatctattcttctagttatagtgttatt
tataattagccaagttctaacgggttagagaaagcacatgcacatgattagttagagccggtcgtatagttaagattttttttttgtgacatatatatga
caaaattatgtgtaaaagtgtaagaatcccatatatatcagaaatacaattctagcatatacaatatatgagttaatattatatagtcattactagttgg
ttttgtgttgaaactcatgaatgctcccaaatggagcgagtaacggtcaaagttgacaacaacgaacattaattactatattgttgttttgettagGTGG
ATGAGGAAACAGGTTACGTCCCTGTGATATGCGCCATAGCTCGATGCAAACATAGAGACATTGAGGCGACTTGGGAGGCGCTGAAGTACGCGAAGAGGCC
AAGGATACTCGTATTCACATCTACTAGTGACATTCACATGAAATATAAGTTGAAAAAGACTCAAGAAGAAGTGATTGAGATGGCCGTGAGTAGTATTAGG
TTTGCTAAAAGCTTGGGCTTCAATGACATCCAGTTTGGGTGCGAAGATGGCGGCAGgteccaaatctttaaacctttatatatctcaattgtttetetgeg
tttttggtttagttttatttatgcttagtttgtattaccaaactatttttgttagtaacttatgtttgecgttgacatttgggtatatttttggcaagaat
aattcacaaacaaaaggcatgaatgattgtgagtttttttgtttttttttatatagtttttggtttctggattttagaatttggtttttggattttgcaa
aaatagaaaatagataagtggggaaaaaatgttatgttaagaatttgttcaggaaaagtgaagaactcaaataagatggtttttagattgtcactaaaac
attgttaagatctttcaaacactagatttctagatcataatagaaaaggcggttttagctgttactagatatgttatggattttgtgcgaattttacata

tatgatcatgtcatatatatatatatatatttgattttaaaatatagtgtgattcagGTCGGACAAGGATTTCCTATGCAAGATTCTAGGAGAAGCCATA
AAAGCCGGTGTTACGGTGGTGACCATCGGTGATACGCGTAGGCGATCAACATGCCACATCGAATACGGGGAACTCGTGACTTATCTCAAAGCAAACACCCCTG

GAATTGACGATGTTGTCGTCGCTGTTCATTGTCACAACGACCTTGGTCTTGCAACCGCCAACTCAATCGCCgtacggaactaactctttttttgtgtgtg
tgtgttagatatattttcatatatatatttactaatatagattctcaatgtgacaaaaatatgaacatataaaacaacgaatttacatgatatatatata
gGGTATACGTGCGGGAGCAAGACAGGTCGAAGTAACTATCAACGGAATTGGTGAAAGAAGTGGCAATGCGTCGCTTGAGGAGgtatcatcatttttgtta

ccataatctcatcactaccatgatcatgatcatgatcatcattatcaacatgaccatttaaatggtatgtagGTCGTGATGGCTTTGAAATGTCGAGGGG
CATATGTGATCAATGGGGTTTACACAAAAATAGACACACGCCAAATCATGGCTACCAGCAAGATGgtatatattcacacatgeccatatatatacatatat

atatatatatatataattaattaacaaaaatttatgtaaactcttgagcagGTTCAAGAGTACACGGGCTTGTATGTTCAAGCACATAAGCCCATAGTTG
GAGCGAACTGTTTTGTTCATGAGAGCGGCATTCATCAGgttcgtaattggtggtaaacacggatattaagaaattatataaactattttagatttttgtt
tttaaaatccctttaaccaacactaatcgaatattctagatgtacactataactaaaataaacatttacattatatatgtgataataaaaatacatacga
gattaaattgatttatatgatgtttgttccaatatttttcagGATGGAATATTGAAAAATAGGAGTACTTATGAGATCTTATCACCAGAAGATATTGGGA
TTGTAAAATCTCARAATTCCGGCCTTGTTCTTGGAAAGCTTAGgttaatattctatttagtgatacttttacctacgaacaattgttttatttgtcttet
tatatattaattttaacaacaatggaaatgtgcagTGGACGTCACGCTGTGAAAGATCGGCTGAAAGAGgtatteccttgtgacaattgtacctacctact
agattacacttcctagagataaatattagatgattcatatacttacttatgtgtatattttctattttcagTTGGCGATATGAACTCGATGATGAGAAATT
GAACGCTGTCTTCTCACTATTCAGAGATTTAACCAAGAATAAAAAGgttttcaatttctatatattttgtatctecctegtgcacatgcatgcaatacggt
ttaactaacaaatttaatcatatatggtataagaatgtaagaaacgaactgattttaaagttttagaaaagaaaatctcaaacttttattttgaaaaaat
atctcgaacttaatgtgttttcatttgtcaaaattttcagAGAATCACGCGATGCTGATTTGAAGGCATTAGTAACATCTAGCGATGAAATCTCTTTGGAG
AAATTAAACGGCGCTAACGGTTTAAAGTCTAACGGCTATATACCAGTTCCTCAGGTTTCATCGAATGﬂjEEaCacgttgtatctcttgtatatttgtgt
accacagtaatatcaatttccatttgataatgccgtttttgttgtaatgtattaaaaacagtattaaataaaaggaactgctttatttcctaatacatca
atttattttgatgcaaaatatgaaaaatacagtgttttgataatagtttcactagtatgtttttagtgtgtttttaatagtatatgaaataaataaatta
tgaaaaggtatattcttacataactcgcaatgcctctgtttcaaactttcaaatgagatattgttttatctacaattaaaataagcactgttttagaatt
tcaattttagcatataatagctataccctccaactatatagaaacattgaaagtcaccaatcaaagcttatttttttatttttattttatagttacttaa
taagccacttactcatatctcatgaacgtatttaaataaaattacggattggtgacaaacatgattgtagatagcgattagaaaaaagtgaacagaatta
tgcacaagtaaaattaagcaaaggtcacctacgtacctacctggaggtccaaacaactcttctgeccgaactggagttgcaagtaccccacgtgetetett
gtatattacttttcaaaaaaatcagaaatatgacaaaactgtgaagatttggtcttctcataaaagagatatatataatcgactatatcataactatgaa
gatctggtctcctcttttctttatttttacttctaaaaaatcaaacctttgctttaacaaaaaatgatgaaaaaatcaaaatatttcaaaactatgaaga
tgttgtattctcattaaaaaagaagtgtaagtttatattcaaatttagcgtaagttaacataataatcaaattcccttatgaaaagtatcactcaaatac
taaaacaaatttcttaacttgttcaagacaaaaaataaaaacattttcaaaatattctgtagacgttccaatgcgaaaataacttcttttttatacaaca

At5g23010 F
Alineamiento BLAST de At5g23010 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 543 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCHCARACCCEIICICCARCEEIGGCCGGAGTACAT- 599

NM_ 122207 249 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT- 305
AY149926 168 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT- 224
AY070471 246 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT- 302
AY054203 240 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT- 296

AJ131517 12369 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT- 12425
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AY049037 168 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT- 224
AB026660 11759 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT- 11815
BX829913 227 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT- 283
AJ486887 168 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486886 168 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486885 168 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486884 168 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486888 168 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486882 168 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT- 224
AM180572 168 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486883 168 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT- 224
BX833420 156 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT- 212
BX829914 226 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGTTTTTTTT 283
AJ486898 168 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486897 168 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486896 168 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486895 168 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486894 168 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486893 168 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT- 224
AM180569 168 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGCTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACTT- 224
AJ486892 168 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGCTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACTT- 224
AJ486891 168 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGCTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACTT- 224
AJ486890 168 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGCTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACTT- 224
AJ486889 168 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGCTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACTT- 224
AJ133892 257 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGCTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACTT- 313
AM180571 168 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGCTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACTT- 224
AJ486899 168 TG-CGGCA-ACTAGTTCTACTGATCTCAAACCCGCTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACTT- 224
AM180577 168 TG-GGGCA-ACTAATGCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT- 224
AM180583 168 TG-GGGCA-ACTAATGCTACTGATCTCAAACCCGTTGTGGATCGGTGGCCGGAGTACAT- 224
AM180574 168 TG-GGGCA-ACTAATGCTACTGATCTCAAACCCGTGGTGGAACGGTGGCCAGAGTACAT- 224
AM180580 168 ~GACTGCA-ACTAATGCTACTGACCTCAAACCCGTTGTGGAACGGTGGCCAGAGTACAT- 224
AM180579 168 GG-TGGTA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAA- 224
AM180582 168 GG-CTGCA-ACTAGTGCTACTGACCTCAAACCCATCGTGGAACGGTGGCCGGAGTACAT- 224
AM180581 168 AG-CGGCA-ACTAGTGGTACTGACCTCAAACCCATCGTGGAACGGTGGCCTGAGTACAT- 224
AM180585 168 GG-TGGTA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCGTGGAACGGTGGCCGGAGTACTT- 224
AM180576 168 GG-TGGTA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCGTGGAACGGTGGCCGGAGTACTT- 224
AM180578 168 GG-TGGCA-AGTAG---TGCTGATCTCAAACCTGCCGTTGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 221
AM180575 168 GG-TGGCA-AGTAG---TGCTGATCTCAAACCTGCCGTGGAACGGAGACCAGAGTACAT- 221
AM180584 168 GG-TGGCA-AGTAG---TGCTGATCTCAAACCTGCCGTGGAACGGAGACCAGAGTACAT- 221
AM180570 168 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCGTGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486953 168 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCGTGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486952 168 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCGTGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486944 168 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCGTGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486938 168 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCGTGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 224
AJ131518 250 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCGTGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 306
AM180573 168 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486951 168 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486950 168 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486949 168 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486948 168 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486943 168 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486941 168 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486940 168 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486947 168 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 224
NM_ 122208 250 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 306
BT008874 168 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 224
AY099549 249 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 305
AF327648 168 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 224
AB006708 8343 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 8399
AJ486946 168 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486945 168 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486942 168 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486939 168 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 224
AJ486937 168 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 224
AJ421793 237 GG-TGGCA-ACTAGTGCTACTGATCTCAAACCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACAT- 293

AC149635 66116 CG-CCG-AGACTAGTGGTACTGACCTCAAAACCATCGTGGAACGGTGGCCGTAGTACAT- 66172

At5g23010 R
Alineamiento BLAST de At5g23010 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicion del iniciador “R”

Query 2314 CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT 2371
NM 122207 842 CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT 899
AM180572 1931 CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT 1988
AY070471 839 CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT 896
AY054203 833 CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT 890
AJ131517 14140 CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT 14197
AY049037 761 CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT 818
AB026660 13530 CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT 13587
BX829914 822 CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT 879

AJ486888 761 CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT 818



AJ486887
AJ486886
AJ486885
AJ486884
AJ486883
AJ486882
AY149926
BX829913
BX833420
AM180571
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AJ486898
AJ486897
AJ486896
AJ486895
AJ486894
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761
761
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820
749
2020
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850
1844
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CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT
CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT
CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT
CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT
CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT
CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT
CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT
CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT
CGGT-GGTGACCATCG-GTGATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGGGGAACT
CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT
CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT
CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT
CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT
CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT
CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT
CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT
CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT
CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT
CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT
CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT
CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT
CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT
CGGT-GGTGAACGTCGCG-GATACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATACGCGGAACT
CGGT-GGTGAACGTCG-CAGACACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATATGGAGAACT
CGGT-GGTGAACGTCG-CAGACACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATATGGAGAACT
CGGT-GGTGAACGTCG-CAGATACTGTTGGGATCAACATGCCACATGAATACGGAGAACT
TGGT-GGTGAACGTCG-CAGACACGGTAGGGATCAACATGCCACATGAATATGGAGAACT
C-TTCGGTGTGCATCGCG-GACACGGTAGGGATCACCATGCCACATGAATTCGGAGAACT
C-TTCGGTGTGCATCGCG-GACACGGTAGGGATCACCATGCCACATGAATTCGGAGAACT
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AY099549.
AY149926.
BT008874.
BX829913.

Arabidopsis thaliana 2-isopropylmalate synthase-like protein (At5g2...
Arabidopsis thaliana At5g23010/T2007 3 mRNA, complete cds....
Arabidopsis thaliana At5g23020 mRNA, complete cds....

Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone
BX829914.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone
BX833420.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone
NM_122207.3 Arabidopsis thaliana MAM1 (2-isopropylmalate synthase 3); 2-isoprop...
NM_122208.3 Arabidopsis thaliana IMS2/MAM-L/MAM3 (METHYLTHIOALKYMALATE SYNTHASE...

AM180574.1 Arabidopsis lyrata subsp. petraea mama gene for methylthioalkylmala...
AM180575.1 Arabidopsis lyrata subsp. petraea mamb gene for methylthioalkylmala...
AM180576.1 Arabidopsis lyrata subsp. petraea mamc gene for methylthioalkylmala...
AM180577.1 Arabidopsis cebennensis mama gene for methylthiocalkylmalate synthas...
AM180578.1 Arabidopsis cebennensis mamb gene for methylthioalkylmalate synthas...
AM180579.1 Arabidopsis cebennensis mamc gene for methylthioalkylmalate synthas...
AM180580.1 Boechera divaricarpa mama gene for methylthiocalkylmalate synthase a...
AM180581.1 Boechera divaricarpa mamb gene for methylthiocalkylmalate synthase b...
AM180582.1 Boechera divaricarpa mamc gene for methylthiocalkylmalate synthase c...
AM180583.1 Arabidopsis lyrata subsp. lyrata mama gene for methylthioalkylmalat...
AM180584.1 Arabidopsis lyrata subsp. lyrata mamb gene for methylthioalkylmalat...
AM180585.1 Arabidopsis lyrata subsp. lyrata mamc gene for methylthioalkylmalat...
AY049037.1 Arabidopsis thaliana 2-isopropylmalate synthase (IMS3) mRNA, comple...
AY054203.1 Arabidopsis thaliana AT59g23010/T2007_3 mRNA, complete cds....
AY070471.1 Arabidopsis thaliana AT59g23010/T2007_3 mRNA, complete cds....

1

1

1

1

1

1

MAM-L, MAM 3: At5g23020

Tamarfio del gen = 3432 pb
Codon de inicio (B€) y de terminacion (&%), exon (ccc), intron (cac), region no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

aagtctaaactatcattttatggttataaacttaattaaaaccaactgacaatgaattgaaaaaataatgtgagattccaaacattatttaatttttggt
tgtaaaatcccaaaaggtatatttaccgcctttaaaaaaaactaatgaaagcaatttaaattgtttctgtgtattctcatcatttcececgtcacttttgta
acaattccaacgttagaacgatcattcactcgcgtaaattgtttttattttattttaaagecgttttaaaccataacataaaaaagtttaaggatattata
attttttatcaaaaattaatgatattaggttatcaagtggtcgagtaaatcatctggttatataaaattggagaaaaagattttctacctatataaatat
agatatcatctgtacatgcactccacctcattgcaaaacaatttccccactatctatcctccataatatagtattcttcttttctctecctactttectceta
tagtaQEEGCTTCGTTACTTCTCACATCGTCGAGTATGATAACCACTAGCTGTCGCTCCATGGTTCTCCGGTCAGGGTTACCCATCGGATCTTCTTTTCC
CTCTCTTCGCCTGACCCGTCCATACGACAAGGCGACTCTGTTCGTCTCATGTTGCTCCGCTGAGTCCAAAAAGGTGGCAACTAGTGCTACTGATCTCAAA
CCTATCATGGAACGGAGGCCGGAGTACATTCCGAACAAGCTTCCCCACAAGAACTATGTGCGTGTATTAGACA! ICTC
CCGGTGCAGCACTTACTCCACCGCAGAAGTTAGAGATTGCCAGGCAGCTAGCTAAACTCCGAGTAGACATCATGGAAGTTGGTTTTCCGGTGTCGTCTGA
GGAAGAATTCGAAGCTATTAAAACCATCGCCAAGACCGTGGGGAACGAGgttagtttctttattteccctcacttcaagaaaataatataatgatttatgt
tcaaactatatatagatataataaaattagatgtgcaaagtgttagttaaagaatctcacattagaaataagaagtaataatctatactagcatttaaaa
aatatgggccaatctactcactaataaatgatttttttttaacttggaagctcatgaatgcttacagaaaattacaaacacatatttagtaattgtccaa
aattgacaggaacgaaaataaactactatatattgctgttttccttagGTGGATGAGGAARACCGGTTACGTTCCTGTGATATGCGGCATTGCACGATGCA
AAAAGAGAGACATCGAGGCAACTTGGGAGGCACTGAAGTATGCGAAGAGGCCGAGGGTAATGCTATTCACATCTACTAGTGAAATTCACATGAAATATAA
GTTGAAAAAGACTAAAGAAGAAGTGATCGAGATGGCCGTGAACAGTGTTAAGTACGCTAAAAGCTTGGGCTTCAAAGACATCCAATTTGGGTGCGAAGAT
GGCGGCAGgtatcttgaaacttagtataactcgattgttctttttttcecggeccactaggtttaacgttacaaaatctttgttagtaaacttacttttttt
ttttaattacgtacgtttatcttttacaagaatattgaaaatgttttgattaatttttttttgttttataaaacaatatttacatgcaaacacaaaagca
taaattcaacgctgaaataatatatctcataatctaaaacgcttttagctgatttgttttgtgaaatttaaaattttgttttttgaaagttgtttttata
taaggtatgagaatgaaaaatataagggtgtgccttatacagttatctggcccagttttgatcatgtcatatatagattttatagtatactagtttgtga
ttcagGACGGAGAAAGATTTTATATGTAAGATTCTAGGAGAATCGATAAAAGCGGGTGCAACCACGGTGGGGTTTGCGGACACGGTCGGGATCAACATGC
CGCAAGAATTCGGAGAACTCGTGGCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTCGCCATTCATTGTCATAACGACCTTGGTGTTGC
TACCGCCAACACAATATCCgtacgtaattgctctccctttgtctgagttagattaatcaacaaaaattccgaacaaatttaaattatcgaggtgacaaga
ttataaatataaaacaatgatatgtatagGGTATATGTGCGGGAGCAAGACAAGTCGAAGTGACGATCAACGGAATTGGTGAAAGAAGTGGGAATGCGCC
GCTTGAAGAGgtaagatcgtcgtcgtgagtatttctttggtatgtgtecggcagggtatggtaaagcaaaaaatttagaagtgtggtcttacacttctcta
ctaattttatcataatttaaaagactaaaaaaaagttgtcgtaaaactaaagtaaaaccacataaacggtacggctagctagtaaattatttaatagtaa
cgccataaaagtataaatataataatttaacattacaataagaccaacattacaatctagaagcgtttatgtgttaaaaaaaaaaaaaaaaaaattacaa
tctagaagtaggctacaatggaattgacatcaggaaagagaggaattggaatcgaatgcttcacgtaacccttacattaagtatttcaaacgatageccac
caaaaagttatgtaatgtgacccctaaattgcgtatttaaattgtggactagacgtacatgcttcatgtgctttatgaaaagactggttctgtgattgta
tgtagGTCGTGATGGCTTTGAAATGTCGAGGAGAATCTCTGATGGATGGTGTTTACACAAAAATAGACTCACGCCAAATTATGGCTACAAGCAAGATGGtL
acgtaacaaactagatattgaaatttcgatatttatatgaaaacaatgatgctaatatttggcctttatatataataattgactaaaacgtaaattcttg
cgcagGTTCAAGAGCATACCGGCATGTATGTTCAACCACATAAGCCAATAGTTGGAGACAACTGTTTTGTTCATGAGAGCGGCATTCACCAGgttccata
tatatatatatatatatattacttatgaaaattgtatatgagattgttgcgttgtatgtgtataattgtccaaacattttgcagGATGGAATATTGAAAA
ATCGAAGTACATATGAGATCTTATCACCAGAAGATGTTGGGATCGTAAAATCTGAAAATTCTGGCATTGTTCTTGGAAAGCTTAGgtaattattctatta
agttatgtttcttggttttagataactataagtctaaaactatgtaccatcgtctgataaatttatttcaacaactatgaaaatatgcagCGGACGTCAT
GCTGTAAAAGACCGGCTTAAAGAGgtaccacacacacacacagtatatattagtgacttcgtactatttttagtctttacttataataatcacacacaca
catatatatgggaccatggcacaatagagactttatagagataaatatttgattagtcatatgttttttttttttttttgtaatctcaagTTGGGATATG
AAATCAGTGATGAGAAATTCAACGACATCTTCTCACGATACAGAGAATTAACGAAGGACAAAAAGgttttcatattatattttgtatcttctcatttaca
tatgcgtcaaatttgaaatatttagttatacataaaatacgaatagatttataaaattctaccaaacatataaacccccatacttacttgatttcaattt
gttaaactccacagAGAATCACAGACGCTGATCTGAAGGCATTAGTGGTGAACGGTGCTGAAATCTCATCAGAAAAATTAAACAGTAAAGGAATTAACGA
CCTTATGTCAAGCCCTCAGATTTCCGCTGTTGEZ&i!!gtttgggaagacattgtgtaattttgtactacgatggtattaagtcacttttgttttactgtg
ttttgtgtactatatatacgtaccttttggtttttatgttatcgttgtaatgaataaaacagtattaatagggagtgtttttattctataattaaactct
cttttttataatgattttcaccaaagtattggaaatttaaacaaacattaccatattccattgaagattcaacaaagtattgttcattttcagttgtgat
cattattcttcctcacactactgcattaaattgttaatcaaatgctcccgtcatgacaactactataatttactgttaactaagcattaataaaattttg
atcatctaccgttaaaattataaaacatgaattgcctcatcatagtaagagtcgtatttttctttcaggggtggttgatagectatattgtegttctatat
gtgggacatgttaccctaaacggaaaagtatttgtgtttctctttcaactatttgtggaataaaattgectttaattagtaacctttgtagtagectattyg
gcttcttcctgtctccatcttggaacaaacttttgattccactacgtacttgagagtgtatattgeccggtctaattgagtgtccagecataageggecgta
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At5¢23020 F
Alineamiento BLAST de At5g23020 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 774 CEACECTTCCTCACCETGARCART C TCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 832

NM_ 122208 351 CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 409
BT008874 269 CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 327
AY099549 350 CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 408
AF327648 269 CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 327

AB006708 8444 CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 8502
AJ486946 269 CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 327

AJ486945 269 CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 327
AJ486942 269 CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 327
AJ486937 269 CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 327
AJ486947 269 CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 327
AJ421793 338 CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 396
AJ486939 269 CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 327
AJ486951 269 CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 327
AJ486950 269 CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 327
AJ486949 269 CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 327
AJ486948 269 CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 327
AJ486941 269 CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 327
AJ486940 269 CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 327
AM180570 269 CAACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 327
AJ486953 269 CAACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 327
AJ486952 269 CAACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 327
AJ486944 269 CAACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 327
AJ486938 269 CAACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 327
AJ131518 351 CAACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 409
AM180573 269 CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 327
AJ486943 269 CGACGCTTCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGTTA 327
AM180578 266 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACTCC-ACCGCAGAAGCTA 324
AM180575 266 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTACCCC-ACCGCAGAAGCTA 324
AM180584 266 CGACGCTCCGTGATGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCACTTA-TCCCACCGCAGAAGCTA 324
AM180581 269 CGACACTCCGTGACGGTGAACAATCTCCCGGTGCAGCTCTTACTCC-ACCGCAGAAGCTA 327
AM180585 269 CGACACTTCGTGAGGGCGAACAAGCTCCAGGTGGATCCCTTACTCC-GCCGCAGAAGCTA 327
AM180576 269 CGACACTTCGTGAGGGCGAGCAAGCTCCAGGTGGATCCCTTACTCC-GCCGCAGAAGCTA 327
AM180580 269 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCCGGTGGATCCCTTACTCC-GCCACAGAAGCTA 327
AM180579 269 CGACACTTCGTGAGGGCGAACAAGCTCCAGGTGGATCCCTTACTCC-GCCGCAGAAGCTA 327
AM180583 269 CAACGCTCCGAGACGGTGAACAAGCTCCCGGTGGATCCCTTACTCC-GCCGCAGAAGCTA 327
AM180577 269 CAACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCAGGTGGATCCCTTACTCC-GCCGCAGAAGCTA 327

AC149635 44994 CGACGCTCCGTGACGGCGAACAATCTCCCGGTGCAGCCCTTACTCC-ACCGCAGAAGATA 45052
AF399834 1192 CGACGCTCCGTGACGGCGAACAATCTCCCGGTGCAGCCCTTACTCC-ACCGCAGAAGATA 1250

AM180574 269 CAACGCTCCGCGACGGTGAACAAGCTCCCGGTGGATCCCTTACTCC-GCCGCAGAAGCTA 327
AM180572 269 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA 327
AJ486888 269 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA 327
AJ486883 269 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA 327
AJ486882 269 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA 327
NM 122207 350 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA 408
AY149926 269 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA 327
AY070471 347 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA 405
AY054203 341 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA 399
AJ131517 12470 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA 12528
AY049037 269 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA 327
AB026660 11860 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA 11918
BX829913 328 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA 386
AJ486898 269 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCTA 327
AJ486897 269 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCTA 327
AJ486896 269 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCTA 327
AJ486895 269 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCTA 327
AJ486894 269 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCTA 327
AJ486893 269 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCTA 327
AJ486887 269 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA 327
AJ486886 269 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA 327
AJ486885 269 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA 327
AJ486884 269 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA 327
BX833420 257 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA 315
AM180569 269 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCTA 327
AJ486892 269 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCTA 327
AJ486891 269 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCTA 327
AJ486890 269 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCTA 327
AJ486889 269 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCTA 327
AJ133892 358 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCTA 416
AM180571 269 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCAA 327
AJ486899 269 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAAGCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-ACCGCAGAAGCAA 327
BX829914 330 CGACGCTCCGTGACGGTGAACAATCTCCTGGTGGATCCCTCACTCC-GCCGCAGAAGCTA 388

DQ226816 1 ACCGCAGAAGCTA 13
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At5g23020 R
Alineamiento BLAST de At5g23020 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicién del iniciador “R”

Query 2019 TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 2076
NM_ 122208 900 TCGTG-GCCTATGTCATAGAARACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 957
AM180573 1514 TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 1571
BT008874 818 TCGTG-GCCTATGTCATAGAARACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 875
AY099549 899 TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 956
AF327648 818 TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 875
AB006708 9689 TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 9746
AJ619937 495 TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 552
AJ486947 818 TCGTG-GCCTATGTCATAGAARACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 875
AJ486946 818 TCGTG-GCCTATGTCATAGAARACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 875
AJ486945 818 TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 875
AJ486943 818 TCGTG-GCCTATGTCATAGAARACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 875
AJ486942 818 TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 875
AJ486939 818 TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 875
AJ486937 818 TCGTG-GCCTATGTCATAGAAARACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 875
AM180570 1508 TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 1565
AJ619936 497 TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAATACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 554
AJ486953 818 TCGTG-GCCTATGTCATAGAARACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 875
AJ486952 818 TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 875
AJ486951 818 TCGTG-GCCTATGTCATAGAARACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 875
AJ486950 818 TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 875
AJ486949 818 TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 875
AJ486948 818 TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 875
AJ486944 818 TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 875
AJ486941 818 TCGTG-GCCTATGTCATAGAARACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 875
AJ486940 818 TCGTG-GCCTATGTCATAGAARACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 875
AJ486938 818 TCGTG-GCCTATGTCATAGAAARACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 875
AJ421793 887 TCGTG-GCCTATGTCATAGAAARACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 944
AJ131518 900 TCGTG-GCCTATGTCATAGAAAACACTCCAGGGGCTGATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 957
AM180578 1455 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCTTC-ACCATTCA 1512
AJ619935 491 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCGTC-GCCATTCA 548
AJ619933 491 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCGTC-GCCATTCA 548
AJ619932 491 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAARACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCGTC-GCCATTCA 548
AJ619931 491 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAARACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCGTC-GCCATTCA 548
AJ619930 491 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCGTC-GCCATTCA 548
AJ619929 491 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCGTC-GCCATTCA 548
AJ619928 491 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCGTC-GCCATTCA 548
AJ619927 491 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCGTC-GCCATTCA 548
AJ619926 491 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCGTC-GCCATTCA 548
AJ619925 491 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCGTC-GCCATTCA 548
AJ619934 491 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAARACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCGTC-ACCATTCA 548
AM180584 1471 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-GCCATTCA 1528
AJ619917 538 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCTTC-ACCATTCA 595
AJ619914 535 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAARACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-GCCATTCA 592
AJ619913 529 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-GCCATTCA 586
AM180575 1450 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-ACCATTCA 1507
AJ619924 508 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAARAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-ACCATTCA 565
AJ619923 508 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-ACCATTCA 565
AJ619918 508 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAARACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-ACCATTCA 565
AJ619916 550 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAARACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-ACCATTCA 607
AJ619915 541 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-ACCATTCA 598
AJ619922 505 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAARACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-ACCATTCA 562
AJ619921 505 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-ACCATTCA 562
AJ619920 505 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-ACCATTCA 562
AJ619919 508 TCGTG-GCCTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGAGCTGATGATATTGTCCTC-ACCATTCA 565
AM180581 1535 TCATG-GCTTATGTCAAAGAAAACACTCCTGGGTTTAATGATATTGTCTTC-GCCATTCA 1592
DQ226816 504 TCGTA-GCTTATGTCAAAGAARACACTCCTGGGTTTGATGATATTGTCCTC-ACCATTCA 561

AC149635 47396 TTGTGAG-ATACATCAAAGCAAACACTCCTGGAATTGATGATGTTATCTTCAG-CGCTCA 47453
AF399834 3594 TTGTGAG-ATACATCAAAGCAAACACTCCTGGAATTGATGATGTTATCTTCAG-CGCTCA 3651

Descripcién de los genes del alineamiento BLAST para At5g23020

AB006708.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, Pl clone:MYJ24....
AB026660.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, BAC clone:T2007....
AC149635.1 Genomic sequence for broccoli [Brassica oleracea L. (Italica group)...
AF327648.1 Arabidopsis thaliana 2-isopropylmalate synthase (IMS2) mRNA, comple...
AF399834.2 Brassica oleracea isopropylmalate synthase (GSL-ELONG) gene, comple...
AJ131517.1 Arabidopsis thaliana MYB37 homologue gene and ORFl....

AJ131518.1 Arabidopsis thaliana mRNA for hypothetical protein derived from MYJ...
AJ133892.1 Arabidopsis thaliana mRNA for putative elongase....

AJ421793.1 Arabidopsis thaliana mRNA for 2-isopropylmalate synthase (IPMS gene...
AJ486882.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthiocalkylmalate synthase (maml
AJ486883.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (maml
AJ486884.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthiocalkylmalate synthase (maml
AJ486885.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthiocalkylmalate synthase (maml
AJ486886.1 Arabidopsis thaliana mRNA for methylthioalkylmalate synthase (maml
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NM 122207.3 Arabidopsis thaliana MAM1 (2-isopropylmalate synthase 3); 2-isoprop...
NM7122208.3 Arabidopsis thaliana IMS2/MAM-L/MAM3 (METHYLTHIOALKYMALATE SYNTHASE...

Formacion de la estructura bdsica de los glucosinolatos

CYP79C2 : At1g58260

Tamafio del gen = 2244 pb

Codon de inicio (B€) y de terminacion (@), exon (ccc), intron (cac), region no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

ttttcctacaccaacaatattttatacggttatatatgaaactgaaaatgttggttttcctacaccaacactattttatacggttatatatgaaacttaa
aatgtataaatagatagctatggaaacgttcttactactcattttgtagtaagatttctctactactatcttaaaagggagatttcttttcaactcccaa
aaaaaactttttgacCQEEACTATTATCACGAATCCATCCAGTTTCACTCTTGTTTTAATTTCCATTACGCTGGTCCTGGCTCTTGCTAGACGTTTTTCA
AGATTCATGAAACCAAAAGGTCAGCTTCCTCCCGGACCACGGGGATGGCCAATCGTTGGGAACATGC GGCTCACTTGT
GGATCCACCGCGTCATGGAAGAACTGCAGACGGATATAGCTTGCTACCGCTTTGCCCGTTTCCATGTCATCACCGTGACCTCAAGCAAGATTGCCCGTGA
AGTGCTTAGGGAAAAGGATGAGGTTCTCGCAGATAGGTCAGAGTCATACGCGAGCCATCTCATAAGCCATGGCTATAAGAACATTTCTTTCTCTTCCTAC
GGAGAGAACTGGAAGCTGGTAAAGAAAGTGATGACCACCAAACTTATGTCCCCGACAACATTGAGCAAAACCCTCGGTTATAGAAACATAGAAGCGGATA
ATATCGTCACATATGTCTACAATCTATGCCAACTAGGGTCAGTGAGGAAGCCTATTAACGTGAGAGATACGATATTAACTTATTGCCACGCCGTGATGAT
GAGGATGATGTTTGGTCAGAGGCATTTTGATGAAGTGGTAGAGAACGGCGGTCTCGGGCCAAAAGAGAAAGAGCATATGGACGCAATATACCTTGCTCTT
GATTGTTTTTTCAGCTTTAACTTAACGAATTACATCCCTTTTCTTAGAGGATGGAACGTAGATAAAGCGGAGACAGAAGTAAGAGAAGCGGTTCATATAA
TCAATATATGTAATGACCCCATCATCCAAGAAAGAATACATTTATGGAGGAAGAAAGGTGGAAAACAAATGGAAGAAGACTGGCTCGATATCCTTATCAC
GTTAAAAGATGATCAAGGAATGCATTTGTTCACATTTGATGAGATTAGGGCTCAATGCAAGgttagtgatgttcacacatagaattgttacacacaaaat
ataattttgttttctgaaaattgatagacttttcaattttatattactatcgattccttctaaattcatctcgagatectagecatggtttaaattaatcect
cttacgcatatattatcttgtatgtagGAAATCAATCTTGCAACAATTGACAATACGATGAATAACGTGGAGTGGACGATCGCGGAGATGTTAAATCACC
CAGAGATTCTTGAGAAAGCCACAAATGAACTGGACATAATAGTTGGTAAAGACAGACTTGTGCAAGAATCAGACATATCACAACTCAACTACATCAAAGC
ATGTAGCAAAGAATCTTTTCGGCTTCACCCAGCTAATGTGTTCATGCCCCATCATGTTGCAAGAGAAGATACTACCCTCGCGGGTTATTTTGTCCCCAAA
Ggtaaaaaagtcactgatatagggttgatgagttcgaagtagctcaaatattatagatattgaaaaaaaagttagcaatataaaaatcaattacctaatc
aaataaataattattcaactatgaataaattaaacattaaatagctgacgtaatcttacattttaaaataattataaaacgagagaggcattaatttctg
acgtaagacatgtatggacaacttgtatagtactgcatgataacaagaatatttgaaaatgcagcgaatgtttaacttttaatttaaacaactaattttt
tattttggtaaaaaaataccccaactaacataggaacggcggttgattaactttatcttggatattagattgtaattggatctaggcatgaggcatctag

ctagcaagtcaaataattgtgtcatttattctaaaatggtttagtctaacattggcatttgtatgatttcaaatttgcaatgatagGCAGTCAAATTCTT
GTGAGTCGTTTGGGGCTTGGTCGGAATCCTAAAATATGGGACGAGCCTAACGCGTTCAAGCCAGAAAGATACCTTGATGGCCATGTCGAGAAGTCATTGG

GCGTGACTTTGATGGAACCGGACATGCGATTCGTTACATTCGGCACCGGTCGGCGTAGCTGTCCGGGCACTAAGATTGGGACATCTATGACCATCATGTT
GTTAGCCAGGCTTATCCAAGGGTTCGAATGGACTCTCCCTATTGGTAAAAGTTCAGTGGAGCTCATTTCGGCGGAGAGTAACTTGTTTATGGCCAAGCCT
CTACTCGCATGCGCGAAACCTAGGTTGGCTCCAAGTTTATATCCGAAAATCCAGATCE!Eaatctctagaagtatttggggtgataaatcatgaagtgat
ataatcttgttaaatactagtacataccatctacgtttttattttatcaattcatgcatgtgtgcttttatatcatctctccacttcattaaaaccttga
ccgtaataaattttgtgtaattttccttgtggttgtaactttttattttattttaatgttaaattttaaataatttttaattttaactaatcagaattta
ctatctaataaacaaaattcataactcatttagttgtaaaatctaaactgtaactagtttttggtaaactaataccgacatatatcttatttgttacaaa
atctaaaccataatccttttttgtgattaaaatcgacaatttaaccgttataaacctaactcaagttttggatgcaggatggctccaatcggatagatga

Atl1g58260 F
Alineamiento BLAST de At1g58260 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 366 GOl CCARA T CATCATCARCCEEEEGGCTCACTTGTGGATCCACCGCGTCATGGAAGAAC- 424
AC073943 58601  GCTCCAAATGATCATCAACCGGCCGGCTCACTTGTGGATCCACCGCGTCATGGAAGAAC- 58659
AC008051 83973  GCTCCAAATGATCATCAACCGGCCGGCTCACTTGTGGATCCACCGCGTCATGGAAGAAC- 83915
NM_104606 150 GCTCCAAATGATCATCAACCGGCCGGCTCACTTGTGGATCCACCGCGTCATGGAAGAAC- 208
AC189568 135593 GTTGCAAATGGTCAAGAACCGGCCAACTCACCTGTGGATCCACCGCGTCATGAAAG-ACA 135651

At1g58260 R
Alineamiento BLAST de At1g58260 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicion del iniciador “R”

Query 1385 GAGATGTTAAATCACCCAGAGATTCTTGAGAAAGCCACAAATGAACTGGACATAATAGTT 1444

NM 104606 1003 GAGATGTTAAATCACCCAGAGATTCTTGAGAAAGCCACAAATGAACTGGACATAATAGTT 1062

AC073943 59620 GAGATGTTAAATCACCCAGAGATTCTTGAGAAAGCCACAAATGAACTGGACATAATAGTT 59679
AC073943 61386 CCGATGATGAATCATCCAGAGATTCTTGAGAAAGCCACAAATGAACTGGACA-AA-A-T- 61441
AC008051 82954 GAGATGTTAAATCACCCAGAGATTCTTGAGAAAGCCACAAATGAACTGGACATAATAGTT 82895
AC008051 81188 CCGATGATGAATCATCCAGAGATTCTTGAGAAAGCCACAAATGAACTGGACA-AA-A-T- 81133
AC189568 136544 GAGATGTTGAATCATCCAGAGATTATGGAGAAAGCTACAAATGAGTTGGACATGATAGTT 136603

Descripcién de los genes del alineamiento BLAST para At1g58260

AC008051.3 Sequence of BAC F19Cl14 from Arabidopsis thaliana chromosome 1, comp...
AC073943.5 Arabidopsis thaliana chromosome 1 BAC F16M22 genomic sequence, comp...
AC189568.1 Brassica rapa subsp. pekinensis clone KBrH009I04, complete sequence...
NM 104606.2 Arabidopsis thaliana CYP79C2 (cytochrome P450, family 79, subfamily...
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CYP79C1 : At1g79370

Tamafio del gen = 2230 pb
Codon de inicio () y de terminacion (@), exon (ccc), intrdn (cac), regidon no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

attgtaaagatgttattgataccttgatttatgaaaaatagcatacttatctccaaatcaatcaaccagtaatcattctttaaaaatcacatacttatct
ccaaatttttagattttacataattatcatatatcatacaaaagatctatttaacatatatagaagattcttaccaaaaaaaaaaaaaacgtatatagaa
gattgtacagatataatgcattttttacatatgtgtattctgtttagagatatgacagtgatttctcaattatgtctcaatatctcattactctgtttaa
ggaacattttacagttagcttatacctagaatctccaaggctcatcttgtatatatagctctctttgtatatcattggaatataagagaaacacttttac
ttacatattccaactgagcagaggtakMieGATTATTATCTGAATAATGTTATCTTCTCAGTTGTTGTCACATTTTCGATCACTCTGAATATTGTGTTTCT
CATAAAAAGCGTTGTCGCCCGTTTTCTTGGTCGTCGTAAGAAACTGCCTCCATGCCCACGGGGATTTCCGATCATTGGGAACTTAGTAGGAATGCTCAAG
AACCGACCAACCTCTAAATGGATAGTTCGTGTAATGAACGATATGAAGACGGATATAGCTTGCTTCCGGTTTGGTCGTGTCCACGTCATTGTCATAACGT
CCGATGTGATTGCCCGAGAAGTCGTTCGAGAGAAAGACGCAGTTTTTGCGGACAGGCCAGATTCTTACTCTGCCGAGTACATTAGTGGCGGgtaatgttg
atttttttttttttttttggggtaattgggtaattttgaatttgataacaaagctgaaatgttcacttgaaaattagttcaaattataaagcaattccta
gaaaagcttatagttctcttagctcgactaaacaaaaatactgttatttgttaacatatatgtttcgtatatgttgcaaactgtgtataagagtttgtgt
attaccatgtgtaaaaacgttacaaaactggtagGTACAATGGGGTAGTGTTCGACGAGTATGGAGAGAGACAAATGAAGATGAAGAAAGTGATGTCGTC
ce E N SN RNel] T G T T A CTCAAAGT TAGAAACTTAGAATCCGACAACCTCCTCGCGTATGTTCATAACCTATACAACAAAGAT
GAGTCCAAGACAAAACACGGCGCCGTAGTGAACGTGAGAGATATTGTGTGCACTCACACACACAATGTGAAGATGAGACTCTTGTTTGGTCGGAGACATT
TCAAGGAGACGACGATGGACGGGAGTCTCGGACTTATGGAGAAAGAACATTTTGACGCAATTTTCGCGGCTCTTGATTGTTTCTTTAGCTTTTACGTAGC
CGATTACTACCCTTTCTTAAGAGGATGGAACCTCCAGGGAGAGGAGGCTGAGTTAAGAGAAGCCGTTGATGTGATTGCTAGGTACAATAAGATGATTATC
GATGAGAAGATAGAGTTGTGGAGGGGGCAGAATAAAGACTACAATCGTGCGGAGACGAAGAATGATGTTCCTATGATCAAGGATTGGCTCGACATTCTCT
TCACTCTTAAAGATGAGAATGGGAAGCCGTTGCTTACCCCGCAAGAAATCACACATCTCTCTGTGgttcgtgatagaaatatactcatataattactace
aattagtttgtatattatatatctgataagttatggtttctttttggttttggcagGATCTTGATGTAGTAGGGATTGATAATGCAGTGAATGTAATAGA
GTGGACACTTGCGGAAATGTTGAACCAGAGAGAGATTCTAGAAAAAGCGGTGGAAGAGATCGATATGGTTGTCGGAAAAGAAAGACTTGTTCAAGAATCC
GACGTACCAAATCTAAACTACGTCAAAGCTTGTTGCAGAGAGACCCTGAGACTTCACCCTACCAATCCTTTCCTTGTCCCTCACATGGCACGTCATGACA
CAACTCTCGCTGGCTATTTCATCCCAARAGgtatctcatttttccccaaaatttatgcatttaggegtatttgactccaactecttaaatgtagaatcag
gaattctaactatatttatttttgcttgatttgagcaatattttcatattagaatatttgttcctttgatttattattttggactgaaaagtgaaaataa
gtagattgtgacatacgaatctttcaaattattattttatttgtttattaactttaatatattgattgtttgatgtggatcacagGCAGTCATATTCTAG
TGAGTCGTCCGGGTGTTGGTCGAAACCCTAAGACATGGGATGAGCCACTCATCTACAGGCCTGAGCGCCATATAACCGGCAACGAAGTGGTGTTGACTGA
ACCAGACTTACGACTTGTTTCATTTGGAACTGGTAGACGCGGCTGCGTTGGAGCTAAGCTTGGAACGTCCATGATTGTTACGTTGTTGGGTAGGCTTCTC
CAAGGGTTCGACTGGACCATTCCTCCTGGTACGACGGACAGAGTCGAGCTAGTCGAGTCAAAAGAAAATCTGTTCATGGCTAATCCTTTGATGGCTTGTG
TGAAGCCCAGATTAGATCCAAACATGTACCCGAAACTCTGGACCGGTCCAGCTEE!tcataccggttaacggcaccacatttcaattgctattgtcatgt
atgagtaaaatttgaataaagtttttgtcttgaggaaaagttgaagaggaatatagcccataacgttcataaaaggcccagecccagtattgttctgecgt
tttaatttgagcaaagtaagcttcaagtaaagaaacgggttgagtgcaaaaatggagaaattaacttgcaagttgagattagcacataagaagagtatct
aattccatcttgttcacaaagtcattcttttagcattaatgatcctatatttatatcaaatctcataagatcttcagtgtata

Atl1g79370 F
Alineamiento BLAST de At1g79370 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 1094  TGTCGTCGGAETIARTGICTACAAAGCCTITAAACE TGTTACTCAAAGTTAGAAACTTAG 1153
AC007202 79387 TGTCGTCGGAGTTAATGTCTACAAAGGCTTTAAACTTGTTACTCAAAGTTAGAAACTTAG 79328
AC002986 1013  TGTCGTCGGAGTTAATGTCTACAAAGGCTTTAAACTTGTTACTCAAAGTTAGAARACTTAG 954
NM 106585 425 TGTCGTCGGAGTTAATGTCTACAAAGGCTTTAAACTTGTTACTCARAGTTAGARACTTAG 484

Atl1g79370 R
Alineamiento BLAST de At1g79370 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicién del iniciador “R”

Query 2524 TCCTGGTACGACGGACAGAGTCGAGCTAGTCGAGTCAAAAGAAAATCTGTTCATGGCTAA 2583
NM 106585 1509 TCCTGGTACGACGGACAGAGTCGAGCTAGTCGAGTCAARAGAAAATCTGTTCATGGCTAA 1568
AC007202 77957 TCCTGGTACGACGGACAGAGTCGAGCTAGTCGAGTCAAAAGARAATCTGTTCATGGCTAA 77898

Descripcién de los genes del alineamiento BLAST para At1g79370

AC002986.1 Arabidopsis thaliana chromosome 1 YAC YUP8H12R sequence, complete s...
AC007202.3 Arabidopsis thaliana chromosome 1 BAC T8K1l4 sequence, complete sequ...
NM 106585.2 Arabidopsis thaliana CYP79Cl (cytochrome P450, family 79, subfamily...

CYP79B3 : At2g22330

Tamarfio del gen = 2383 pb
Codon de inicio (M) y de terminacion (@8), exon (ccc), intron (cac), region no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

taccttccacactgcttccteccceccaccacaaaaggggtactatcgtcatttcacacgtacctacctgtaattaatgtgacattataaataacaacgtga
aagaaggatccatgcagaaacaattagcatatattacaaaacacatactaattgtttctccttctecttectteccttgcaaMi€CATACTTTAGCTTCARA
CTCTTCGGATCTCACGACCAAGTCAAGTCTCGGAATGTCGTCGTTTACCAACATGTATCTCCTCACAACGCTTCAAGCCCTTGCGGCCCTTTGCTTCTTG
ATGATTCTCAACAAAATAAAGTCATCTTCACGAAACAAGAAGTTGCATCCTCTCCCGCCAGGACCCACCGGTTTTCCAATTGTTGGAATGATTCCGGCGA
TGCTTAAAAACCGTCCAGTTTTCCGGTGGCTCCACAGCCTCATGAAGGAGCTTAACACGGAGATAGCTTGTGTGCGTCTAGGAAACACTCACGTGATCCC
TGTGACATGTCCTAAGATTGCACGTGAGATCTTCAAGCAACAAGACGCACTCTTTGCGTCAAGAC] CTAACGGC
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TACAAAACCTGCGTGATCACACCGTTTGGCGAACAATTCAAGAAGATGAGGAAAGTGATCATGACAGAGATTGTTTGTCCAGCGAGACACCGTTGGCTAC
ACGACAATAGAGCTGAGGAAACCGATCACTTGACCGCTTGGCTCTACAACATGGTTAAGAACTCTGAACCAGTCGATCTCCGTTTTGTTACGAGGCATTA
TTGTGGAAATGCAATCAAGAGGCTTATGTTCGGGACGAGGACGTTCTCGGAGAAAACCGAAGCCGATGGTGGACCGACTTTGGAAGATATCGAGCATATG
GATGCTATGTTCGAGGGGTTAGGGTTTACGTTTGCGTTTTGTATATCGGATTATCTACCGATGCTTACGGGATTGGATCTAAACGGACATGAAAAGATTA
TGAGAGAATCCAGTGCAATTATGGATAAATATCACGATCCTATAATTGATGAGAGGATTAAGATGTGGAGAGAAGGTAAGAGAACTCAGATCGAAGATTT
TCTAGACATTTTCATCTCTATCAAGGACGAAGCTGGCCAGCCTTTGCTTACCGCTGATGAAATCAAACCAACCATTAAGgtacatagetttttaatatac
ttttcatatgttacatttatacatatttaaaaaattaaaccaactgttacgttcgatatataataatatatgacatagtatttatatatagtatcgacga
gtaaatagtttgacattctttgagttgaaatagtggagatttctaatattctttagaaaaatatgcgttgaaagagtaatatttcacttttggcagagaa
aatgccataacatctattacaaagtatctttgctaaaaaaaacaaggcaatccaccaatatccgtcagattcagacgtattttttgtttaatataagaaa
gttaaatatggtgaaagcgaaacataacgtcaaatatccatgttgactcgtgagtcatgagtccactcatggaaaaagggtttggcttttttggagttaa
aatggcagaaacttattaggaaggaaatagtggagacacaacatctataaaataaaagaaaaaaaaaaactgattgtgactctattttgctgtccacaaa
ttaaaagaacaaaaacaattgtcttagcaattttgggagaaaaggttaaacaccaaacaatctatatccaacaaaatcttatgtgtagcataaagcatgt
tgaccacgagtccatgcatagaacagtaaaccgataagaatctttatctttttggttataagataagaatcatttattaattgtcaacttgcttaaacta
atgaaaatattttacatattaattttatagGAACTTGTAATGGCGGCGCCAGACAACCCATCAAACGCCGTGGAATGGGCCATTGCGGAGATGATAAACA
AACCGGAGATCCTCCACAAAGCTATGGAAGAGATCGATAGAGTCGTCGGAAAAGAAAGATTCGTCCAAGAATCCGATATACCAAAACTTAACTATGTTAA
AGCTATTATCCGAGAAGCTTTCCGTCTTCATCCCGTCGCCGCCTTCAACCTCCCACACGTGGCACTCTCTGATACGACCGTCGCAGGTTACCATATTCCT
AAAGGAAGTCAAGTTTTACTTAGCCGTTACGGTCTTGGTCGTAACCCCAAGGTTTGGTCTGATCCACTTAGCTTCAAACCAGAAAGGCATCTCAATGAGT
GTTCGGAAGTGACTTTGACGGAGAATGATCTCCGTTTTATCTCGTTTAGTACCGGAAAGAGAGGATGTGCTGCTCCGGCGTTAGGTACGGCGATAACGAC
CATGATGCTAGCGAGGCTTTTGCAAGGGTTTAAGTGGAAACTAGCAGGAAGTGAGACACGTGTCGAGCTTATGGAATCGAGTCATGATATGTTTCTTTCG
AAGCCTTTGGTGTTGGTCGGAGAATTGAGATTGTCGGAGGACCTTTACCCAATGGTGAAGHERggcgacggtgacgtacggcgaggataattcegtatat
actatggataacccaaagtttagtgaatcacaaaccaaactttgttcggttttggtccttttggaaacacttgatctgtgttttctcttgettttttcta
tatgtatgtattaattttggttttgttttgatgattaataagaaggtattcacatcgagtatctcttgacaattgtctttttttttttctecgtcaatgat
tgggtcgcgacaaaatactacatattaccacggccctatatgattgaactcgaatagaaaatgacgactttcaggccataagccactttaccatgttttce
ttaacctggttttagcaaaattagattcagttcttacagaatagccttttcggacaaaaatgtccctacaatcgaacgaatgtacagttagttaggaaat
tttaggtacagaaatcttgttagctacatagtccgtgttttgttgattttatcgatgctacattgtaaagaagaagaaattaaagaattaaaaagatgct
gttaaataaggtttaacagctaaaacgtttacatgaacatgaccattaattaccaactctaattaatgcaaacttaattattatatattgtatacgtata
agagtgttttaaataaagaaacttaaaaaaacaaattcatatgaacgaaggagatggtgaagaataL CTTGT" '
CTTCTCTGGCCTTAGGCATGGTGATAACCACCATGATATTTGTG! CTTTT ATGCTTT

At2g22330 F
Alineamiento BLAST de At2g22330 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 558 GTCAAGAC] CTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT 617
NM 127798 425 GTCAAGACCACTCACTTATGCTCAAAAGATTCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT 484
AC007168 4064 GTCAAGACCACTCACTTATGCTCAAAAGATTCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT 4005
AC006592 105308 GTCAAGACCACTCACTTATGCTCAAAAGATTCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT 105249
BT022029 401 GTCAAGACCACTCACTTATGCTCAAAAGATTCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT 460
BX820606 423 GTCAAGACCACTCACTTATGCTCAAAAGATTCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT 482
BX821001 423 GTCAAGACCACTCACTTATGCTCAAAAGATTCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT 482
AK229739 1206 GTCAAGACCACTCACTTATGCTCAAAAGATTCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT 1265
BX820480 426 GTCAAGACCACTCACTTATGCTCAAAAGATTCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT 485
NM 120158 437 GTCGAGGCCTTTAACTTACGCTCAGAAGATCCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT 496
AY091437 372 GTCGAGGCCTTTAACTTACGCTCAGAAGATCCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT 431
AY046017 437 GTCGAGGCCTTTAACTTACGCTCAGAAGATCCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT 496
AL161596 52701 GTCGAGGCCTTTAACTTACGCTCAGAAGATCCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT 52760
AL035708 63268 GTCGAGGCCTTTAACTTACGCTCAGAAGATCCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT 63327
BX828232 416 GTCGAGGCCTTTAACTTACGCTCAGAAGATCCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT 475
BX827679 421 GTCGAGGCCTTTGACTTACGCTCAGAAGATCCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT 480
BX827120 421 GTCGAGGCCTTTGACTTACGCTCAGAAGATCCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGAT 480

At2g22330 R
Alineamiento BLAST de At2g22330 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicion del iniciador “R”

Query 2167 CTCTGATACGACCGTCGCAGGTTACCATATTCCTAAAGGAAGTCAAGTT-TTACTTAGCC 2225
NM 127798 1283 CTCTGATACGACCGTCGCAGGTTACCATATTCCTAAAGGAAGTCAAGTT-TTACTTAGCC 1341
AC007168 2455 CTCTGATACGACCGTCGCAGGTTACCATATTCCTAAAGGAAGTCAAGTT-TTACTTAGCC 2397
AC006592 103699 CTCTGATACGACCGTCGCAGGTTACCATATTCCTAAAGGAAGTCAAGTT-TTACTTAGCC 103641
BT022029 1259 CTCTGATACGACCGTCGCAGGTTACCATATTCCTAAAGGAAGTCAAGTT-TTACTTAGCC 1317
BX820606 1281 CTCTGATACGACCGTCGCAGGTTACCATATTCCTAAAGGAAGTCAAGTT-TTACTTAGCC 1339
BX820480 1284 CTCTGATACGACCGTCGCAGGTTACCATATTCCTAAAGGAAGTCAAGTT-TTACTTAGCC 1342
AK229739 2064 CTCTGATACGACCGTCGCAGGTTACCATATTCCTAAAGGAAGTCAAGTT-TTACTTAGCC 2122
BX821001 1280 CTCTGATACGACCGTCGCAGGTTACCATATTCCTAAAGGAAGTCAAGTT-TTACTTAGCC 1338
AF258264 496 TTCCGACGCAACCGTCGCCGGATATCACATCCCTAAAGGGAGTCAAGTCCTT-CTCAGCC 554
AF258263 495 TTCCGACGCAACCGTCGCCGGGTATCACATCCCTAAAGGAAGTCAAGTCCTT-CTCAGTC 553
AF453287 1283 TTCCGACGCAACCGTCGCCGGGTATCACATCCCTAAAGGAAGTCAAGTCCTT-CTCAGTC 1341

Descripcién de los genes del alineamiento BLAST para At2g22330

AC006592.6 Arabidopsis thaliana chromosome 2 clone F14M13 map mi238, complete
AC007168.5 Arabidopsis thaliana chromosome 2 clone T26Cl9 map mi238, complete
AF258263.1 Brassica napus cultivar Darmor cytochrome P450-1like protein (AL3570...
AF258264.1 Brassica rapa cultivar R500 cytochrome P450-like protein (AL35708-B...
AF453287.1 Brassica napus cytochrome P450 (CYP79B5) mRNA, complete cds....
AK229739.1 Arabidopsis thaliana mRNA for putative cytochrome P450, complete cd...
AL035708.2 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, BAC clone T5J17 (ESSA projec...
AL161596.2 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, contig fragment No. 92....
AY046017.1 Arabidopsis thaliana putative cytochrome P450 protein (At4g39950) m...



113

AY091437.1 Arabidopsis thaliana putative cytochrome P450 protein (At4g39950) m...
BT022029.1 Arabidopsis thaliana At2g22330 gene, complete cds....

BX820480.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone
BX820606.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone
BX821001.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone
BX827120.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone
BX827679.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone
BX828232.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone

NM 120158.2 Arabidopsis thaliana CYP79B2 (cytochrome P450, family 79, subfamlly
NM 127798.3 Arabidopsis thaliana CYP79B3 (cytochrome P450, family 79, subfamily..

CYP79B2 : At4g39950

Tamarfio del gen = 1974 pb
Codon de inicio () y de terminacion (@), exon (ccc), intrdn (cac), regidon no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

aaatttgttgttcgttttctcagcaaagatgaatattttgtttcatagtaattcacaagtataaactcgccagaactcctcaaacagtgaaatataatat
agcttttaactgtttttcggctggaccgggtttttaagtgcatatataacacgaggaattttggcaggtcaccaacaaaacttttaaaaatattaaaaat
tcccatcaagaatagaaattaataaacaatgatatctctaataatatagatattttgaaacgttaggaataatcgtaataatgttcaacgttggtggtgg
tactcaagatggaccctccctcccacattttcecctcactecttegtaagtecctttccacgecataagggtattatagtcatttcacataaactaacgactac
tagacttgtatataaataggaaggtgaagctctctctttatccatgcagagacaacagaaaccacaacaaaaactttgagtcctcttcttctctatacac
aaaCQEEAACACTTTTACCTCAAACTCTTCGGATCTCACTACCACTGCAACCGAAACATCGTCCTTTAGCACCTTGTATCTCCTCTCAACACTTCAAGCT
TTTGTGGCTATAACCTTAGTGATGCTACTCAAGAAATTGATGACGGATCCCAACAAAAAGAAACCGTATCTGCCACCGGGTCCCACAGGATGGCCGATCA
TTGGAATGATTCCGACGATGCTAAAGAGCCGGCCCGTTTTCCGGTGGCTCCACAGCATCATGAAGCAGCTCAATACTGAGATAGCATGCGTGAAGTTAGG
AAACACTCATGTGATCACCGTCACGTGCCCTAAGATAGCACGTGAGATACTCAAGCAACAAGACGCTCTCTTCGCGTCGAGGCCTTTAACTTACGCTCAG
AAGATCCTCTCTAACGGCTACAAAACCTGCGTGATCACTCCCTTTGGTGACCAATTCAAGAAAATGAGGAAAGTTGTGATGACGGAACTCGTATGTCCAG
CGAGACACAGGTGGCTCCACCAGAAGAGATCAGAAGAAAACGATCATTTAACCGCTTGGGTATACAACATGGTTAAGAACTCGGGCTCTGTCGATTTCCG
GTTCATGACTAGGCATTACTGTGGAAATGCAATCAAGAAGCTTATGTTCGGGACGAGAACGTTCTCTAAGAACACTGCACCTGACGGTGGACCCACCGTA
GAAGATGTAGAGCACATGGAAGCAATGTTTGAAGCATTAGGGTTTACCTTCGCTTTTTGCATCTCTGATTATCTGCCGATGCTCACTGGACTTGATCTTA
ACGGTCACGAGAAGATTATGAGAGAATCAAGTGCGATTATGGA GAGGATCAAGATGTGGAGAGAAGGAAAGAG
AACTCAAATCGAAGATTTTCTTGATATTTTCATCTCTATCAAAGACGAACAAGGCAACCCATTGCTTACCGCCGATGAAATCAAACCCACCATTAAGgta
tttatcacgttcctttcatataaggtttcgatcgtaaaaatatcaaaagaacaatttttgttaaattttatttgagaaagcatgcatatcaaatttattt
acacatactaacattttgattcataaaacatttataaaagaagaaagaaacattttgtggtaaaagttgattagttacaatatttgttttttttttgcta
aacatgggctacttttttgtttgtctcttttgattactttggtcaaagacagatgcatgcaacttaattgtatttatttttatgttatacaaaaattaaa
gatccaaaattaataaaagctggtatatatgtttataatgaatagGAGCTTGTAATGGCGGCGCCAGACAATCCATCAAACGCCGTGGAATGGGCCATGG
CGGAGATGGTGAACAAACCGGAGATTCTCCGTAAAGCAATGGAAGAGATCGACAGAGTCGTCGGGAAAGAGAGACTCGTTCAAGAATCCGACATCCCAAA
ACTAAACTACGTCAAAGCTATCCTCCGCGAAGCTTTCCGTCTCCATCCCGTCGCCGCCTTCAACCTCCCCCACGTGGCACTTTCTGACACAACCGTCGCC
GGATATCACATCCCTAAAGGAAGTCAAGTCCTTCTTAGCCGATATGGGCTGGGCCGTAACCCAAAAGTTTGGGCCGACCCACTTTGCTTTAAACCGGAGA
GACATCTCAACGAATGCTCCGAAGTTACTTTGACCGAGAACGATCTCCGGTTTATCTCGTTCAGTACCGGGAAAAGAGGTTGTGCGGCTCCGGCGCTAGG
AACGGCGTTGACCACGATGATGCTCGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCACTTGGAAGCTACCTGAGAATGAGACACGTGTCGAGCTGATGGAGTCTAGTCAC
GATATGTTTCTGGCTAAACCGTTGGTTATGGTCGGTGACCTTAGATTGCCGGAGCATCTCTACCCGACGGTGAAQEEEgatgagacgacgccgtatatat
tttatgaaactacttttatataatcgcccaaccaagtttggtcaattccggttaccagaagataattggtcaaattgtgaacaaacttgtgtgttggttt
cttggttctttttgggacacttgaattgtgtctcctttacctcttcttttgttgttttcaataaaaacttttattaccatttcaataaaaagatcatcaa
attaacaaatctgcctgtaatatatatatatttggtcaatttaaatctaattgagaatctatgacatttgtttttactgttaatataaagctctgtttcg
gttttctggtgaccaacaaacataaaatggtttgttatttaattacaaaaaggcccattagagaaatattgc 3] (
ATTZTTHTT~ATVT

At4g39950 F
Alineamiento BLAST de At4g39950 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 1321 AGAGAATCAAGTGCGATTATGGACHACTATCATCACCCARTCATCEACE - AGAGGATCAA 1379

NM 120158 882 AGAGAATCAAGTGCGATTATGGACAAGTATCATGACCCAATCATCGACG-AGAGGATCAA 940
AY091437 817 AGAGAATCAAGTGCGATTATGGACAAGTATCATGACCCAATCATCGACG-AGAGGATCAA 875
AY046017 882 AGAGAATCAAGTGCGATTATGGACAAGTATCATGACCCAATCATCGACG-AGAGGATCAA 940

AL161596 53146 AGAGAATCAAGTGCGATTATGGACAAGTATCATGACCCAATCATCGACG-AGAGGATCAA 53204
AL035708 63713 AGAGAATCAAGTGCGATTATGGACAAGTATCATGACCCAATCATCGACG-AGAGGATCAA 63771

BX828232 861 AGAGAATCAAGTGCGATTATGGACAAGTATCATGACCCAATCATCGACG-AGAGGATCAA 919
BX827679 866 AGAGAATCAAGTGCGATTATGGACAAGTATCATGACCCAATCATCGACG-AGAGGATCAA 924
BX827120 866 AGAGAATCAAGTGCGATTATGGACAAGTATCATGACCCAATCATCGACG-AGAG-ATCAA 923
AF453287 870 AGGGATTCGAGTGCTATTATGGACAAGTATCACGATCCTATCGTCGATGCA-AGGATCAA 928
AF069494 849 AGAGATTCAAGTGCTATTATGGACAAGTATCACGATCCGATCATCGATGCA-AGGATCAA 907
AF069495 340 AGAGAATCAAGTGCGATTATGGACAAGTATCATGACCCAATCATCGACG-AGAGGATCAA 398
NM 127798 870 AGAGAATCCAGTGCAATTATGGATAAATATCACGATCCTATAATTGATG-AGAGGATTAA 928
AC007168 3619 AGAGAATCCAGTGCAATTATGGATAAATATCACGATCCTATAATTGATG-AGAGGATTAA 3561
AC006592 104863 AGAGAATCCAGTGCAATTATGGATAAATATCACGATCCTATAATTGATG-AGAGGATTAA 104805
BT022029 846 AGAGAATCCAGTGCAATTATGGATAAATATCACGATCCTATAATTGATG-AGAGGATTAA 904
BX820606 868 AGAGAATCCAGTGCAATTATGGATARATATCACGATCCTATAATTGATG-AGAGGATTAA 926
BX821001 868 AGAGAATCCAGTGCAATTATGGATARATATCACGATCCTATAATTGATG-AGAGGATTAA 926
AK229739 1651 AGAGAATCCAGTGCAATTATGGATAAATATCACGATCCTATAATTGATG-AGAGGATTAA 1709

BX820480 871 AGAGAATCCAGTGCAATTATGGATARATATCACGATCCTATAATTGATG-AGAGGATTAA 929
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At4239950 R
Alineamiento BLAST de At4g39950 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicion del iniciador “R”

Query 2323 CTCGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCACTTGGAAGCTACCTGAGAATGAGACACGTGTCGAG 2382
NM 120158 1536 CTCGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCACTTGGAAGCTACCTGAGAATGAGACACGTGTCGAG 1595
AY046017 1536 CTCGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCACTTGGAAGCTACCTGAGAATGAGACACGTGTCGAG 1595
AL161596 54148 CTCGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCACTTGGAAGCTACCTGAGAATGAGACACGTGTCGAG 54207
AL035708 64715 CTCGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCACTTGGAAGCTACCTGAGAATGAGACACGTGTCGAG 64774
BX828232 1515 CTCGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCACTTGGAAGCTACCTGAGAATGAGACACGTGTCGAG 1574
AF069495 994 CTCGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCACTTGGAAGCTACCTGAGAATGAGACACGTGTCGAG 1053
BX827679 1519 CTCGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCACTTGGAAGCTACCTGAGAATGAGACACGTGTCGAG 1578
BX827120 1510 CTCGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCACTTGGAAGCTACCTGAGAATGAGACACGTGTCGAG 1569
AY091437 1471 CTCGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCACTTGGAAGCTACCTGAGAATGAGACACGTGTCGAG 1530
AF069494 1503 CTCGCGAGACTTCTACAAGGTTTCACTTGGAAGCTGCCGGAGAATGAGACACGTGTTGAG 1562
AF453287 1524 CTCGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCACTTGGAAGCTGCCGGAGAATGAGACACGCGTTGAG 1583
AF528173 22 CTCGCGAGACTTCTTCAAGGTTTCACTTGGAAGCTGCCTGAGAATGAGACACGTGTTGAG 81

Descripcidn de los genes del alineamiento BLAST para At4g39950

AC006592.6 Arabidopsis thaliana chromosome 2 clone F14M13 map mi238, complete
AC007168.5 Arabidopsis thaliana chromosome 2 clone T26C19 map mi238, complete
AF069494.1 Sinapis alba cytochrome P450 (CYP79Bl) mRNA, complete cds....
AF069495.1 Arabidopsis thaliana cytochrome P450 (CYP79B2) mRNA, partial cds....
AF453287.1 Brassica napus cytochrome P450 (CYP79B5) mRNA, complete cds....
AF528173.1 Brassica rapa subsp. pekinensis CYP79B1 mRNA, partial cds....
AK229739.1 Arabidopsis thaliana mRNA for putative cytochrome P450, complete cd...
AL035708.2 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, BAC clone T5J17 (ESSA projec...
AL161596.2 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, contig fragment No. 92....
AY046017.1 Arabidopsis thaliana putative cytochrome P450 protein (At4g39950) m...
AY091437.1 Arabidopsis thaliana putative cytochrome P450 protein (At4g39950) m...
BT022029.1 Arabidopsis thaliana At2g22330 gene, complete cds....
BX820480.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone
BX820606.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone
BX821001.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone
BX827120.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone
BX827679.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone

1

BX828232.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
NM 120158.2 Arabidopsis thaliana CYP79B2 (cytochrome P450, family 79, subfamily...
NM_127798.3 Arabidopsis thaliana CYP79B3 (cytochrome P450, family 79, subfamily...

CYP79A2 : At5g05260

Tamarfio del gen = 1988 pb
Codoén de inicio (f€) y de terminacion (@8), exon (ccc), intron (cac), region no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

cttaacaataaacctcgtaattattgaaaatactacaaattatctggattatgtacaaaccaataaacctcctagttatttatgtaattatttacaaacc
aaatacgaaagttttaaatccaacaagacatcattttgcttgaatttttcgttgeccttgeccaccccaaaactatcctaccagactacccgtgtgtattt
gatttctgctctttcgaatcaactaaaattgcaaatagaggttaataacttttcaatcctatgtttttaatatataaaaattaagattataattgaaaat
tccggaactacatctataatatcaatccgtaatagecttttttagaaaaactatttaacatatcattacaaaattatcagaaaaacgaaacataccatgac
atacaattaatagtgcatttttctttcactttttgttttcagtttaatgcatttttctagtaatctttacgctctcca!!QGGTTGGATACACATGTGGA
GCTAAACGAGGTGTGGCAACCGCGTATAATGGTTTTGCCATAAAAAGATCATTCTTGCTTTCTGAAATATCAATCTTATTCTTACCAGGCACTGGTAACC
ACGTGAATCCTTGAATCAACC NSNS eSS ISIUIEIEE ™ G A CCCAATGTCCACACCCATACAACCTCTTCGTCCTGCACTGAACGATATTAT
ATTCAGATCAGACTCGTTTAGATCCACACATGTGTTAGTGCTCAAATGTCTCTCAGGGTCGAACTTATGCGGCTTGTCCCACACACTAGGATTTCTCCCA
ATCCCCATACGACTAATCAATACGTGGCTTCCCTTGGGGATGAAATAACCGTCTACCACAGTATCAGTGGTGGACATGTGAGGGAGGTTGAACGGTGCCA
CGGGGTGTAACCGGAATGCTTCTTTCACACAAGCCTTCACATAGTTAAGATTTGGGAGATCAGACTCAATGACAAGACGGTCTTTTCCAACTACCCTATC
AATCTCTTCCACGGCTTTTTGCATGATGCTCGGCTCGTTAATCATCTCCGCCATACCCCACTCTGCCGCGTTAGACGGATTATCAACCGTCGCCAACATT
AGTTCcttcataatccaacataattaaccaccaataaagttagaggtcaccagataaaaaaaaattcttctaaaataaatttaaaccttttgcttgtgaa
aatgcatctatatattgcaaggattccaaactgaaattaaatatttagagctttaatttcctaaaaaaccccactacaatctaccatgaactttgaggtt
aagaagtgtttttacagttttaccaaatactaagtactacattcatagacaaatgatgtactattgtagacatcatgaccacatgttttataagagctag
atcactagtggccatgaaaagacgaatctttcgtgttataagaaagaaaaaaactctacgtatgaacatgttctataagccgattataaaaagatatatg
tccatatataataatgcatacCGTCACTTGTGCTTTGATCTCTTCGTCCGACAGAGTAGGCTTCCCGTCAGTGTCTTTAGCTATTATAAACATGTCAAGA
AAATCTTGAGGTTCTTTCATCTTCCCATTTCGCCATTGCATGAGTCTTTCATCAACAAAAGGGTCGTTATACTTACTTACATTTCTCATTGCGTTACTCA
CAACCTTCTCATGGCCTTCCAAGTCCAAGAACCTTAGCCACGGGACATAATCTGACAATGCAAAGGCGTAAAGATGGGTTAAAACCGTAAACAAAGATTC
CACATGTTCAATCTCTTCCAACCCTGGTCCCGATCCATCTTCACTTCCTTTACCAAAATGCCTTATACCAAACATCATCTTCCGAGCTACATTTCCACTG
TATTGCCGTACCGCAAGCCTTAAATCAATAACCACAAAAGCATTACCACGGTTTTTGACACTACGGTTATTGATGTACCGGACTAAGTTATCAGCCTCTT
CGGTTCTCTTTTGTAGCATCATTTGGAAGCTCTTCTTGCTCGTCACGTGAGATGCCACCACTCTCCTCATCTTCTTCCACTGCTCTCCTTGTGGCTCCAC
CGCAACGGTCAAGTACCCGCGGCTGCAGTACTCCGTGCCCATCGTTAGCGCGTCTAGTGGCGAAAACGGAGTCTTGCTTCTTCAGAATCTCTCTTGCAATT
CTCGGGGATGTCACGGGGATCACGTGAGTATTCGCAAGACGGATACATGCAATATCGGTGTTGAGTTCTTTCATGAGAGAATGTATCCACCGGAACACCG
GTTTGTTCCTCCCTAGTATTTCCGGTAGGTTTCCGATTAAAGGCCAAGATTTCGGCCCGGGAGGGAGAGAGAGGTTTCTCGTAGGGCTAATTAACATGGT
TTTCTTCTTCTCCTTACGCTTCATAGTTAATGCAAGAAGAAGCAAACCTATAATAAACGCGAQEEﬁtggggtggagtCaagcatttttttttttaaatct
caatttggagaaattatttgagttcgaaaaggttttttcttatctatgatgaggaataagctatttatagccatgaaacaaatgecttttgtttaagtgta
atctatggaaaataaatgtgctttaaatgttgaagaaaacaatgttaaatgaatccacgatttttcaacagctcatatgtaagacatgtttttttctttg
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attattccttatcccttataaatcttgtggatgttaaattggtaatgcatcattatgaaatccttgtcecttttaggtagecgecatcattagaaaaacca
cgatttttcaacagctcatatgtctaatgtattacatgttgtgttttaagtacatttctatttaattaccaactttttacttttccaaattcgtctaaat
ctaatctctaaggataaatttgcttacgattccttaatccttatccctttaaaatcttgttgatgttaaattgttaatgectgtttatgaaatctttatcce
ccttttaggtagcgccacgttaaaaacaatatggacatggagatttgggcttataaaaactgtaaatatttggcccacttaaaaattgattcagecttctyg
taaatttaatcctagcagcttccattcggctcgacatgecgtagcaaaaggaatacccacgactatccatcaaccatgaaattaattaggaggcgaattaa

At5g05260 F

Alineamiento BLAST de At5g05260 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 600 CACGTGAATCCTTGAATCAACC TGACCCAATGTCC 659
NM 120608 1451 CACGTGAATCCTTGAATCAACCGAGCCAGTAACATGTACGTCATGGCTGACCCAATGTCC 1392
AB010692 11205 CACGTGAATCCTTGAATCAACCGAGCCAGTAACATGTACGTCATGGCTGACCCAATGTCC 11264
AF245302 1451 CACGTGAATCCTTGAATCAACCGAGCCAGTAACATGTACGTCATGGCTGACCCAATGTCC 1392
NM_ 122983 347 CACGTGAACCCTTGAATCAACCGAGCCACCAACATGTACGTCATGGCTGACCCAATGTCC 288
DQ056697 347 CACGTGAACCCTTGAATCAACCGAGCCACCAACATGTACGTCATGGCTGACCCAATGTCC 288
AB025602 22415 CACGTGAACCCTTGAATCAACCGAGCCACCAACATGTACGTCATGGCTGACCCAATGTCC 22356

At5g05260 R
Alineamiento BLAST de At5g05260 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicion del iniciador “R”

Query 2109 TCAAGTACCCGCGGCTGCAGTACTCCGTGCCCATCGTTAGCGGTCTAGTGGCGAAAACGG 2168
AB010692 12714 TCAAGTACCCGCGGCTGCAGTACTCCGTGCCCATCGTTAGCGGTCTAGTGGCGAARACGG 12773
NM 120608 358 TCAAGTACCCGCGGCTGCAGTACTCCGTGCCCATCGTTAGCGGTCTAGTGGCGAAAACGG 299
AF245302 358 TCAAGTACCCGCGGCTGCAGTACTCCGTGCCCATCGTTAGCGGTCTAGTGGCGAAAACGG 299
NM_ 148046 382 TCAAGTACCCGCGGCTGCAATACTCCGTCCCCATTGTTAGCGGTCTAATGGCGAAAACGG 323
AB025602 15136 TCAAGTACCCGCGGCTGCAATACTCCGTCCCCATTGTTAGCGGTCTAATGGCGAAARACGG 15077
AC189631 51486 TTAAGTACCCGCGGCTGCAGTACTCCGTGCCCATAGTTAACGGTCTAGTGGCGAAAATAG 51545

Descripcién de los genes del alineamiento BLAST para At5g05260

AB010692.
AB025602.
AC189631.
AF245302.
DQ056697.

1 Arabidopsis thaliana
1 Arabidopsis thaliana
1 Brassica rapa subsp.
1 Arabidopsis thaliana
1 Arabidopsis thaliana
NM 120608.1 Arabidopsis thaliana CYP79A2

NM 122983.1 Arabidopsis thaliana CYP79R4P
NM 148046.1 Arabidopsis thaliana CYP79A3P

genomic DNA, chromosome 5,
genomic DNA, chromosome 5, BAC clone:F14Al....
pekinensis clone KBrS003K07,
cytochrome P450 CYP79A2 (CYP79A2) mRNA,
putative cytochrome P450 (At5g35920) mRNA,
(CYTOCHROME P450 79A2);
(cytochrome P450, family 79,
(cytochrome P450, family 79,

TAC clone:K18I23....

complete sequence...
comple...
com.
oxygen binding...
subfamil...
subfamil...

CYPT79A4P: At5g35920

Tamarfio del gen = 468 pb

Codon de inicio ([) y de terminacion (@8), exon (ccc), intron (cac), region no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

tttctaaactaaaataaactctctctaactttgacacatcaacctttttatgtgatgagaagctgacacatcattaaaacaataaccaatcaaaacatta

caaatactacacatcagattaatatctgccacatcagattaaatagatttattcagcttgttggaal¥y
ATGTTGTGGTGGATGGTTACTTCATC]

tttaaagggtaacaattacaagaaaaatgcattattattaaaacaaaaagagaaagaaaaatgcaa
tattaactgcatgtattggtatttttttttttttccggacaatacaggtaatggtagtatgttaaatagtttatctagaaacagctattacaaataatat
aattttcaattatattcttcatttacttaacataagattgaaaatgtattaacgtctattcgcaattttaattgatttgaaagagcagaaatcaaatatt
taccggtagtctggtaggttagctttgagtcttggcaatggaaaattcaagtaaaaatcatgtcttgttggatttaaaaatttggtttgtaaataattag

At5g35920 F
Alineamiento BLAST de At5g35920 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 249 CCCAAGGGAAGCCACAAGCTTATTAGTCGTATGG 308
NM_ 122983 83 ATGTTGTGGTGGATGGTTACTTCATCCCCAAGGGAAGCCACAAGCTTATTAGTCGTATGG 142
DQ056697 83 ATGTTGTGGTGGATGGTTACTTCATCCCCAAGGGAAGCCACAAGCTTATTAGTCGTATGG 142
AB025602 22151 ATGTTGTGGTGGATGGTTACTTCATCCCCAAGGGAAGCCACAAGCTTATTAGTCGTATGG 22210
AB025602 16376 ATGCTGTGGTGGATGGTTACTTCATCCCCAAGGGAAGCCACATGCTTATTAGTCGTATGG 16435
NM 148046 1172 ATGCTGTGGTGGATGGTTACTTCATCCCCAAGGGAAGCCACATGCTTATTAGTCGTATGG 1231
AK118050 427 ATGCTGTGGTGGATGGTTACTTCATCCCCAAGGGAAGCCACATGCTTATTAGTCGTATGG 486
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At5g35920 R
Alineamiento BLAST de At5g35920 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicién del iniciador “R”

Query 524 CCCAGTGAAAGTAAAATTGATATTTCAGTAAGCAAGAGTGATCTTTTTATGGCARAACCC 583
NM_ 122983 358 CCCAGTGAAAGTAAAATTGATATTTCAGTAAGCAAGAGTGATCTTTTTATGGCAARAACCC 417
DQ056697 358 CCCAGTGAAAGTAAAATTGATATTTCAGTAAGCAAGAGTGATCTTTTTATGGCAAAACCC 417

AB025602 22426 CCCAGTGAAAGTAAAATTGATATTTCAGTAAGCAAGAGTGATCTTTTTATGGCAAAACCC 22485
AB025602 16650 CCTGGTGAAAGTAAAATTGATATTTCAGAAAGCAAGAGTGATCTTTTTATGGCAAAACCC 16709
AK118050 701 CCTGGTGAAAGTAAAATTGATATTTCAGAAAGCAAGAGTGATCTTTTTATGGCAAAACCC 760
NM_ 148046 1363 CCTGGTGAAAGTAAAATTGATATTTCAGAAAGCAAGAGTGATCTTTTTATGGCAAAACCC 1422

Descripcién de los genes del alineamiento BLAST para At5g35920

AB025602.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, BAC clone:F14Al....
AK118050.1 Arabidopsis thaliana mRNA for unknown protein, complete cds, clone:...
DQ056697.1 Arabidopsis thaliana putative cytochrome P450 (At5g35920) mRNA, com...
NM_122983.1 Arabidopsis thaliana CYP79A4P (cytochrome P450, family 79, subfamil...
NM 148046.1 Arabidopsis thaliana CYP79A3P (cytochrome P450, family 79, subfamil...

CYP79F2
: Atlgl6400

Tamafio del gen = 2051 pb
Codon de inicio () y de terminacion (@), exon (ccc), intrdn (cac), regidon no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

cttatctcatttccatattcgaaatgtaagctctaaaatggtactcttaactgaaactaaaatatatataaaaaaaaaaaaatctacatttcttgaagaa
acatttttaaaattaactatagttgctaaattactattttagattgacatatatatatatgtagaccaactaattaacccactgaaatgcaaagagatgg
tctgaaaatcaaaacagacatctaaacgtggttacctacccaagagctcaccagcctatagtatcccattccecctttatattgaatcactttagattatct
tttctctttcatctttccaattccactctatattaaagaaatattattttaagaataaacaggatcgtattttcatcatatgccaatatgttatttggat
ttaagattgttttcgaatctataaatactaattaacacaacaaacaatttccaaatatcgtagtgttcataacgaaacgagcacacaactcactaaacac
tcaaacaaaaatacaaacattaagEATGATGAAGATTAGCTTTAACACATGCTTTCAAATCTTACT. TCACTT
TACTAGGTCGAATATTCTCAAGGCCTTCCAAAACCAAAGACCGGTGTCGCCAGCTTCCTCCTGGCCGACCAGGATGGCCCATCCTCGGCAATCTACCCGA
ACTAATCATGACTCGTCCTAGGTCCAAATATTTCCACCTTGCCATGAAAGAGCTAAAAACGGATATCGCATGTTTCAACTTTGCCGGAACCCACACCATC
ACCATAAACTCCGACGAGATCGCTAGAGAAGCTTTTAGAGAGCGAGACGCAGATTTGGCAGACCGGCCTCAACTTTCCATCGTAGAGTCCATTGGAGACA
ATTACAAAACAATGGGAACCTCATCGTACGGTGAACATTTCATGAAGATGAAAAAAGTGATCACAACGGAAATTATGTCCGTTAAAACGTTGAATATGTT
GGAAGCTGCGAGAACCATCGAAGCGGATAATCTCATTGCTTACATTCACTCGATGTATCAACGGTCGGAGACGGTCGACGTTAGAGAACTTTCGAGAGTT
TATGGTTACGCAGTGACCATGAGAATGTTGTTTGGAAGGAGACATGTCACGAAAGAAAACATGTTTTCGGATGATGGGAGACTAGGAAAAGCCGAAAAAC
ATCATCTTGAGGTGATTTTCAACACTCTAAACTGTTTGCCAGGTTTTAGTCCCGTGGATTACGTGGACCGATGGTTAGGTGGTTGGAATATTGATGGTGA
AGAGGAGAGAGCGAAAGTGAATGTTAATCTTGTTCGTAGTTACAACAATCCCATAATAGACGAGAGGGTCGAAATTTGGAGGGAAAAAGGTGGTAAGGCT
GCTGTGGAAGATTGGCTTGATACGTTCATTACGCTAAAAGATCAAAACGGAAACTACTTGGTTACGCCAGACGAAATCAAAGCTCAATGCGTCgtaagta
aaatgtaacttttataaaagagtgtatgttatacacagaaattgtacactaaataagccaaacagaaaaaaaaaaaattatgttgaatactatatattga
ctaaattgcgagatctacacatatataatctaagtatattaattatttgttattctggtgttttttacagGAATTTTGTATAGCAGCGATCGATAATCCG
GCAAATAACATGGAGTGGACACTTGGGGAAATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTCGAAGCGAGTTGGATGAAGTAGTTGGAAAAGACAGGC
TTGTGCAAGAATCAGACATACGAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGCAGAGAAACATTCAGGATTCACCCAAGCGCTCATTATGTCCCACCTCATGT
TGCCCGTCAAGATACCACCCTTGGGGGTTATTTTATTCCCAAAGgtaaaacatatagggaatacatatgttttttatttacataagatttaacgtttata
gctagtaagtttatgcatgagcttcgttaacaaaataaaacacatggttttggtttgtggctacatatgatacaacctaaatttttttgtaatacttttt
tgtttaaaataccaggacaactagtaaatttatacataggtttccttaacaaaatctcgatacaattttgcattatatattaagaaatattgatgattgg
acagGTAGCCACATTCATGTATGCCGCCCTGGGCTAGGCCGGAACCCTAAAATATGGAAAGATCCATTAGCATACGAACCGGAGCGTCACCTCCAAGGAG
ACGGAATCACAAAAGAGGTTACTCTGGTCGAAACAGAGATGCGTTTTGTCTCATTTAGCACTGGTAGACGTGGCTGCGTCGGTGTCAAAGTCGGGACAAT
TATGATGGCTATGATGTTGGCTAGGTTTCTTCAAGGTTTTAACTGGAAACTCCATCGAGATTTCGGACCGTTAAGCCTCGAGGAAGATGATGCATCATTG
CTTATGGCTAAGCCTCTTCTTTTGTCTGTTGAGCCACGCTTGGCATCAAACCTTTATCCAAAATTCCGTCCTﬂEEaaacaagaCgccttgttttttctct
gtgatgtgtttcgacgctttgtcgtttctgtattacttgacgtactgttgtttttagactatccattgecccgaaaacgctatattgttaaaatcgtgtgt
cttgtttattcttttgtatctccgtaacttaatcatgaatatcaatcaataccatatgaggttaatgattaccgtgtttaattgaaatggtgtgaagaat
taggttaactataccatatgaggttaatgattaccgtgtttataaattgaaatggcgtgaagaattagactacatgacaccaacaagaatgttttccttt
atcaggataaacgtgttcacctacccaaggtattatttatttattcaaataatagatattggttatgtttcgcacacacacaacaacaacaaaaattaga
tgtagaaatatttcactggaattcacctttcaatgttttattgatgaaattgatagagcggagagtattcaaaactttaaaagaatagtttttttaaaca

Atlgl16400 F
Alineamiento BLAST de At1gl16400 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 555 TTTCAAATCTTACTACCATITATCCICTTCATCCCATCARTCACTTTACTAGGTCGAATA 614

NM 101506 103 TTTCAAATCTTACTAGGATTTATCGTCTTCATCGCATCAATCACTTTACTAGGTCGAATA 162
AY064649 25 TTTCAAATCTTACTAGGATTTATCGTCTTCATCGCATCAATCACTTTACTAGGTCGAATA 84
AF370512 105 TTTCAAATCTTACTAGGATTTATCGTCTTCATCGCATCAATCACTTTACTAGGTCGAATA 164
AF275259 25 TTTCAAATCTTACTAGGATTTATCGTCTTCATCGCATCAATCACTTTACTAGGTCGAATA 84

AC006341 60270 TTTCAAATCTTACTAGGATTTATCGTCTTCATCGCATCAATCACTTTACTAGGTCGAATA 60329
AC006341 63904 TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA 63963

EF598776 58 TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA 117
EF598775 58 TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA 117
EF598770 58 TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA 117
EF598767 58 TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA 117

EF598764 58 TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA 117



EF598760
EF598754
EF598753
EF598774
EF598772
EF598771
EF598769
EF598766
EF598765
EF598763
EF598761
EF598759
EF598758
EF598757
EF598756
EF598755
NM 202111
NM_ 101507
AY114074
AY050890
EF598773
EF598768
EF598762
BX814811
EU579455

Atlgl16400 R
Alineamiento BLAST de Atlgl6400 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicion del iniciador “R”

Query

NM 101506
AY064649

AF370512

AF275259

AC006341

AC006341

NM 202111
NM_ 101507
AY114074

AY050890

BX814811

EU579455

AY035021

1731
1102
1024
1104
1024
61446
65014
1088
1088
1033
1088
1074
47776
22

TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA
TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA
TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA
TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA
TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA
TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA
TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA
TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA
TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA
TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA
TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA
TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA
TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA
TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA
TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA
TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA
TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA
TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA
TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA
TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA
TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA
TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA
TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA
TTTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATA
TTTCAAATCCTACTAGTCTTTATCTTATCCATGGCATCAATCACTTTGCTTGGCCGAATA

ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA
ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA
ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA
ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA
ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA
ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA
ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA
ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA
ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA
ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA
ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA
ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTCAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA
ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTCAAAAAAGCTTTGAAGGAGTTAGACGAAGTGGTGGGA
ATGTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGA

Descripcidn de los genes del alineamiento BLAST para Atlg16400

AC006341.
AF275259.
AF370512.
AY035021.
AY050890.
AY064649.
AY114074.
BX814811.
EF598753.
EF598754.
EF598755.
EF598756.
EF598757.
EF598758.
EF598759.
EF598760.
EF598761.
EF598762.
EF598763.
EF598764.
EF598765.
EF598766.
EF598767.
EF598768.
EF598769.
EF598770.
EF598771.
EF598772.
EF598773.
EF598774.
EF598775.
EF598776.

2
1
1
2
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1

117
117
117
117
117
117
117
117
117
117
117
117
117
117
117
117
148
148

148
117
117
117
135
46544

1790
1161
1083
1163
1083
61505
65073
1147
1147
1092
1147
1133
47835
81

Arabidopsis thaliana chromosome 1 BAC F309 sequence, complete seque...
Arabidopsis thaliana cytochrome P450 CYP79F2 (CYP79F2) mRNA, comple...
Arabidopsis thaliana cytochrome P450-like protein (F309.20) mRNA, c...
Arabidopsis thaliana putative cytochrome P450 protein (Atlgl6410) m...
Arabidopsis thaliana putative cytochrome P450 protein (Atlgl6410) m...
Arabidopsis thaliana Similar to cytochrome P450 (Atlgl6400; F309.20...
Arabidopsis thaliana putative cytochrome P450 protein (Atlgl6410) m...
Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
Arabidopsis thaliana isolate CS1602 supershoot 1 (SPS1l) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS20 supershoot 1 (SPS1) gene, partial...
Arabidopsis thaliana isolate CS6603 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...

Arabidopsis thaliana isolate CS6626 supershoot 1 (SPS1l) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6674 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6688 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6714 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6751 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6755 supershoot 1 (SPS1l) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6781 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6788 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6797 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6799 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6810 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6824 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6852 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6884 supershoot 1 (SPS1l) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6885 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6922 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6926 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS8580 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...

Arabidopsis thaliana isolate CS901 supershoot 1 (SPS1l) gene, partia...
Arabidopsis thaliana isolate CS906 supershoot 1 (SPS1l) gene, partia...
Arabidopsis thaliana isolate CS931 supershoot 1 (SPS1) gene, partia...
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EU579455.1 Brassica oleracea clone BAC B77Cl3, complete sequence....

NM 101506.2 Arabidopsis thaliana CYP79F2 (cytochrome P450, family 79, subfamily...
NM 101507.2 Arabidopsis thaliana CYP79F1 (SUPERSHOOT 1) (CYP79F1) mRNA, complet...
NM 202111.1 Arabidopsis thaliana CYP79F1 (SUPERSHOOT 1) (CYP79F1) mRNA, complet...

CYP79F1
: Atlgl6410

Tamaio del gen = 2257 pb
Codon de inicio (f€) y de terminacion (@8), exon (ccc), intron (cac), region no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

aattaagtgttcaagtttgtaatatgagttttgtggatctagcaaataaaattgaaaggaattatatggataaatttattttgttaattcaatatatttt
ttatggataattaattttaaaaattttactctctttttttttacggctaaaagacgtttacattcaaaatacaaaacaaactgtttttgtgacaaaacta
aatcccttgaaatagcagtatagacgtagtagacattaaaaaatctatagagcttttactatcgctactcatcaaactagatataaaatatatataaacg
tgattaccgtagtacctacccaaaagcccaaaccctacgtgagcatcacatgcatgatatcgattctataaataatccacacaacaaacactttccagat
atcgctagtgttcatttctaacaaatgcacacctcactacacgcatacatacatcgggATGAGCTTTACCACATCATTACCATACCCTTTTCACATCCTA
CTAGTCTTTATCCTCTCE S NSIISNINSREISEN C G2 A TACTCTCAAGGCCCACCARAACCARAGACCGATCTTGCCAGCTTCCTCCTGGCC
CACCAGGATGGCCCATCCTCGGCAATCTACCCGAACTATTCATGACTCGTCCTAGGTCCAAATATTTCCGCCTTGCCATGAAAGAGCTAAAAACAGATAT
AGCATGTTTCAACTTTGCCGGCATCCGTGCCATCACCATAAACTCCGACGAGATCGCTAGAGAAGCGTTTAGAGAGCGAGACGCAGATTTGGCAGACCGG
CCTCAACTTTTCATCATGGAGACAATCGGAGACAATTACAAATCAATGGGAATTTCACCGTACGGTGAACAATTCATGAAGATGAAAAGAGTGATCACAA
CGGAAATTATGTCCGTTAAGACGTTGAAAATGTTGGAGGCTGCAAGAACCATCGAAGCGGATAATCTCATAGCTTACGTTCACTCCATGTATCAACGGTC
CGAGACGGTCGATGTTAGAGAGCTCTCGAGGGTTTATGGTTACGCAGTGACCATGCGAATGTTGTTTGGAAGGAGACATGTTACGAAAGAAAACGTGTTT
TCTGATGATGGAAGACTAGGAAACGCCGAAAAACATCATCTTGAGGTGATTTTCAACACTCTTAACTGTTTACCGAGTTTTAGTCCAGCGGATTACGTGG
AACGATGGTTGAGAGGTTGGAATGTTGATGGTCAAGAGAAGAGGGTGACAGAGAACTGTAACATTGTTCGTAGTTACAACAATCCCATAATCGACGAGAG
GGTCCAGTTGTGGAGGGAAGAAGGTGGTAAGGCTGCTGTTGAAGATTGGCTTGATACGTTCATTACCCTAAAAGATCAAAACGGAAAGTACTTGGTCACA
CCAGACGAAATCAAAGCTCAATGCGTAgtaagtaaaatattacttttataaaagagtgtatgcatatatatatatatatatatatacaaaaatagacgtg
tacactaaataagatgatcatgtgatgttttgtcacagGAATTTTGTATAGCAGCGATTGATAATCCGGCAAATAACATGGAGTGGACACTTGGGGAAAT
GTTAAAGAACCCGGAGATTCTTAGAAAAGCTCTGAAGGAGTTGGATGAAGTAGTTGGAAGAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACCAAATCTAAAC
TACTTAAAAGCTTGTTGTAGAGAAACATTCAGAATTCACCCAAGTGCTCATTATGTCCCTTCCCATCTTGCGCGTCAAGATACCACCCTTGGGGGTTATT
TCATTCCCAAAGgtaagaaaaaaaagaagaagagataatttaggcatgcattggtttcgttaagaaacaaacaaatgatgcatggttattatacgtacaa
catgtaaattctgtcgtacgtttttaccgatagaatcaataatggtatacccataaatagaacgttttcatcccctacctccaattaattttatgtttgg
tacttttatttatatatatagcctaaatattaggctaactagctatatttattttactttaattgtcaattactatgttaatatattattattattttga
aaaaactagctatatagttcttatatgttttgattttctagtttctcagttaaatttaatttttgcatcatattcatacctaaccttaagcaggttcaca
gagtagtctttgattatgtttgtggtgattccacaaaacgtattcgagtttgaatccagtcacgtttatatatcaaacatctaatagcatcttaatatga
tatgcgttatctcataagaaaattgctgattttttggacagGTAGCCACATTCATGTATGCCGCCCTGGACTAGGTCGTAACCCTAAAATATGGAAAGAT
CCATTGGTATACAAACCGGAGCGTCACCTCCAAGGAGACGGAATCACAAAAGAGGTTACTCTGGTGGAAACAGAGATGCGTTTTGTCTCGTTTAGCACCG
GTCGACGTGGCTGCATCGGTGTTAAAGTCGGGACGATCATGATGGTTATGTTGTTGGCTAGGTTTCTTCAAGGGTTTAACTGGAAACTCCATCAAGATTT
TGGACCGTTAAGCCTCGAGGAAGATGATGCATCATTGCTTATGGCTAAACCTCTTCACTTGTCCGTTGAGCCACGCTTGGCACCAAACCTTTATCCAAAG
TTCCGTCCTﬁEﬂqaagaaqaaaacaaqatgqtqtctaaaaaaaaaaaacgccttqtttctttctctgttatcttcttcaacgcttaqtcgtttctatgtt
atgttactactcttagtcgtttatgttttttaacttttacttgacgtactgtcgtttgttgttgtccttttcttttgaatctccgtcacttcataataaa
caccgatcaaacattcggagtagcatacttaattagttatatgatggtcgtgtatactcgtgtttaattggaatgttgtttaggactagagtactaaacg
gtgaatccttaacaaaaaataaaaaataaaaaaaaatccttatgtagataggaatatagcgatagtgatctttattttcccagtaaagagaagaaatgga

Atlgl6410 F
Alineamiento BLAST de At1gl16410 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 490 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCEATCECATCARTCACTCTACTGEGHCCAATAC 549

EF598772 59 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC 118
EF598759 59 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC 118
EF598755 59 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC 118
NM 202111 90 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC 149
NM 101507 90 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC 149
AY050890 90 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC 149

AC006341 63905 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC 63964
AC006341 60271 TTCAAATCTTACTAGGATTTATCGTCTTCATCGCATCAATCACTTTACTAGGTCGAATAT 60330

EF598776 59 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC 118
EF598775 59 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC 118
EF598770 59 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC 118
EF598768 59 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC 118
EF598767 59 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC 118
EF598764 59 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC 118
EF598760 59 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC 118
EF598754 59 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC 118
EF598753 59 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC 118
EF598773 59 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC 118
EF598771 59 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC 118
EF598761 59 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC 118
EF598757 59 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC 118
BX814811 77 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC 136
EF598774 59 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC 118
EF598769 59 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC 118
EF598766 59 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC 118

EF598765 59 TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC 118



EF598763
EF598758
EF598756
EF598762
AY114074
NM 101506
AY064649
AF370512
AF275259
EU579455

Atlgl6410 R
Alineamiento BLAST de Atlgl6410 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicion del iniciador “R”

Query

NM 202111
NM 101507
AY114074

AY050890

AC006341

AC006341

BX814811

NM 101506
AY064649

AF370512

AF275259

AY035021

1659
1148
1148
1093
1148
65074
61506
1134
1162
1084
1164
1084
82

TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC
TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC
TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC
TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC
TTCACATCCTACTAGTCTTTATCCTCTCCATGGCATCAATCACTCTACTGGGTCGAATAC
TTCAAATCTTACTAGGATTTATCGTCTTCATCGCATCAATCACTTTACTAGGTCGAATAT
TTCAAATCTTACTAGGATTTATCGTCTTCATCGCATCAATCACTTTACTAGGTCGAATAT
TTCAAATCTTACTAGGATTTATCGTCTTCATCGCATCAATCACTTTACTAGGTCGAATAT
TTCAAATCTTACTAGGATTTATCGTCTTCATCGCATCAATCACTTTACTAGGTCGAATAT
TTCAAATCCTACTAGTCTTTATCTTATCCATGGCATCAATCACTTTGCTTGGCCGAATAC

AGAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACCAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGT
AGAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACCAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGT
AGAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACCAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGT
AGAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACCAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGT
AGAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACCAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGT
AGAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACCAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGT
AAAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACGAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGC
AGAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACCAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGT
AAAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACGAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGC
AAAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACGAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGC
AAAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACGAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGC
AAAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACGAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGC
AGAGACAGGCTTGTGCAAGAATCAGACATACCAAATCTAAACTACTTAAAAGCTTGTTGT

Descripcidn de los genes del alineamiento BLAST para Atlgl6410

AC006341.
AF275259.
AF370512.
AY035021.
AY050890.
AY064649.
AY114074.
BX814811.
EF598753.
EF598754.
EF598755.
EF598756.
EF598757.
EF598758.
EF598759.
EF598760.
EF598761
EF598762.
EF598763.
EF598764.
EF598765.
EF598766.
EF598767.
EF598768.
EF598769.
EF598770.
EF598771.
EF598772.
EF598773.
EF598774.
EF598775.
EF598776.
EU579455.

2
1
1
2
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
.1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1

1718
1207
1207
1152
1207
65133
61565
1193
1221
1143
1223
1143
141

Arabidopsis thaliana chromosome 1 BAC F309 sequence, complete seque...
Arabidopsis thaliana cytochrome P450 CYP79F2 (CYP79F2) mRNA, comple...
Arabidopsis thaliana cytochrome P450-like protein (F309.20) mRNA, c...
Arabidopsis thaliana putative cytochrome P450 protein (Atlgl6410) m...
Arabidopsis thaliana putative cytochrome P450 protein (Atlgl6410) m...
Arabidopsis thaliana Similar to cytochrome P450 (Atlgl6400; F309.20...
Arabidopsis thaliana putative cytochrome P450 protein (Atlgl6410) m...
Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone ...
Arabidopsis thaliana isolate CS1602 supershoot 1 (SPS1l) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS20 supershoot 1 (SPS1) gene, partial...
Arabidopsis thaliana isolate CS6603 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...

Arabidopsis thaliana isolate CS6626 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6674 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6688 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6714 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6751 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6755 supershoot 1 (SPS1l) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6781 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6788 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6797 supershoot 1 (SPS1l) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6799 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6810 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6824 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6852 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6884 supershoot 1 (SPS1l) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6885 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6922 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS6926 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...
Arabidopsis thaliana isolate CS8580 supershoot 1 (SPS1) gene, parti...

Arabidopsis thaliana isolate CS901 supershoot 1 (SPS1l) gene, partia...
Arabidopsis thaliana isolate CS906 supershoot 1 (SPS1l) gene, partia...
Arabidopsis thaliana isolate CS931 supershoot 1 (SPS1) gene, partia...
Brassica oleracea clone BAC B77C13, complete sequence....
NM 101506.2 Arabidopsis thaliana CYP79F2 (cytochrome P450, family 79, subfamily...
NM 101507.2 Arabidopsis thaliana CYP79F1 (SUPERSHOOT 1) (CYP79F1) mRNA, complet...
NM_202111.1 Arabidopsis thaliana CYP79F1 (SUPERSHOOT 1) (CYP79F1l) mRNA, complet...
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CYP79A3P : At5g35917

Tamarfio del gen = 2006 pb
Codon de inicio (B€) y de terminacion (@8), exon (Ccc), intrén (cac), region no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

ttagaacagaccacgttcttgatgatgagaagcctttgcaacttatatgttctccaccacccaaccataagaggccatacctcgagaatccttttgecaac
ttatttttctttccaacatttaaagcacatttattttcaacagattacagttagacacaagcattgttccattgeccgtttcatggctataaatagecttat
tcctcattgtttcaacagaattcaaataatttctacaaattgagattaaaaalMeTTCCACCGACTCTACCTCAATGCTTGCCTTTATCCTAGGTTTGCTT
CTCCTATCATTAACAATGAAGCGTAAAGAGACGAAGAAAACCATGTTAATGACTAGCCACACGAGAAACCTCTCTCTTCCTCCGGGGCCAAAATCTTGGC
CTTTAGTTGGAAACCTACCAGAAATACTAGGGAGGAACAAACCGGTGTTCCGGTGGATACATTCATTGATGGAAGAACTCAACACCGATATTGCATGTAT
CCGTCTTGCGAATACTCAC! IAATTGCAAGGGAGATTCTGAAGAAGCAAGACTCCGTTTTCGCCATTAGACCGCTAACA
ATGGGGACGGAGTATTGCAGCCGCGGGTACTTGACCATTGCGGTGCAGTCACAAGGAGAGCAGTGGAAAAAGATGAGGAGAGTGGTGGCATCTCACGTGA
CAAGCAAGAAGAGCTTCAAATTGATGCTTGAAAAGAGAACCGAAGAGGCAGATAACTTAGTCCGGTACATCAATAACCGCTGTGTCAAAAACCGTGGTAA
TGGTAATGGTCTTGCGGTTATTGATTTAAGATTTGTGGTACGACAATACAGCGGGAATGTAGCTCGGAAGATGATGTTTGGTATACGGCATTTTGGTAAA
GGAAGTGAAGATGAATCGGGACCAGGGTCCGAAGAGATTGAACATGTCGAATCTTTGTTTACGGTTTTAACCCATCTTTACGCCTTTGCATTGTCGGATT
ATGTCCCGTGGTTAAGGTTCTTGGACTTGGAAGGCCATGAGAAGGTTGTGGCTGACGCAATGAGAAATGTAAGTAAGTATAACGATCCTTTTGTCGATGA
AAGACTCATGCAATGGCGAAATGGGAAGATGAAAGAGCCTCAAGATTTTCTCGACATGTTTATAATGGCGAAAGACACCAACGGAAAGCCTACTCTATCG
GAAGAAGAGATCAAAGCACAAGTGACGgtatgcatattatggacttcgcttagtattttttttaatctaccacaatatagtaggtagagtatttttttta
taacaagaaactttcgtegtttcatggccaatagtgatccgactctgataatacatgtgtcatgtcgacaaaagtaaatcagttgtccatgaatgtagta
cttaggatgggtaaaactgtaacaacacctctgcaacctcaaagatcatggtaaattgtagtggagtttctttaggaaataaagctctaaatattttcaa
ttttgaattccatgcattagagatgtattttcacaagcaaaatgtttaaatttcttttacaaaaaaacgaaaaacaaaattatccgatgatctctaaatt
ttttttgatggttgattatgttggattatgaagGAACTAATGTTGGCTACAGTAGATAATCCGTCTAATGCGGCGGAGTGGGCTATGGCGGAGATGATTA
ACGAGCCGAGCATCATGCAAAAAGCTGTGGAGGAGATCGATAGGgtagttggaagacaccgttttgttecttgagtectgacctececctagTCTAACCTACGT
GAAAGCGTGTGTGAAGAGACATTTCGGTTACATCCGGTGGCGCCATTCAACCTCCCTCACATGTCCACTGCTGATGCTGTGGTGGATGGTTACTTCATCC
CCAAGGGAAGCCACATGCTTATTAGTCGTATGGGGATCGGGAGAAACCCTAATGTGTGGGACAAGCCGCTTAAATTTAACCCTGAGAGACATTTAGGCAA
TAACTCATgtgtggaactaaaagagcctaatctcaatataatatcgttcagtgcatgaagacgagggtgtatgggtgcggacattgggcagCCATGACGT
ACATGTTGCTGGCTCGGTTGATTCAAGGGTTCACATGGTCACCAGTGCCTGGTGAAAGTAAAATTGATATTTCAGAAAGCAAGAGTGATCTTTTTATGGC
AAAACCCTTACATGCGGTTGCAACACCTCGTTTGGATCCACATGTGTATCCAACCHE!tttaaacggtatttgttttgtttttgtttttttcctgataag
acatgtaatggtattatgttaaatagtttatctagaaacagctatcatgaataatataattgaatttttcatttactttatatttaaacataagattgaa
aatgtattaacgtctatttgcaagtttaattgatttgaaagagcaaatggaaaattcaagcaaaaatcatgtcttgttggattaaagttttggtttgtaa
ataattaggagatttattgggttgtacataatcatgatcatttatttgttcttagttagataattaggctaattcatatcctattaagtgtatctcttat
gtacattcggcaatagaaatttcaagcacaataatgtgttgttggatttaaaatcttgtgttatttgtttaatgtctcataaatagtagttaatatttga
tgatttgtttttaatgatttataattagaaatcaattactattttaaaatacacttatagaattcaaaatcaattaaaatctaaaccaataaatcatgtt
taccaattagtcttcgtcggtatagatgataggtttctaccaacttatttgttttctattaatccgACCTCCTCCTCACGAACCCAATCCTTATCAARTCA

At5g35917 F
Alineamiento BLAST de At5g35917 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 483 CACCGATATTGCATGTATCCGTCTTGCGAATACTCACCHCATCCCCCTCACATCCCCEAE 542
NM_ 148046 231 CACCGATATTGCATGTATCCGTCTTGCGAATACTCACGTGATCCCCGTGACATCCCCGAG 290
AB025602 14985 CACCGATATTGCATGTATCCGTCTTGCGAATACTCACGTGATCCCCGTGACATCCCCGAG 15044
AB010692 12865 CACCGATATTGCATGTATCCGTCTTGCGAATACTCACGTGATCCCCGTGACATCCCCGAG 12806
NM 120608 207 CACCGATATTGCATGTATCCGTCTTGCGAATACTCACGTGATCCCCGTGACATCCCCGAG 266
AF245302 207 CACCGATATTGCATGTATCCGTCTTGCGAATACTCACGTGATCCCCGTGACATCCCCGAG 266
AC189631 51637 TACCGATATTGCATGTATCCCTCTCGCCAATACTAACGTGATTCCCGTGACGTCCCCGCG 51578

At5g35917 R
Alineamiento BLAST de At5g35917 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicion del iniciador “R”

Query 2212 ATGCGGTTGCAACACCTCGTTTGGATCCACATGTGTATCCAACCTGA 2258
NM_ 148046 1427 ATGCGGTTGCAACACCTCGTTTGGATCCACATGTGTATCCAACCTGA 1473
AB025602 16714 ATGCGGTTGCAACACCTCGTTTGGATCCACATGTGTATCCAACCTGA 16760
AB025602 22490 ATGCGGTTGTAACACCTCGTTTGGATCCAAATGTGTATCCAGCCTGA 22536

AK118050 765 ATGCGGTTGCAACACCTCGTTTGGATCCACATGTGTATCCAACCTGA 811
NM 122983 422 ATGCGGTTGTAACACCTCGTTTGGATCCAAATGTGTATCCAGCCTGA 468
DQ056697 422 ATGCGGTTGTAACACCTCGTTTGGATCCAAATGTGTATCCAGCCTGA 468

Descripcién de los genes del alineamiento BLAST para At5g35917

AB010692.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, TAC clone:K18I23....
AB025602.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, BAC clone:F14Al....
AC189631.1 Brassica rapa subsp. pekinensis clone KBrS003K07, complete sequence...
AF245302.1 Arabidopsis thaliana cytochrome P450 CYP79A2 (CYP79A2) mRNA, comple...
AK118050.1 Arabidopsis thaliana mRNA for unknown protein, complete cds, clone:...
DQ056697.1 Arabidopsis thaliana putative cytochrome P450 (At5g35920) mRNA, com...
NM 120608.1 Arabidopsis thaliana CYP79A2 (CYTOCHROME P450 79A2); oxygen binding...
NM_122983.1 Arabidopsis thaliana CYP79A4P (cytochrome P450, family 79, subfamil...
NM 148046.1 Arabidopsis thaliana CYP79A3P (cytochrome P450, family 79, subfamil...
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F2P9.4, F2P9 4. Atlg74090
Tamafio del gen = 1053 pb

Codon de inicio () y de terminacion (@), exon (ccc), intrdn (cac), region no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

ccttttggccaattttttatagattaacaaatcatatagtatttaagttataaactctctgtctctgagtgecgttttctactttaa
gcatgtgcacaccaaaccaacaacctgcgaatcacatattaacacgtgggtaaaaatagctgcattactaaagccaatctgatctttgtccaaacacaga
ccatcatcactcatttcctacagaactcagcacaattctttcaaattctctttctaatcttcagag

ACAGGCACCACTTGGCTCAAAG

Eggatgactaactcttqttccgagcaatqactqatctttatatgctttqtttacaacataagtttgcttcttatqttaqtatqgctc
caaaatgtattaagttatatagtggaagaataaatgttgcttgtgtttctatccaaatgcattggttctataaacggaattggctttgcaatgecctttgt
ttaacatcattcatctttgcctaatgtatgcagagtcaactcctttgattctetttttcttetgtgattaaatccaatgttttecggataggtattaaate
aagcatttaggatcataaatcgaaatatctttctcttgttgtaaataagatgatacagacaataatgagaatacagaaccaaacaaagcaaaacagagca
tcctctgtttcgeccgecaccaaataacagaaggaccagaataaaacacatyy

At1g74090 F

Alineamiento BLAST de At1g74090 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 738 CAAA CCCTGACTTTCGCCATCG-CARATCG-TTCCCG 795
NM_ 106069 369 CAAAGACAGGCACCACTTGGCTCAAAGCCCTGACTTTCGCCATCG-CARATCG-TTCCCG 426
AY088081 370 CAAAGACAGGCACCACTTGGCTCAAAGCCCTGACTTTCGCCATCG-CAAATCG-TTCCCG 427
AC016662 9901 CAAAGACAGGCACCACTTGGCTCAAAGCCCTGACTTTCGCCATCG-CARATCG-TTCCCG 9844
AC016662 7911 CAAAAACCGGTACAACTTGGCTCAAAGCACTAACTTACGCAATCGTC-AATCG-TTCTCG 7968
BT004984 275 CAAAGACAGGCACCACTTGGCTCAAAGCCCTGACTTTCGCCATCG-CAAATCG-TTCCCG 332
AK117463 333 CAAAGACAGGCACCACTTGGCTCAAAGCCCTGACTTTCGCCATCG-CARATCG-TTCCCG 390
EU583478 275 CAAAGACAGGCACCACTTGGCTCAAAGCCCTGACTTTCGCCATCG-CARATCG-TTCCCG 332
AC189400 72543 CAAAGACAGGCACCACTTGGCTCAAAGCCTTGACATTCGCCATCG-TARACCG-ATCTCG 72600
AC189400 81928 CAAA-ACCGGCACAACCTGGCTCAAAGCCTTAACTTACGCCATCG-TARACCG-TTCACG 81872
AC189339 15100 CAAAGACAGGTTCTACTTGGCTCAAATCACTAACATTCTCAATAG-CGAATCGATT-TCG 15043
AC189295 108528 CAAAGACAGGTTCTACTTGGCTCAAATCACTAACATTCTCAATAG-CGAATCGATT-TCG 108471
NM 106070 428 CAAAAACCGGTACAACTTGGCTCAAAGCACTAACTTACGCAATCGTC-AATCG-TTCTCG 485
AY081540 239 CAAAAACCGGTACAACTTGGCTCAAAGCACTAACTTACGCAATCGTC-AATCG-TTCTCG 296
AY087493 428 CAAAAACCGGTACAACTTGGCTCAAAGCACTAACTTACGCAATCGTC-AATCG-TTCTCG 485
AY042887 314 CAAAAACCGGTACAACTTGGCTCAAAGCACTAACTTACGCAATCGTC-AATCG-TTCTCG 371
BX816972 303 CAAAAACCGGTACAACTTGGCTCAAAGCACTAACTTACGCAATCGTC-AATCG-TTCTCG 360

Atl1g74090 R
Alineamiento BLAST de At1g74090 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicion del iniciador “R”

Query 1418 GATTGGT-CGAACTATCTGACTCCGGAGATGGCTGCTCGTATAGATGGGTTAATGGAAGA 1476
NM 106069 1049 GATTGGT-CGAACTATCTGACTCCGGAGATGGCTGCTCGTATAGATGGGTTAATGGAAGA 1107
AY088081 1050 GATTGGT-CGAACTATCTGACTCCGGAGATGGCTGCTCGTATAGATGGGTTAATGGAAGA 1108
AC016662 9221 GATTGGT-CGAACTATCTGACTCCGGAGATGGCTGCTCGTATAGATGGGTTAATGGAAGA 9163
AC016662 8591 GATTGGG-CTAATTATTTGACTCCTGAGATGGCTGCTCGTATTGATGGCTTAGTGGAGGA 8649
BT004984 955 GATTGGT-CGAACTATCTGACTCCGGAGATGGCTGCTCGTATAGATGGGTTAATGGAAGA 1013
AK117463 1013 GATTGGT-CGAACTATCTGACTCCGGAGATGGCTGCTCGTATAGATGGGTTAATGGAAGA 1071
EU583478 955 GATTGGT-CGAACTATCTGACTCCGGAGATGGCTGCTCGTATAGATGGGTTAATGGAAGA 1013
AC189400 73223 GATTGGT-CGAACTATCTGACTCCGGAGATGGCTGCTCGTATTGATGGGATCATGGAAGA 73281
AC189400 81245 GATTGGG-CGAATTATCTGACTCCGGAGATGGCTGGTCGTATCGATGGGTTAGTGGAAGA 81187
AC189339 14420 GATTGGA-AAAATTATCTGATTCCAGACATGGCAGCTCGTATGGATGGGTTAATGGAAGA 14362
AC189295 107848 GATTGGA-AAAATTATCTGATTCCAGACATGGCAGCTCGTATGGATGGGTTAATGGAAGA 107790
NM 106070 1108 GATTGGG-CTAATTATTTGACTCCTGAGATGGCTGCTCGTATTGATGGCTTAGTGGAGGA 1166
AY081540 919 GATTGGG-CTAATTATTTGACTCCTGAGATGGCTGCTCGTATTGATGGCTTAGTGGAGGA 977
AY087493 1108 GATTGGG-CTAATTATTTGACTCCTGAGATGGCTGCTCGTATTGATGGCTTATTGGAGGA 1166
AY042887 994 GATTGGG-CTAATTATTTGACTCCTGAGATGGCTGCTCGTATTGATGGCTTAGTGGAGGA 1052
BX816972 983 GATTGGGGCTAATTATTTGACTCCTGAGATGGCTGCTCGTATTGATGGCTTAGTGGAGGA 1042

Descripcién de los genes del alineamiento BLAST para At1g74090

AC016662.7 Arabidopsis thaliana chromosome 1 BAC F2P9 genomic sequence,
AC189295.1 Brassica rapa subsp. pekinensis clone KBrB026GO01,
AC189339.1 Brassica rapa subsp. pekinensis clone KBrB041J04,

comple. .
complete sequence..
complete sequence...
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AC189400.1 Brassica rapa subsp. pekinensis clone KBrB056L15, complete sequence...
AK117463.1 Arabidopsis thaliana At1g74090 mRNA for putative flavonol sulfotran...
AY042887.1 Arabidopsis thaliana putative flavonol sulfotransferase (F2P9.3) mR...
AY081540.1 Arabidopsis thaliana putative flavonol sulfotransferase (Atlg74100)...

AY088081.1 Arabidopsis thaliana clone 41006 mRNA, complete sequence....

BT004984.1 Arabidopsis thaliana clone U50569 putative flavonol sulfotransferas...
BX816972.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone
EU583478.1 Arabidopsis thaliana ecotype C24 desulfo-glucosinolate sulfotransfe...
NM 106069.2 Arabidopsis thaliana sulfotransferase family protein (AT1G74090) mR...
NM 106070.2 Arabidopsis thaliana sulfotransferase family protein (AT1G74100) mR...

1
1
1
1
AY087493.1 Arabidopsis thaliana clone 36020 mRNA, complete sequence....
1
1
1
1

ATMYB28: At5g61420

Tamaiio del gen = 1004 pb
Codon de inicio ([) y de terminacion (@8), exon (Ccc), intron (cac), region no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

gctttcatgtaaattgtttattgaccacacaaatacactattattgcaacgtctttttcgtttgagcattttttgtttgtttttcttttatttttcatta
ctttcacacatttcttattaaattctacaataatagtaattggatttatcggaaagagagatgttgtggtcggttcaaatccaacgaaaggtatcactat
accactacgttgaatcgttgatgacttgatgccatgtaaagttgtaaacaataaatgagtttaatcatataaagaagagcataaaaaccaaaaagagcat
aattgatgactattatgggcactgatgattataatgggaagtactactacgaaataagataaataaaacaagctttagaaagaaatattagtataaacat
cgtggcccgcacaaatcaattaccaattgattcgcgaggttacatgcatggttctcaatgtaagagaaaccctaactcaaaccctattttatttattcett
ggggaaacttaagtgttaagattaacccttgtttaacatcgtaataaacacgccttggacatatagtaaacaacccaaatactaattaatacatacacaa
tatctcgttcgagcgagttagtaatcgactaaccttgggtacagaaccattattttaagtcgtcgaatagtttgaaacctttctgtttggatatgaagac

TCA AAGATAATTTGACCATCCCTCGAA(
g ctaaagaaaataagatagatcggagaccaagattaaaatgatgattatgtctacataataaa

tattatatgaaaactttttcatgaaattcatttcacattcgagggtccacgcacacacatagaaacatagaaacgtac
ggﬁgatqataatctqctcttcctctgaactaaactcgcctcttttgatctcaggtttaagqtagttqgtccathcagtctacaactctttccacaccq
tttcaaccctaatcagacacaatatgtttatcagaacaattttctacaacaagtacaaaaatgagtgtatgtatagatttgtataaaccagctttttggg
gaatgtcgcgccagcctccecctecgecgtggtecgtggatgtaagagatgagtttecttgtecctectecggtggteccatgetectttecttcaagecttctecgac
gcaacatggctttcttgacattgtttttcgatatagatgaacaataatgcgtaaaatttcatataattaacctctcacaaaactcaagatataggaacag
agaaaaactatatatgttcaaaaaagtaaaattctgaaggaaattgtttaatcagataaggaaaaagaaacagatctgttaatgagaactctgatacatc
tgaatatgaaactgatcgagaaacaccctttgatcttacccacactgctgctacgtgttttcatttttttaacgcagagtagattttaaaaaaaatatat
gttataagcttatggaaaagaaccaagaggcatgatttctgtggtagtggtgaggttatgagctattccatatatatacacgtacgtaatgagatttttt
tttttttttttttgtgaaaacgtaacaagatagttatggttagtaaattatttaaatagatcaatagttaaaaaggataattcgtaacttttctatgaaa
ataatgtccgaaaagtggtgtttgtatagtactatattttcctactttcaggtattttaaatacggtaatgcgcttcggtacgagatgcaatattttaat
ttatatatcacgtaaacgtacctgtaggttcttgcatatttgtacatttaacttttggttattaaaaaaaaattgaatgattgatccaacatggagagtt
ggaggggaataactaaagggacgtttgcaaatatatataacttttaagaattcgattgtattatatatatatctttgcagatatttttgtattgtttaaa

At5g61420 F
Alineamiento BLAST de At5g61420 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 761 AAGRACATAATTTGACCATCCCTCGARG T TTCCTACCATATTGTCTTGATCATCAACGCT 820
NM_125535 1043 AAGAAGATAATTTGACCATCCCTCGAAGTTTCCTACCATATTGTCTTGATCATCAACGCT — 984
BT028959 1041 AAGAAGATAATTTGACCATCCCTCGAAGTTTCCTACCATATTGTCTTGATCATCAACGCT — 982
NM_180910 1421 AAGAAGATAATTTGACCATCCCTCGAAGTTTCCTACCATATTGTCTTGATCATCAACGCT 1362
AY519643 1041 AAGAAGATAATTTGACCATCCCTCGAAGTTTCCTACCATATTGTCTTGATCATCAACGCT 982
AF175998 1041 AAGAAGATAATTTGACCATCCCTCGAAGTTTCCTACCATATTGTCTTGATCATCAACGCT — 982
AB010073 60093 AAGAAGATAATTTGACCATCCCTCGAAGTTTCCTACCATATTGTCTTGATCATCAACGCT 60152
BX830516 1323 AAAAAGATAATTTGACCATCCCTCGAAGTTTCCTACCATATTATCTTGATCATGAACGCT 1264

At5g61420 R
Alineamiento BLAST de At5g61420 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicion del iniciador “R”

Query 1736 TCGCCTCTTTTGATCTCAGGTTT--AAGGTAGTTGGTCCATCGCAGTCTACAACTCTTTC 1793
NM 125535 208 TCGCCTCTTTTGATCTCAGGTTT--AAGGTAGTTGGTCCATCGCAGTCTACAACTCTTTC 151
BT028959 206 TCGCCTCTTTTGATCTCAGGTTT--AAGGTAGTTGGTCCATCGCAGTCTACAACTCTTTC 149
NM_ 180910 586 TCGCCTCTTTTGATCTCAGGTTT--AAGGTAGTTGGTCCATCGCAGTCTACAACTCTTTC 529
AY519643 206 TCGCCTCTTTTGATCTCAGGTTT--AAGGTAGTTGGTCCATCGCAGTCTACAACTCTTTC 149
AF175998 206 TCGCCTCTTTTGATCTCAGGTTT--AAGGTAGTTGGTCCATCGCAGTCTACAACTCTTTC 149
AB010073 61068 TCGCCTCTTTTGATCTCAGGTTT--AAGGTAGTTGGTCCATCGCAGTCTACAACTCTTTC 61125
BX830516 488 TCGCCTCTTTTGATCTCAGGTTT--AAGGTAGTTGGTCCATCGCAGTCTACAATTCTTTC 431
295751 44 TCGCCTCTTTTGATCTCAGGTTT--AAGGTAGTTGGTCCATCGCAG 1
DQ653273 206 TCTCCTCTCTTGATATCTGGTTTC-AAA-TAGTTAGTCCACCGTAATCTACAACTCTTTC 149
DQ446930 206 TCTCCTCTCTTGATATCTGGTTTC-AAA-TAGTTAGTCCACCGTAATCTACAACTCTTTC 149
NM_ 120852 206 TCTCCTCTCTTGATATCTGGTTTC-AAA-TAGTTAGTCCACCGTAATCTACAACTCTTTC 149

AY350712 76981 TCTCCTCTCTTGATATCTGGTTTC-AAA-TAGTTAGTCCACCGTAATCTACAACTCTTTC 76924
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AF175992 206 TCTCCTCTCTTGATATCTGGTTTC-AAA-TAGTTAGTCCACCGTAATCTACAACTCTTTC 149
AB010070 51145 TCTCCTCTCTTGATATCTGGTTTC-AAA-TAGTTAGTCCACCGTAATCTACAACTCTTTC 51088
AY519618 206 TCTCCTCTCTTGATATCTGGTTTCGAA--TAGTTAGTCCACCGTAATCTACAACTCTTTC 149
7295799 44 TCTCCTCTCTTGATATCTGGTTTC-AAA-TAGTTAGTCCA 7

Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para At5g61420

AB010070.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, Pl clone:MBK20....
AB010073.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, Pl clone:MFB13....
AF175992.1 Arabidopsis thaliana putative transcription factor (MYB76) mRNA, co...
AF175998.1 Arabidopsis thaliana putative transcription factor (MYB28) mRNA, co...

1
1
1
1
AY350712.1 Arabidopsis arenosa clone BAC Aer6D24, complete sequence....

AY519618.1 Arabidopsis thaliana MYB transcription factor (At5g07700) mRNA, com...
AYS519643.1 Arabidopsis thaliana MYB transcription factor (At5g61420) mRNA, com...
BT028959.1 Arabidopsis thaliana At5g61420 mRNA, complete cds....

BX830516.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone
DQ446930.1 Arabidopsis thaliana clone pENTR221-At5g07700 myb family transcript...
DQ653273.1 Arabidopsis thaliana clone 0000017378 0000012162 unknown mRNA....

NM 120852.1 Arabidopsis thaliana MYB76 (myb domain protein 76); DNA binding / t...
NM_125535.3 Arabidopsis thaliana MYB28 (MYB DOMAIN PROTEIN 28); DNA binding / t...
NM 180910.1 Arabidopsis thaliana MYB28 (MYB DOMAIN PROTEIN 28); DNA binding / t...
795751.1 Arabidopsis thaliana mRNA for AtMYB28 R2R3-MYB transcription factor...
795799.1 Arabidopsis thaliana mRNA for AtMYB76 R2R3-MYB transcription factor...

CYP83A1: At4gl3770

Tamafio del gen = 1601 pb
Codon de inicio (J€) y de terminacion (@), exon (ccc), intron (cac), region no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

caattattgttttccttcaaatgcattaaccctaaaatatattaactgactttctaaccctatcaatatattttgagtgatacattttgagtgtcattac
ttttaacagtttactaaatttatttacataaatgtagttgtaggtaaatgtatacaatttcattctaaagtgtaaatgtttaagtttttatctttttgcea
agcaaaatattactccatatgtttcttattgattgattttctagaaaaaaaaatgtatacttcgacaatctaattggttatttttatatgattgtttggt
tccgecttgtaattcattgatttatttttaatttttttttgtggttaaccaaaactaaaaccaaataaagttaaatcgaatcaaactaattttagctaga
ttatttaatcgaacccgaggcccaaaataaaccaaaatctcctctatcaaagecttagccacttcatacgtaattagttttatttttgtagecattcagtyg
aaatatataaggatcacaaaagacatcatgtgaatttgcttccttcatatcaaaatgtgaagagaaagatagagagacgattgccatttaagaaagaaac
caaacattgaaacagaatacactggaggaacatatactatataatcagagaaggtagatttatttgatatatattagATACTTGTTCACTTTCTCTG
GAACAAGCTTGAGATGCTGCGACTTGTGCATAGC_CATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGTTGAA
GCTGAGGAGAAGGTTCGCATAAGGAACCTCAAGCATCGCGGCCCCAAGACGCATTCCCGGGCACATTCTCCGGCCTGACCCGAACGGTATAAACTCGTAG
TCCGTGCCTTTGAAGTCAACTTCCTTCTCAAGAAACCTCTCGGGCCTAAACTCATCAGGGTTCGGTCCCCATTCTTTCTCGTCACGTGACACGGCCCACG
CGTTGACGTTGACCGTTGTTCCTGCGGGGATGTCGTAACCGGCGATCTTGGTATCTTGAATGCAAGCACGAGGGATAAGGAGAGGAATCACTGGTTCGAT
CCTTAGGGTTTCTTTAACTAAGGCTCTGAAGTAAGGAAGGTTCTTGACATCGTCTTCAGTAACGAACGTTGAACCTTTCTCTTTCATATACTCTCTCACT
TCTGCTTGAGCTTTCTTCAACACTTGTGGGTACTTCATTAGATACGTCATCCCCCACACAACCGCCGCAGCTGCAGTATCTGTTCCCGCCACTACAATAT
CcttttggagccaaaaaaaaagaaaagaaggtgaaagacaagcaaacggtttcttgaagcgcaagcaacgatttaaaacatatttatacttacCAAGATG
ACGGCTTTGACATTATCTACAGTAAACTCAGAAGCGAAAGGTTGTTCTTTGTAGATCCCCATCAAGAGATCAATCATGCTCTCGGTTTCGGGCTTGACTC
TCTTAGGATCAAGCGTCTCATTGACAACCTCTTGAATATAAGTGTCTTGTCTTTCGAAACACTCTTTCATATAAGCTGTGAGGCCTGATAAATCATCAAG
AAAGCCACAATATGGGAAAAAATCAGAGAAAAAGATCTTCCCCAAAACGCTTTGAGTCCCATAAAGAATCTTGATGAACCTCTTCATCTCTTCTCCATCT
TCATTGTACTTCTTCCCGAACGCTTGTCTACACACAACCGAGTTCGTGAAGGTCAACATAAGCTCACTTATATCGACTACTTCGGATTTATCCGCGGCCT
TGTTGATCTTATCCATCATCCTCCTAGCCTCTTCCTCTCGTACATGCTTAAAGGTGGCCACACGTGTTGGTGAGAACAAGTGGTTCATCCCCATCTTCCT
TATCTCTCGGTAATACGGTGTGTAGTGGTTTAATGCCATGTCACGCCTGCCGTAGGATATGAACTCATGGCCACGATGTGGAGGCCGGTCCGCAAAGTTG
ACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCACCATTGTTCTGCTTCCTATCCTGTATGACAAGATTGGACCGTATTTTT
TGGCCCATCCAGCGAAGAAGCGTTGTGGGTTAAGCTTCTGAAGCTGAAGGAGGTTTCCGATCACCGGAAGTGGTGATGGCCCTGGAGGTAGCTTGTACCG
TTTGGTTTTCGGTTTTTGGTAGAGGAAGAAAAGGAGAACCGCGGCGAGAGCCACCACGCCGATGATGATATCTTCE!Etcttagttgttactacttttga
gtgttacattgaacagcaaagctccttaatatataagaattatatatggactacgtttcttatttttttcttaaccaaactaaaccaaatactaaaaccg
aacttaaccgacatcaaatttttaatcaaatggttactcccttatacctacttacgaaacctcacgtgttagaattaataaacaccttcacctacccaac
atccctctaacgtcgtatatgttttagtggttcatgcagtcacactcattcttgtttttatctatttgttatttacacaaatctttgtttaactttgttce
gacgaacccaagacttatatcaatcacaatccatttctatatcgaaaatataacatattggattattggtacgtacccaaaattctaaacagtcgtcagt
cgcaaattgtagagtaagagtttttcaaaaatcaacttgctggttgaccaaaaaaaaaaatcaactcgttgatatagtaatgatatggaatcgcaaaaca
tcaacacagatttgaatccgaagggttggtgtagttggtaacttggaaacgctcagtgaactcaagccaataaaatgccaaaatctcttaaaggtcaata
aaaatagaatgcttaaaatgttttcaataaccaaagatttaaatttatgattgaattacatgatcacttcaaacgttcgattgtatacaaccctatacag
tattacaagggaacacaattacgaaccgccagaaaaaaagaatgatgcgactatttttaaacacgagaactagaatattaaaaaattaagaaaaacatca
accttcacaaaacctcaactagtaccataaaagatttgaaatcgtaagttgtgtggttgctttgecgtctgggcccaattttaaaaagectgaatgtttcte
acaacatcaatcaataacaacaattgtaccaagctttaagtttacaagaacatgtttgtaatta aatcaaattttcaaatgaaaatctccgaatttc t
ttctcttacagagaaagatagaaatggagaatattagtttgcttatggctcaagtaagctt-

'ct
tttcca caaaaacaatttqttatatacaatcgaaatqaatttagcaqaactacaaacaqgtcaaa actcgtatgaactctacCTTGCTTCCATC
CTC( \TTTTC Llctgtccaqaaacaa
tattagatcaattggaat tatattacatactgatatc
TTCi
TT T TAGTTATTTC TTTGTTTC
TTGGCATctgggagaataaacagcagttcagtacataatcaagttactaaaagcctaaagaatgtaaaacagtattttgagaatgataatagagaac TG




At4gl13770 F
Alineamiento BLAST de At4g13770 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”
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Query 737 CATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT 796
NM 117451 1479 GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT 1420
AY102146 1450 GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT 1391
AY091779 1474 GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT 1415
AY075697 1477 GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT 1418
AY057637 1563 GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT 1504
AF428469 1471 GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT 1412
AL161537 82849 GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT 82908
AL035528 61757 GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT 61816
D78599 1472 GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT 1413
AK220835 474 GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT 415
U69134 3032 GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT 2973
U18929 1457 GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT 1398
BX827552 1457 GACCAGTCATGACATCCATATTGATATCATCTGGTTTCATCCCATTAGGAAGTTTAAAGT 1398
AC189568 126004 GCCCAGTCATGACATCCATGTTGATCTCATCTGGCTTCATTCCATTAGGAAGTTTGAAGT 126063

At4g13770 R
Alineamiento BLAST de At4g13770 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicién del iniciador “R”

Query 1993 CAAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA 2052
NM 117451 315 CAAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA 256
AY091779 310 CAAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA 251
AY075697 313 CAAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA 254
AY057637 307 CAAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA 248
AF428469 307 CAAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA 248
AL161537 84105 CAAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA 84164
AL035528 63013 CAAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA 63072
U69134 1781 CARAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA 1722
D78599 308 CAAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA 249
AY102146 286 CAAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA 227
U18929 293 CAAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA 234
BX827552 291 CAAAGTTGACATCTTGCGTCTTGAGAAGCTCTTTAGCTAGCTCAGCTGAAGATATCACCA 232

Descripcidn de los genes del alineamiento BLAST para Atdg13770

AC189568.1 Brassica rapa subsp. pekinensis clone KBrH009I04, complete sequence...
AF428469.1 Arabidopsis thaliana AT4gl13770/F18A5 160 mRNA, complete cds....
AK220835.1 Arabidopsis thaliana mRNA for cytochrome P450 monooxygenase, comple...
AL035528.2 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, BAC clone F18A5 (ESSA projec...
AL161537.2 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, contig fragment No. 37....
AY057637.1 Arabidopsis thaliana AT4g13770/F18A5_ 160 mRNA, complete cds....
AY075697.1 Arabidopsis thaliana AT4gl13770/F18A5 160 mRNA, complete cds....
AY091779.1 Arabidopsis thaliana AT59g65110/MQN23 4 mRNA sequence....

AY102146.1 Arabidopsis thaliana AT4gl3770/F18A5 160 mRNA, complete cds....
BX827552.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone
D78599.1 Arabidopsis thaliana mRNA for cytochrome P450 monooxygenase, comple...

NM 117451.3 Arabidopsis thaliana CYP83Al (CYTOCHROME P450 83Al); oxygen binding...
U18929.1 Arabidopsis thaliana cytochrome p450 dependent monooxygenase mRNA,
U69134.1 Arabidopsis thaliana cytochrome P450 monooxygenase (CYP83) gene, co...

BCAT4: At3g19710

Tamafio del gen = 2228 pb
Codon de inicio (M) y de terminacion (@8), exon (ccc), intron (cac), region no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

atagattgcacttggttattaatcgagctaaggctcaagaataataaattcttgattggttttatacttaaaaaaattcttcagagaaagattctaagac
cattcaagagttttgtatcatcttcatctacatggacaaaaaagaaagtagtagttgtaaagggttagtgtaaattgaaaagccataagattttctatga
taatactctttaaaaataattaaaaagataaagcaaaaagccatagttattaaataacttacagacgaacatttataaaatacatcgcaacgataggaca

tgcatgatcatcac] atgtttcttacataagttttgtatacacacacacacatatttagcatcaagttacagtt
tcaact tyeR TCTCGTATAGCTTCGCAGC

CAATGTTTCTTCCCCTGTTTTGAATCCGGTCctgtattgagtttatacattcaatcatttcagtcaccctaacttatgaaaaaatctaaaaatagacatt
ttggattaacaaagggaagaaagtattac

ctttatacaacgtgaaagaccaaaaggaaattattatacatgcatgatgaatattatt
agtaaggagatttttttcgcaaattacaagatcaacttgatatatgtatgatattgaaatattccaac
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CGCAGTTTCGAGTGACTCCGGGCAAAATAGTTCCTGCAATTGTTGCGTGTCGATACAACATTGCCctatatacaaaaatatcatcacaaccatcttaatat
tctataacacatgtataaacctcaacatgcattttcaataaatttgtatatttattttttacCTTGAGCATARAAAACATTAGCTGCGAARAAGTTCTTCAA
TGTTTTTGCCAGTTGCAGCATCCAAAAACAAAATATCAGAGAAACCTTGTTTTTTCGCCTCTGCCAATGGTATCCAAACcttcaacgagaaatttttcca
ttacaatcatttagtcatgtaattatgaaaatttgatgtatatttttaaaacttacAGGACAATAGTTTGTGATGCTCTTCACACCACCAGTTCCACTAG
GAAAAGCTCGACGAAACTGATCTTCGATTTTCAGATTCAAACCAGAGTTATCctattccaaacaaaaatccgaaaataatcaaatttaacataatggttt
tcgttaaacaacataaccctttaatttaaaaccaactctcaacaagtaattgatgcatgcatgttatattacgtacttggaatcccttatattttcatat
gtgaacaataaaagaaaaacgacaagaacactagtcacCTTATGATAACGTCCAACAGGACAGGCAAAAGCTGTGAAGGTGGTCTCAGGAATGGGARATG
AACCAAGAATCGGACCACTCCCAAACAAGATAGGCCTAATATACAATGTTCCTTTCCCCGGAGGAGGAATctgcgtacatatataagaaaaccccattga
ttatatctttcattttataaggttttattatcttgacgaattcatacaacaatcaatatatataatatacCCATTTCTTGTTGGCAAGAGCAACTTGTTT
GATGGCGGAGACGAATTGATCGACCGAAGGATAAGGCATATAGAGTCTGTCAGCTCCGGCTTGAAGGCGGAGACCGTTTTGGTCTGGTCGGAATAGCAGA
ATCCGACCATCTTCTGTCCTGTAAGCTTTCAGTCCTTCATATAAACCctaatcattcccaaaccaccataaatattccagtaaattagtatcaaaccatt
acttaagaattgttgcgaaactagatcacatacaatgatttgataggaatatcaatactttcatactattcggttcgttgatatacattaatacatatat
gtacaactatttcattttttcaatagtttatagctcaaatatgcatacaatatagttgctaactcaatagtatactatgtaattatatttatgataatta
gctcaatcattttattatcagtgagaaagctatatattcatgtgttaatagttttttctgtttcatctaataacgatctagatttatattcattctttta
agtcatatataacaaacCTGGCCATACTGAAGAACAGCAGCGCAAGGGTTAAGTTGCAAATCAGCAAAAGGAAGAATCTTCCCCTCTTGAAAACTCTCTC
CATGATTGCACTTCGCAACATACATATAATCCGTACGAACAAACTTGAATGCCAACTCTTCCCACTTGACATTCGCATATTTTTCATCCGAAACActgta
aattttgataaataaaaaaaaacaaaaaaaagatcgccaaatcatatttcatactatcagatttaaacaatataatttgttcgacgatacagaaatattt
tacCTCACAGGAAGAGGTTGCGCAGAAGGAG ggatgtgtttgttcgagtcgagttgctttgttgtaagtaggtaattgcaagaaacttgagttgtce
tataaagctttggaatacttctctttatatatacgtttacaacaattttttttttttttttttttctatttttacaacaaattgttttttattataataa
taaacttaaacgaaaataaataatatctctttgttctatttcttaaaaaagaaattagcttgtagtacttcaacgtatcttaactctttagtctttagta
ggtatatatcatctatttatttatttttattttttttatattacgattatagtgtacgtacgtatttattaatcaaaaataacttggtagaagtaaaaag
aaaatgattttttttttactcagtgatcagttttacgtttattcaaaaataagttgtagtttccttcttaatattcaagttatatgactaaaaattggte
ggttaatttactattaagattaatcggaaactctagttagatcacgagataatcatcacgtggagaaacatttggttcttgtcacgtggagaaaacgtta

At3g19710 F
Alineamiento BLAST de At3g19710 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 615 A CAC AR GATCACACACATCTTCAGA TGTTTCTTACATAAGTTTTGTATacacacaca 674

NM 112861 1226  AATCACAAAGATCAGAGACATCTTCAGATGTTTCTTACATAAGTTTTGTATACACACACA 1167
AK226525 1227  AATCACAAAGATCAGAGACATCTTCAGATGTTTCTTACATAAGTTTTGTATACACACACA 1168
AY052676 1214  AATCACAAAGATCAGAGACATCTTCAGATGTTTCTTACATAAGTTTTGTATACACACACA 1155
AP000417 53861 AATCACAAAGATCAGAGACATCTTCAGATGTTTCTTACATAAGTTTTGTATACACACACA 53920
AJ271732 1207  AATCACAAAGATCAGAGACATCTTCAGATGTTTCTTACATAAGTTTTGTATACACACACA 1148
AY089143 1222  AATCACAAAGATCAGAGACATCTTCAGATGTTTCTTACATAAGTTTTGTATACACACACA 1163
NM 112860 3294  AATCACARAGATCAGAGACATCTTCAGATGTTTCTTACATAAGTTTTGTATACACACACA 3353

At3g19710 R
Alineamiento BLAST de At3g19710 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicion del iniciador “R”

Query 1555 ACAGGACAATAGTTTGTGATGCTCTTCACACCACCAGTTCCACTAGGAAARAGCTCGACGA 1614
NM 112861 685 ACAGGACAATAGTTTGTGATGCTCTTCACACCACCAGTTCCACTAGGAAAAGCTCGACGA 626
AK226525 686 ACAGGACAATAGTTTGTGATGCTCTTCACACCACCAGTTCCACTAGGAARAGCTCGACGA 627
AF446892 617 ACAGGACAATAGTTTGTGATGCTCTTCACACCACCAGTTCCACTAGGAAAAGCTCGACGA 558
AY052676 673 ACAGGACAATAGTTTGTGATGCTCTTCACACCACCAGTTCCACTAGGAAAAGCTCGACGA 614
AY089143 682 ACAGGACAATAGTTTGTGATGCTCTTCACACCACCAGTTCCACTAGGAAARAGCTCGACGA 623

AJ271732 666 ACAGGACAATAGTTTGTGATGCTCTTCACACCACCAGTTCCACTAGGAAAAGCTCGACGA 607
AP000417 54801 ACAGGACAATAGTTTGTGATGCTCTTCACACCACCAGTTCCACTAGGAAAAGCTCGACGA 54860

Descripcién de los genes del alineamiento BLAST para At3g19710

AF446892.1 Arabidopsis thaliana AT3g19710/MMB12 16 mRNA, complete cds....
AJ271732.1 Arabidopsis thaliana mRNA for branched-chain amino acid transaminas...
AK226525.1 Arabidopsis thaliana mRNA for putative branched-chain amino acid am...
AP000417.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 3, Pl clone: MMBl2....
AY052676.1 Arabidopsis thaliana AT3g19710/MMB12 16 mRNA, complete cds....
AY089143.1 Arabidopsis thaliana clone 38004 mRNA, complete sequence....

NM 112860.1 Arabidopsis thaliana IKU2 (HAIKU2); ATP binding / protein kinase (I...
NM 112861.3 Arabidopsis thaliana BCAT4 (BRANCHED-CHAIN AMINOTRANSFERASE4); cata...

ATRI: At5g60890

Tamaiio del gen = 1192 pb
Codon de inicio ([) y de terminacion (@8), exon (ccc), intron (cac), region no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

ttctttttgacagcaataatttttaatcattttatctgtctctctgttctttectectctececgecagtecctectegtaattttgectatataagagcacetet
ataatctgtgtgagacagaattataaaaaaaaaacattgatagttttgtatctaaactcaatatataatgataacacgttcacgtgttcatcgtcaaaag
agtgtctcagtgagtacaatcttcaggtgtcttctagttttgatcagacgctctattcaattctcttaattagtcatatctttctttecttttttectegt
ttcgtgttaattttattttaaaacaaaggattaaagagtcgttctttcttttggtaacatggagccttaatgatcctttgttagectctagectaggatttt
acgtactacttagggtattcaaactaaaataaaatcaagaagaagagcagagagﬁﬂEGTGAGGACACCATGTTGCAAAGAAGAAGGAATAAAGAAAGGAG
CTTGGACTCCTGAGGAAGATCAAAAGCTTATTGCTTATCTTCACCTACATGGTGAAGGTGGATGGCGTACTCTCCCTGAAAAAGCTGgtatatatttttt

tttgtcatatataggtttaaatattagctactttttaattaaaagaaattattgttatagtgtgtgtaaatgtatatagGATTGAAGAGATGTGGAAAGA
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gtaagtatctctttttttctttctttcttaattcagtttggattagataatcattactatatgtgtaatgttgcatgaaaatactttactt
ttcatctcaaatgccaaccataactttttaaatcttttttgataaagattccaaatcttcattagaataaaataatatttgttagtattattttattgat
agttgtgtttgattattgaag:

GAAGAGATCTCCGATATTTACACGA

Eggcgagtcagactaaaatcaatcttacgttggttttttctttaataagctgtgata
gattcgtgtaatcgtcacgtagtcaaaataatgtgctgttgtaaaaattaataataataaatatttctacttacatgaatttgtttacaaatccggaaaa
aaacacgttttttacgaaaatacatatgttttgttaatttcatatgacatgccactaacggaattgataagtctgttacacatttttagagtctcataag
tcataaactatataaaaattttaaaatgacatatactgaccaccgttttctatcaaaacaataaaattatttcccaattattggtataaaagagctttta
aaaatcctgatttgacaaaaaatattattgcggatagagtccagggctaattcttcttttttgcttacatataattaattctagatttttaatgatgata
tctaacgaatgatgtagattaatctgcccgtggtcaatttttgtttccgttaccattaacaaaattgtgtatgcagaagagecgtttaacagaaaaaaaaa
cattaaattttgttcgaggcactaaaattaaacaattacatattgttgtttggactcataccatttaaaactaatgttttgcacaccgtgaattttattg
gtgatacattggaaagagaaaaagcaataacaaataaagagataaataaatggtattactacttttggtaccacatattttttttggtgcaaaactttag
gtaccactataatttaaagtttttaacatgcaattttgaacctagcgattttgaccaagctaacaacatttgacctacacaatctccaaattgagatatc
catgacttaattaggcacactttgatctttaacttttaaaatcactggtagtatatttaaattcgaaatgcaaatttgctttaacgtaataaatcaaatt

At5g60890 F
Alineamiento BLAST de At5g60890 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 1420 GTTCTTTCACTGATGAATTCAACGAATTCTTTAACAATGAACAGATCTCCCATATTTACH 1479
AB008269 6565 GTTCTTTCACTGATGAATTCAACGAATTCTTTAACAATGAAGAGATCTCCGATATTTACA 6624
U66462 4040 GTTCTTTCACTGATGAATTCAACGAATTCTTTAACAATGAAGAGATCTCCGATATTTACA 4099
BX831199 1148 GTTCTTTCACTGATGAATTCAACGAATTCTTTAACAATGAAGAGATCTCCGACATTTACA 1207
NM 125482 1000 GTTCTTTCACTGATGAATTCAACGAATTCTTTAACAATGAAGAGATCTCCGATATTTACA 1059
AF062876 437  GTTCTTTCACTGATGAATTCAACGAATTCTTTAACAATGAAGAGATCTCCGATATTTACA 496
AK227337 999  GTTCTTTCACTGATGAATTCAACGAATTCTTTAACAATGAAGAGATCTCCGATATTTACA 1058
BT030326 662  GTTCTTTCACTGATGAATTCAACGAATTCTTTAACAATGAAGAGATCTCCGATATTTACA 721
AY519642 662  GTTCTTTCACTGATGAATTCAACGAATTCTTTAACAATGAAGAGATCTCCGATATTTACA 721

Query 1480 -CTGTCGATAATTTTGGGTTTATGGAAGAGTTAAAGAGTATTTTAAGCTACGGCGATG 1539
AB008269 6625 CGACTGTCGATAATTTTGGGTTTATGGAAGAGTTAAAGAGTATTTTAAGCTACGGCGATG 6684
U66462 4100 CGACTGTCGATAATTTTGGGTTTATGGAAGAGTTAAAGAGTATTTTAAGCTACGGCGATG 4159

BX831199 1208 CGACTGTCGATAATTTTGGGTTTATGGAAGAGTTAAAGAGTATCTTAAGCTACGGCGATG 1267
NM 125482 1060 CGACTGTCGATAATTTTGGGTTTATGGAAGAGTTAAAGAGTATTTTAAGCTACGGCGATG 1119
AF062876 497 CGACTGTCGATAATTTTGGGTTTATGGAAGAGTTAAAGAGTATTTTAAGCTACGGCGATG 556
AK227337 1059 CGACTGTCGATAATTTTGGGTTTATGGAAGAGTTAAAGAGTATTTTAAGCTACGGCGATG 1118
BT030326 722 CGACTGTCGATAATTTTGGGTTTATGGAAGAGTTAAAGAGTATTTTAAGCTACGGCGATG 781
AY519642 722 CGACTGTCGATAATTTTGGGTTTATGGAAGAGTTAAAGAGTATTTTAAGCTACGGCGATG 781

At5g60890 R
Alineamiento BLAST de At5g60890 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicion del iniciador “R”

Query 1600 TTGATTCCTGGAACGAAGATGACAATATGGTTGGAGTCTTTGTCTGACGAGTCAGACTAA 1659
AB008269 6745 TTGATTCCTGGAACGAAGATGACAATATGGTTGGAGTCTTTGTCTGACGAGTCAGACTAA 6804
U66462 4220 TTGATTCCTGGAACGAAGATGACAATATGGTTGGAGTCTTTGTCTGACGAGTCAGACTAA 4279

BX831199 1328 TTGATTCCTGGAACGAAGATGACAATATGGTTGGAGTCTTTGTCTGACGAGTCAGACTAA 1387
NM 125482 1180 TTGATTCCTGGAACGAAGATGACAATATGGTTGGAGTCTTTGTCTGACGAGTCAGACTAA 1239
AF062876 617 TTGATTCCTGGAACGAAGATGACAATATGGTTGGAGTCTTTGTCTGACGAGTCAGACTAA 676
AK227337 1179 TTGATTCCTGGAACGAAGATGACAATATGGTTGGAGTCTTTGTCTGACGAGTCAGACTAA 1238
BT030326 842 TTGATTCCTGGAACGAAGATGACAATATGGTTGGAGTCTTTGTCTGA 888
AY519642 842 TTGATTCCTGGAACGAAGATGACAATATGGTTGGAGTCTTTGTCTGA 888

Descripcién de los genes del alineamiento BLAST para At5g60890

AB008269.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, Pl clone:MSL3....
AF062876.1 Arabidopsis thaliana putative transcription factor (MYB34) mRNA, pa...
AK227337.1 Arabidopsis thaliana mRNA for Myb transcription factor homolog, clo...

BT030326.1 Arabidopsis thaliana unknown protein (At5g60890) mRNA, complete cds...
BX831199.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone
NM_125482.2 Arabidopsis thaliana ATMYB34/ATR1/MYB34 (ALTERED TRYPTOPHAN REGULAT...
U66462.1 Arabidopsis thaliana Myb transcription factor homolog (ATR1l) gene,

1
1
1
AY519642.1 Arabidopsis thaliana MYB transcription factor (At5g60890) mRNA, com...
1
1

C-S liasa (SUR1): At2g20610

Tamafio del gen = 2149 pb
Codon de inicio (%) y de terminacion (@¥), exon (ccc), intrdn (cac), region no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

ataaaaaaaataatcttatgagaatgagtttgtatccaaataccaaatttaacatatgaacttgcttgcaaaagaaaacacaaacgtgtgaacttactta
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tatgcacaaaccaatagcataaatgttagaacaaggtaatcaaaaacaaagaaattctctttcatggatgctagatccttcatttatgttcccaatattg
ctatttgacaaataaccatagtttttattaatgtagataatcaaatactttgggaaatcaaatggaaaagcaagaatcaaaattatctatcataagaatl

tcttctgttCATTTCGAGATTATTATCACTCAGTTTCAAAGCTTGAAGTGACTCAGTTTCTGTCTCTGTCTTCTTG
GCATGACGTGTACAGAAACCCTTCAGTCTCTCAAGTGCATCCTCAAGCATATGAGCTTCGACTCCGATGGTTATCCTCATCCAGTTCTTCAAACCCAGAG
CATCCCctgcaaaacattccccacaaaccccattttagtatcaaaactcaaatcaagactcatgctgcttagtttcattattttacCTGGTAGAAACACG
AGATTCTCCTCTCTGGCCAGTTTTACGCAAAAATCTATATCGTCCTTGATATTATCCATCAATGACAGCTCCAACTTTGTctgcagtgagtgaaaactat
tcatcagattgaaagactagtaatggtctgaaattgatcaagaagcaccagtctaaagaaaaccgatcataactacatttgtggatgtgtgtcgttacag
aagttatacCAATAAGTAAGTGCAAGACTCAGGTTTCTTGGGACAGACGACACAGGGGATGTCCTTGAGCCTATCACACACCAAATCAACATTATGTTTG
AGTATCTTGTTCTTCTTTGCAAAGAAGTTTTTGTCCGCTTTCTCCAGGATCGCTGGAAGTGCAGCctatcaaaggaacatacagtagtgtcatgaatcca
tagactagttttgcaaagattctaaaacatatctaaaacacacaaacCTGAATTATTGTGGCAGGGTCAGGAGTTACGTCAAGATTCTGTTTGATGGATT
GTAACACctgtcagaaacagagagtaaacatacagtgagattacttgttacaaaacagcaagagaggatacaaaagaagtagcagtaaacaaacCTTGGT
GGTCTCGAAAACGCCCTCGGGATCATTCAAGGCGATCCAGCCAATTTTCCATCCAGGAACAACCCATCCCTTAGATATGCCTGCTAGTGTCAATACAGGG
ACTATCGAAGCAAACTTCCCCATTGAAACAAATGGATTGTCTCCGAATATAGTTCGGTCATATACTTCGTCTGAGATCACCATTATCCCGAGCTTCCTAG
CCGTCTCTGCAACctaaaattaaccaaaaacgcaatctttagcgagctacgaatcaaaaatgcctcaaaggttcaagectttgectcagttatgagtcaaa
aagatgagcatttttgtgtaatgatacaaaaacacaaacCTTTTTGAGATGGTCGTGAGAGTAGACATTTCCACAGGGATTGTTGGGGTTAATTACAACC
ATAGCCACAGTGTTCTCGTCTGCAATGGCTTCGATACCTTCAAGATCAATCTCCCATTCTTTCTCGGGAAGAAGATCAAACTTGCGAACCTCGAGACCAC
TGTAAGCAGCACGAGCGTCGTAGTGAGGGAAGCCAGGACGTGGGAGCAAGATGTTTGCGTTTGGTCGAGCCAACGATTCGAACACGATCTCTATCCCTTG
GTTGCATCCAGCGGTCAGAAAAATATCTTCAGGCGTTAACTTGTGCGGAAGATCTCGGTTCATATAATCAGCAACGGCTctgttcacaacagagcaaaca
tcaacaaaatgtagatctattcaaaagttatggggtcaatttataagaatactaaaactatagggtctaaaaggcaattgtaagattatactcgagtgtg
cttaaagttgaaatctttgtcaaaattgattcgccgttgactcaaaaacgactccgattacgatgaaattcgaagaacccagatcgagaatcgttegatt
agagtggaagatcgagaattgagtgagaaagttacCGTCTTGCGGGGAGAATCCCAGCTCCGGGACCGTAAGAATTGCCTTTGCCGGAGCGAAGGACGTC
GACGACGGCGTCTTCAGCTTCGATACAGGTACGGAAGCAAGGGTAGACGGAAGGGTCACCGTGGCCGAGGGGTAAAATGGTCTTATTGACGTCTTTGCCG
CAGTTGTCGAAGAGCATGTAGATGACACCTCTAAGCGTTACGGTGGATGCTTTCGCTGCCTTATCACTTCCACCGAAACGCCAAACGCTACTTTGACCAT
TTCGTGTTTGCGTTATGGGCTCTTTCTCAGTTTTAAACGCGGGAACCGCTAGATTGGCGTGTGGTTGTTCTTCGCTE:kmtctctctgtgctttgagtt
cttctttctataagaaggccaaacaaaaaaaaagtactatttgggaaaaaaaaaaactttacaaatgaagtttcaatacggattggatttttggtatata
atgcaaagttttgaattatggaacgtgatcaataatcttggtgagacctaacacaaaactaaaatcacgtgccacaaaaattaatcaaattggcagggct
ttgtgaaggaatgtttgggcctggecctgataagaatagttggcgagttaaaacccaaccgattagtcaaccggaatgagttcagtttgaaatgtgatgaa
tcagtttggttacattgtcactaacatgctaatgggcgtcagtgcattgtgatttgtgacgtcaaatttaattagtagatttattatcaaacaaattgta
agattaaggatgtgattagaaaaccattgtagcgtaaataaatgggcgtaaaggtctgtagaccccactttccaacgttaatttttcagctacttaaaga

At2g20610 F
Alineamiento BLAST de At2g20610 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 300 AT eI T TGEGCACACACATEE TCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT 359

NM_ 201760 1590  ATTCTTTTGGGCACACACATCCTCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT 1531
NM_ 127622 1510  ATTCTTTTGGGCACACACATCCTCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT 1451
AY091293 1420  ATTCTTTTGGGCACACACATCCTCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT 1361
AY050987 1507  ATTCTTTTGGGCACACACATCCTCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT 1448
AC007048 37072 ATTCTTTTGGGCACACACATCCTCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT 37013
AF301900 1475  ATTCTTTTGGGCACACACATCCTCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT 1416
AF301898 1475  ATTCTTTTGGGCACACACATCCTCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT 1416
BX820145 1456  ATTCTTTTGGGCACACACATCCTCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT 1397
BX820228 1545  ATTCTTTTGGGCACACACATCCTCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT 1486
AY054204 1506  ATTCTTTTGGGCACACACATCCTCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT 1447
AF301899 1475  ATTCTTTTGGGCACACACATCCTCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT 1416
BX819941 1484  ATTCTTTTGGGCACACACATCCTCTTCTGTTTTACATTTCGAGATTATTATCACTCAGTT 1425

At2g20610 R
Alineamiento BLAST de At2g20610 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicion del iniciador “R”

Query 2376 ARAACGCCAAACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGCTCTTTCTCAGTTTTA 2435
NM 201760 194 AAACGCCAAACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGCTCTTTCTCAGTTTTA 135
NM 127622 194 AAACGCCAAACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGCTCTTTCTCAGTTTTA 135
AY091293 104 AAACGCCAAACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGCTCTTTCTCAGTTTTA 45
AY050987 191 AAACGCCARAACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGCTCTTTCTCAGTTTTA 132
AC007048 34996 AAACGCCAAACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGCTCTTTCTCAGTTTTA 34937
AY054204 190 AAACGCCARACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGCTCTTTCTCAGTTTTA 131

AF301898 159 AAACGCCARAACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGCTCTTTCTCAGTTTTA 100
BX820145 139 ARACGCCAAACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGCTCTTTCTCAGTTTTA 80
BX819941 162 AAACGCCAAACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGCTCTTTCTCAGTTTTA 103
AF301900 159 AAACGCCAAACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGATCTTTCTCAGTTTTA 100
BX820228 149 AAACGCCAAACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGCTCTTTCTCAGTCTTA 90
AF301899 159 AAACGCCAAACGCTACTTTGACCATTTTGCGTTTGCGTTACGGGATCTTTCTCAGTTTTA 100
AJ505949 1863 AAACGCCAAACGCTACTTTGACCATTTCGTGTTTGCGTTATGGGCTCTTTCTCAGTTTTA 1804

Descripcién de los genes del alineamiento BLAST para At2g20610

BX819941.
BX820145.

Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone
Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone

AC007048.5 Arabidopsis thaliana chromosome 2 clone F23N11l map mil48, complete .
AF301898.1 Arabidopsis thaliana Columbia ROOTY/SUPERROOT1 (RTY/SUR1) mRNA, com...
AF301899.1 Arabidopsis thaliana Landsberg errecta ROOTY/SUPERROOT1 (RTY/SUR1) .
AF301900.1 Arabidopsis thaliana Wassilewskija Ws-2 ROOTY/SUPERROOT1 (RTY/SURL)...
AJ505949.1 Arabidopsis thaliana t (IV;II) translocation breakpoint in single-co...
AY050987.1 Arabidopsis thaliana putative tyrosine aminotransferase (At2g20610)...
AY054204.1 Arabidopsis thaliana At2g20610/F23N11.7 mRNA, complete cds....
AY091293.1 Arabidopsis thaliana putative tyrosine aminotransferase (At2g20610)...

1

1
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BX820228.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone
NM 127622.3 Arabidopsis thaliana SUR1 (SUPERROOT 1); transaminase (SUR1) mRNA,
NM 201760.2 Arabidopsis thaliana SUR1 (SUPERROOT 1); transaminase (SUR1) mRNA,

Degradacion de los glucosinolatos

KI19P17.17 : At5g54000

Tamarfio del gen = 1289 pb
Codon de inicio (M) y de terminacion (@8), exon (ccc), intron (cac), region no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

ttccaacaaagaagcaaacgggatcttatttcaaggatcaagtaactaaagagacatgtgtattttgaatatcaaaagcagactgatcaatgtttttaac

i

ctgaacatgcataagagatttctatcaaatcttcaccaattaacttcaactatcatagaaac

GGACATGGA

ctaaagaaacgattttaaaatcacagatttacagtctaaaggaaactgaa

atatatatacatgattgattac

GGGTAGATGTTGAAT

atctatgcatggatgatcctatggattttac

ctacgagatataaaatttctt
cgatgattttttaagactatatgatcatcactaagagggtcaaaaacttaaac

ENitgtttcggag
gatctttgtttgatgatccttttggtcagaagaacttttgtattacacgtagctagacacgatcttgaatttatggtcttgecttggtatatccaaaccecg
gcccaaagataaacactatgatacgtaacatgacaaaaaatgccgtttcgtaacatttatctcaagagagaatttagtttacaaactaacagttatcecte
tcttttttttttgtagecttttgattgtggccaaaatttaaaggacaattaacaaatagcaaaaaaaaactaaaaatatatatttttcttggtaagaaact
aaaagatatctttgatattaagaaaatacactatgcttagtatataatgttacttaatatatatttagagtttagggttgatgtcaacaaacctaaattt
aagtatgtctcggctataaatatttttttgcattactcccaaagttttattatatatttcttttttaacaccaaaagaattagaagcaaatcttttttgt

At5g54000 F

Alineamiento BLAST de At5g54000 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 588 CCTC] TTGTCTCCAACGTAGCATTTTCACCATGCAT 647
NM 124779 648 CCTCGGACATGGAGGGTAGATGTTGAATCTTGTCTCCAACGTAGCATTTTCACCATGCAT 589
DQ056720 648 CCTCGGACATGGAGGGTAGATGTTGAATCTTGTCTCCAACGTAGCATTTTCACCATGCAT 589
AB007644 58000 CCTCGGACATGGAGGGTAGATGTTGAATCTTGTCTCCAACGTAGCATTTTCACCATGCAT 58059
AF296833 56006 CCTCGGACATGGAGGATACATGTTGAATCTTGTATCCATCGTAGCATTTTCTCCACACAT 56065
AF296825 100093 GCTCGGACATGGTGGATACATGTTGAATCTAGTATCCAACGTAGCACTTTCTCCATACAT 100034
NM 122062 685 CCTCGGACATGGAGGATACATGTTGAATCTTGTATCCATCGTAGCATTTTCTCCACACAT 626
BT030332 645 CCTCGGACATGGAGGATACATGTTGAATCTTGTATCCATCGTAGCATTTTCTCCACACAT 586
AY085103 670 CCTCGGACATGGAGGATACATGTTGAATCTTGTATCCATCGTAGCATTTTCTCCACACAT 611
NM 122047 672 GCTCGGACATGGTGGATACATGTTGAATCTAGTATCCAACGTAGCACTTTCTCCATACAT 613
AY087779 662 GCTCGGACATGGTGGATACATGTTGAATCTAGTATCCAACGTAGCACTTTCTCCATACAT 603
BT005178 645 GCTCGGACATGGTGGATACATGTTGAATCTAGTATCCAACGTAGCACTTTCTCCATACAT 586
BT002900 656 GCTCGGACATGGTGGATACATGTTGAATCTAGTATCCAACGTAGCACTTTCTCCATACAT 597
BX831586 650 GCTCGGACATGGTGGATACATGTTGAATCTAGTATCCAACGTAGCACTTTCTCCATACAT 591
BX831876 653 GCTCGGACATGGTGGATACATGTTGAATGTAGTATCCAACGTAGCACTTTCTCCATACAT 594

At5g54000 R
Alineamiento BLAST de At5g54000 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicion del iniciador “R”

Query 1326 CTTTCCGGTAGTTT-TTCGCCAGCTGCGACCACCTCTTGGACTGTCTTCAACTTTGGTTT 1384
AB007644 58738 CTTTCCGGTAGTTT-TTCGCCAGCTGCGACCACCTCTTGGACTGTCTTCAACTTTGGTTT 58796
NM 124779 65 CTTTCCGGTAGTTT-TTCGCCAGCTGCGACCACCTCTTGGACTGTCTTCAACTTTGGTTT 7
DQ056720 65 CTTTCCGGTAGTTT-TTCGCCAGCTGCGACCACCTCTTGGACTGTCTTCAACTTTGGTTT 7
NM_ 122062 105 CTCTCCGGTA-TTCCTTCGCCTGCTGCAACCACCTCTTGGACAGTCTTGAACTTTGGCTT 47
AY085103 90 CTCTCCGGTA-TTCCTTCGCCTGCTGCAACCACCTCTTGGACAGTCTTGAACTTTGGCTT 32
AF296833 56743 CTCTCCGGTA-TTCCTTCGCCTGCTGCAACCACCTCTTGGACAGTCTTGAACTTTGGCTT 56801
BT030332 65 CTCTCCGGTA-TTCCTTCGCCTGCTGCAACCACCTCTTGGACAGTCTTGAACTTTGGCTT 7
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Descripcién de los genes del alineamiento BLAST para At5g54000

AB007644.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, TAC clone: KI19P17....
AF296825.1 Arabidopsis thaliana BAC F5024....
AF296833.1 Arabidopsis thaliana BAC F7C8....
AY085103.1 Arabidopsis thaliana clone 12971 mRNA, complete sequence....
AY087779.1 Arabidopsis thaliana clone 38372 mRNA, complete sequence....
BT002900.1 Arabidopsis thaliana clone RAFL16-03-J22 (R20890) putative ethylene...
BT005178.1 Arabidopsis thaliana clone U20890 putative ethylene-forming dioxyge...
BT030332.1 Arabidopsis thaliana At5g20550 mRNA, complete cds....
BX831586.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone
BX831876.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone

1

DQ056720.1 Arabidopsis thaliana oxidoreductase (At5g54000) mRNA, complete cds....

NM_122047.3 Arabidopsis thaliana oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family pr...
NM 122062.2 Arabidopsis thaliana oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family pr...
NM 124779.1 Arabidopsis thaliana oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family pr...

FIN20.200 : At4g22100

Tamaio del gen = 2563 pb
Codon de inicio (f€) y de terminacion (@8), exon (ccc), intron (cac), region no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

aatgtcacagtgtaaaaaataatcccactattacatgggcctaaggaaagcatgccgtttttaggaaaaataaaattcgtatagactttaaaagggcaag
cagttcaaacacagtaaaacagaggcctgatgtttttcgctagaacatattcgtgagaattaagtaaatgcaacattactaCGAAGAAGCTGAAGAA
GAAAAGTTGCTCTGCATTTGCATGATGCCTTGAGAACCAAGAAAAGTGGTGTTGCCCTTGAGAAAAGCAGAGTACCAATGAGCAGAGAGTTTTGGAGATC
TCGTACGATGAGGATCACTGAAATTCACAGAGTATAATCCAAAACTAAACTCATATCCCTTCACTAACTCGTATAAATCCATAAATGACCATATGAAGTA

cacgtagtaaaatctttaatctttagtacatcgacaagagaagagaagaagaaaatacaataagaaactttactt
acCTAATAGATTTGAGAACAGCAGCAATATAAGCATGTAAATACTCAATCCTTGGTGTGTCCTTTTGTTGCAGCTGCAAATCTTGCTTCATCGGTGTACE
tattcgtttgcattggcaagagaattaaacagactaagatacaaacaagagatagagatcaggaagagtgagaaggagagacCATTTTCAAGAATGTAGA
TAGGAGGATTGCCATAGCTTTGCTTTATATACTCAAGGACACTTTCCATAGCCCATGGAGCAACAGCATActtttccaaacaagaacaaaacaactaaga
aatatagattgagaagttttgcatctgaatttggtagecttgaaactcttacCTCGAAAGCTGAAARATTCCCAAGGACTGTCCctccaaagcagtaaaa
caaagaagagatgattagcaacaaaagaaaatcaagaaaaaaaaataaagaagcagagactttgtatttgttattcaaaagatagagtttgatgatccta
CATGTCATAGATACACCCATGTCTGAATAAAAATCCGGGTTTCCTGAAATAGAAGGTTTGATCTTGATGCTTGTGACCGAAGCTGCAAGATAGTGAATGA

TTCCTATGAAATCAGATGAGCCTTTAACTTGTTCTGATTCTTCCTTTGAGAAAACTGGCAGTCTTGATCCAACAGTTCTTTTCATTTCATCGGGATAGTC
ACCGAATATAAAAGGCTCAAGCATCctgatttttaagaacagagtgttctgttttcagctaagaaccttggatctgttttacaatttggaagttatgttt
ctgcctaactcacCAGCCGAAGTAGAAATCTTTGGCTCTTTGAACTGCAATGTCATCATCCTTGGAGCTTGTAGAAGGTGTAAACCCTAGGGAGAATAAG

CTAAATCCCACAGAACCTCCTTGCATATCctgcatgttgctcgtaactcacacattcaagagaggattatgtaaaatatataaaaatgtgtaagcatgta
tacCTTGTACTTTTGCTTATACAGTCTTGAAGCAGAGGCGTGCGCAAGAAGCAAGTTATGGCCTACGATATATGGTTCAGTTGAAGAGTTCCCTGATGAG

CAGTTTCTACCCGGTGAGGAGCAACGACCAGGCGGTGTGATCCCATCATTGTATCCTCCAATAGTGAATATATTAGCCTCGTTGATCGTGGTCCAGAATT
TGACGTGATGCCCAAACTCTCTGAAGCAAACATTTGCATAAGCTGTAAAGTCTTGGectgcaatgacaagaattatatcaaccattectttttttacattge
gaagcatgaaaagaaaactaagttactaaaatgaggttatttagecttacATGATTCTGCGGTTGATCCATCCTCCATATTCATCTTCAAGATACTGAGG
ATGATCGTAGTGGAACAGTGTCACATGTGGTTCGATTCctgtaaaagtttactttaagtccaaactcaacacaacagaagtttttggtatccatgagtag
tctcacCATGGCTTACAAGTTCTTGAATGAAGTTCTTATAGAACTGTAGACCCTTGGGATTAACAGGACCTCTTCCATctaaatgagataagtgctcate
aagtaaagttccggcgtgaaaacattaagcecgtgtttaagaagacttcttacTCGGTATAAGCCTAGACCAAGAAATGGAGAATCTGAAGGCATCTAAGCC
AGTTTCCACCATGAGCTTCACATCCTCctgcacatgcaaaagcagaatctctgatgtgcaataacaaagccaatgtttctgtaattaactattcaagagt
ttgcttggtgaataagectaacCTTGTACTTATGGTACCCATCACTTGTTATGTCTCCGTTACTTAGGTTACctgtcaaattaagacagcatattggttaa
acaccaattttactaagactagacgcttaattatcatttaactaaaaatcataacacaaaagaaaagcttgtaattacGAGTGTGAAGGAAAGTATCCCA
GACGCTAGGTTTTCTTCCATCTTCATCAARAGCTCCTTCCCActttcaaaagccaaacatttcttcttcagaaaaatgaaagacataaccctagaagttg
aaaaatcaaattccgaagaacCTGATAAGCAGAAGTGGCGGATCCAAAAATGAAGCCCTCGGGGAAGTCGTTCTTGTCGCTGCATCTCCCAGACAATGCA
AAGAAAAGCAGAAAAATGGTTAACAGAGACAAAGTCAGTTCEEﬁttctctgtttttccctctctgttttgttccatgattttttggaaataacttgtcga
ctcacgagagaatagaaacacttgtctgtgtcacaattagtcatcgtggactcaaaagaaacacacaccgacaaacactgataatcatagatatggaaag
gaacttgtacaaatgttaaaaggaaatgagccttttaaggcctttaaagattattattataccacaataaaactagtttcttctatgtttttcttagaga
ttttaataaaggatatgaagaaaattacapy ATTACACCGGCATAAATGTTCGTAT 5G C \

At4g22100 F
Alineamiento BLAST de At4g22100 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 367 A-CTCGTATAAATCCATAAATGACCATATGAAGT ABCCHCICCICICICATCCATTCCTA 425
AL161556 135508 A-CTCGTATAAATCCATAAATGACCATATGAAGTAACCTCTCGTGTCTGATCCATTCCTA 135566
AL161556 131480 T-CTCGTATAAATCCATAAATGACCATACGAAGTAACCTCTCGTGTCTGATCCATTCCTA 131538
AL022140 81189  A-CTCGTATAAATCCATAAATGACCATATGAAGTAACCTCTCGTGTCTGATCCATTCCTA 81247
AL022140 77161  T-CTCGTATAAATCCATAAATGACCATACGAAGTAACCTCTCGTGTCTGATCCATTCCTA 77219
AC004473 61871  ATCTCGTATAAATCCATAAGTGACCATACAAAGTAGCCTCTCGTATCTGATCCATTCCTA 61930
AC005966 85691  AGCTCGTATAAATCCATAAATGACCATACGAAGTAGCCTCTCGTGTCTGATCCATTCCTA 85632
AB008270 10578  A-CTCGAACAAATCCATAAATGATCATACGAAGTAGCCTCTCGTGTCTGATCCATTCCTA 10636
NM_ 118331 1339 A-CTCGTATAAATCCATAAATGACCATATGAAGTAACCTCTCGTGTCTGATCCATTCCTA 1281
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At4g22100 R
Alineamiento BLAST de At4g22100 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicion del iniciador “R”

Query 1020 TGTCTGAATAAAAATCCGGGTTTCCTGAAATAGAAGGTTT-G-A-TCTTGATGCTT-GT- 1074

AL161556 136161 TGTCTGAATAAAAATCCGGGTTTCCTGAAATAGAAGGTTT-G-A-TCTTGATGCTT-GT- 136215
AL022140 81842 TGTCTGAATAAAAATCCGGGTTTCCTGAAATAGAAGGTTT-G-A-TCTTGATGCTT-GT- 81896
AC004473 59678 TGTCTGAGTAGAAGTCCGGGTTTCCAGAAATAGAAGGTTT-GAA-T-TTGATGTTT-GT- 59732
AC004473 62517 TGTCTGAGTAGAAATCAGGGTTTCCTGAAATAGAAGGTTT-C-AGT-TTGCTGTTT-GT- 62571
AC005966 85062 TGTATGAGTAGAAATCCGGGTTTCCGGACAGAGAAGGTTTGG-A-T-TTGATG-TTAGT- 85008
AB008270 11265 TGTCTGAGTAGAAATCCGTGTTTCTTGAARAGAGACGGTTT-A-AGT-TTAATG-TT-TTC 11319
NM 118331 1048 TGTCTGAATAAAAATCCGGGTTTCCTGAAATAGAAGGTTT-G-A-TCTTGATGCTT-GT- 994

AY090350 1118 TGTCTGAGTAGAAGTCCGGGTTTCCAGAAATAGAAGGTTT-GAA-T-TTGATGTTT-GT- 1064
BX815702 1145 TGTCTGAGTAGAAGTCCGGGTTTCCAGAAATAGAAGGTTT-GAA-T-TTGATGTTT-GT- 1091
AY080772 1160 TGTCTGAGTAGAAGTCCGGGTTTCCAGAAATAGAAGGTTT-GAA-T-TTGATGTTT-GT- 1106
NM 121664 637 TGTCTGAGTAGAAATCCGTGTTTCTTGAAAGAGACGGTTT-A-AGT-TTAATG-TT-TTC 583

Descripcién de los genes del alineamiento BLAST para At4g22100

AB008270.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, Pl clone:MTGI13....
AC004473.1 Arabidopsis thaliana chromosome 1 BAC T13D8, complete sequence....
AC005966.2 Arabidopsis thaliana chromosome 1 BAC T2K10 sequence, complete sequ...

AL161556.2 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, contig fragment No. 56....
AY080772.1 Arabidopsis thaliana putative beta-glucosidase (Atlg60260) mRNA, co...
AY090350.1 Arabidopsis thaliana....

BX815702.1 Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone
NM_118331.2 Arabidopsis thaliana glycosyl hydrolase family 1 protein (AT4G22100...
NM 121664.2 Arabidopsis thaliana glycosyl hydrolase family 1 protein (AT5G16580...

1
1
2
AL022140.1 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, BAC clone FIN20 (ESSA projec...
2
1
1
1

MHC9.5 : At3g21370

Tamarfio del gen = 3294 pb
Codon de inicio (M) y de terminacion (@8), exon (ccc), intron (cac), region no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

GGTAGCTGCTTATACGGGATGGGAGGATAAGCGGAATGATCCAAGAAAGGCTGTGACTTTTGGGGATGGAAAGCCTTTACCTGCGGATATAGTCCATGA
TTGTCTTAGGATTCTTGAAGAGGAATGTGTTGCTGTTCCGTGGCAGAGAGGAGATGTTTTGCTTATAGATAACTGGGCGGTTCTTCATTCTCGAAGACCG
TTTGATCCTCCTCGTCGAGTTCTTGCATCACTCTGCAAAEattatgttgtctttcatgcataaatcaaagctttggatttcgaatttagaggcaacaa
caacactgtacatattttggatacatatatgtgggtacatagtaacccatttccttattctaaacatgtcttaactacactgcagcagaaactatacaac
ataagaagaaaccaaagacaaactcgtcgtccttcttttattgtccgcgggattgaagcttttgctttaagatcttgcaaagaaactcgacGAGCTC
CTCGTGTAGCTTTGAGGACTTAGATGGTTTCAGGCCTGGTTTGAG TCTTTCTCCATACGAGTCAAGTTGTTCTTG
AAGTCTATGTAGTAAACTCCGAACCTAGCTGTGTACCCGTCTTGCCACTCGAAGTTGTCCATTAAAGACCACAAGAAATACGATGTAACATTCACCTTGT
CTTCActgcaagatacaaaaaattgaatctaaatggaaaaaaacatttgtacttaaaagatcaaagcttacaacaaagtgaggaactgatctcacCATAT
AGCTTCATTCAGTGCCAAAAGATGCCTCTGGAGATAGTATTTCCTGTTGTGGTCGTTGAGAGCAACGCTAAGATCTGTATCTTTATCGCCAAGGTCCTCC
CCGTAGCctataaaaataagattccgaaaatcaacaaaagtagaaaaacggtatattataataaaagaagattttgaattctttagtaacCATTCTCAGT
GATTATGATCTCAGGGCTGTTGTATCTGTCCTTAATGTATTTCATGAGCTTCCTCAAACCCTTAGCGTAGACAGCCATCTTAGCAGTGTTGGGectacaag
aaatgatagttgtaaagtaattaaatcataaattaaaaaaaaaaaaactttttggttaaggaaagttgtttacCTGGCTACCAATTTTAATGGATCCATC
CACAGTCTTCGctgaaaatgtttttaagaatttagttttagtagattactaaagttttggttttgctagttatgttaacacattgacatatagcataata
tatcatttaacatgatgtactattgtattaggtaaggaataacgaaataaacgaatcttacGTTCAAATTCGACTAGAGCATCTGTAGCCCAAGTCGGGT
TCCGACTATCAACCTTCTGGTCAGCCTTTGCAAAGAAGGAAGTGTAATAGTTTATTCCCACGAAGTCTGTCGAATCTTTCAGTTTTGCCTTTTGGGCTTT
GGTAAATCTTGGCAACCGAGATCCAACCGCGTCTTTCATAGACTGAGGATAGTCCCCGAACGTGGTAGGATCCAAATGCctaaagaaaaagaaaaacaca
atgttgcaattatgtatatatataatcaagaataacattaaaatatatcaagagttgatgatttgtgtttttaacCAGCCAATGACGAAATCAAGCACAC
GGTTTACAGTCGCTTGACCTCCTTCCACATCTTCGGGTTCAAACCAAGCTGGACTATGAGCGATTCCGATTTTACCACCTTTGCActttttcaaaaaace
gaaaaattaataagtaaaacttttaaaaaagttggtttatatgtcactgtggagaaacgaatgtgattaaatagggtattctgtttttacCTTTTCGCAT
TTTCGGAAAGCATCAACAGCTTCAGCATGACCCACGAGTAAATTGTGACTGACAACATAAGGTTCGAATCCTGACCGTCCATCTTGACAAAGCTTTCCAA
ACTCTTTGACGTAAGGAGAACAACGTCCTGGTGCTTTCTTCCCAACGTCGTAGCCCGAACGGCTAAAGACCCATGGCTCGTTGAACGTAATCCAGTTTTT
CACTTTGTCCCCATACTCGTGGAACGTGAAGTTTGCATACTCCACAAAATCAGGCctatatattcacattttaaagtaagcaattatactttgatattac
gtatagtagaaaaattactattgtacgaaacaacttaaaaacaataatcaaatgtgaagatatgacatgtacacttacACAATACGTTCGCTTAAAAAGC
CACCGTATTCATCTTCCAAATCGGCGGGAGTATCCCAATGAAAAACCGTTACTAATGGTGTTATGTctgaaaaacaataatttagtgagagttagttttt
tgcagttactatatgttactacgataaataaataaaaatgtagatataattgtggatatatagagttagagagagtctatgacCATTTTTAAGGAGCTCA
TCAATAAGATCGTGGTAAAATTGAACTCCTTCTTTGCTTATTCCTTTCTCCATCCTCCCATctgttatattattcagtaaccagectcttgttggaaacca
atagtaattctaaaattctcgtggcctatttttatttgttgaggaactcatgaatggtttaacttacGAGGAAATATTCTTGGCCACGAAATAGARAGTC
TAAAACCATCAGTGTTCAGCTTTTTCATCAACTGGATATCCTCctgttgatttagataggcatacgaaacattagttataaaattaagtaattaacatga
cttcgtagagcccatgaatctaacgattcactatgaaaattctaatcgataaaacttaataaaataaataactataaaaactgaaccttatgatgcactt
tatcctaagtgttatatagttaccaacttttacaagattaacttagttctttttttatttaactattcatcttgtgttgttccaaattattctttataca
gttttgataaaatgttttcccgaaattaattatctggactacttcaatcatcttttagttgttcgaactacacgtgagaaaatgatactatcaatgatca
aacgtttaaaaagagaatctagaagctaatacCTTGTAGCGATGGTAGAAATCGACGGCCTCGTCAGCATTGTGATTCTTAACTCTATctgcagtttaaa
tatagtacaaaatgttatttattatcaccagatatctggttcgctacacagttacttactataatactggtcgttaacaactctttataatacctcttgg
aatcaaattcataataacacacgagtgatgaatgcatgttttaaaaaaaccgacaactaataagtggacatatatatgcttcgtggtcgaaataaataga
aaagaaaagagacagacGTGGAAATTTCTTGGTGTAGATGTCCCACAGGCTTGGACCTCTGCAACCTTCATTTACTGCACCTTCCACctattttaaccat
ataaatacataaatcattttcattgttccatttcccaacatattcttagcttcacccaatgttttgtaagtgttttaatatcaccatttctatggatatt
ttatctattttgtatacatatacatgtacCTGAAAGGCTGCGGTTGCGGTACCAAACATAAAGCCCTCCGGAAAACTTGCACGGCTAAGAGTTTCGGTCT

TCGGGCAAACAGGTCCTTCTTCAGCCCTTGTCGGAGAGCCGACAAGACTTATTAGTAAAAGTAACCCCAAGAGAGGAATCngEitgttgattttttttt
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ataagctcacgagtgtgtttttggtcaaaaagttcaaaacaaagtggaagactatgttgatttgaaaggagaaatatcgttatatatttatagatatata
catgcatatatgcatgtacgtgacaccgatcaggtgatgaatttcaaagcccaaattgtatttggaggccgccaagtgtatttacactattacatgcaga
ttgatcagttcttgaaggccaagtgtctttttgtcactctcactattgcatgcacattgtcaattttctgttatagtctecctegttttaaggegtgatat
tcgcatgtgtttgtaatattcgcatgtgttacacattatgtgtacgtcaaataaatctcacatctggatgttaagattgagtgtacgattctgtagaage
acaagtggatattgagaccaagtgtttgatatttgaagggtcataagcggattagaattttaataagtggaacaattatcatatagagtaacgtgtgatc

At3g21370 F
Alineamiento BLAST de At3g21370 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 547 AT CACAAAGCCAT T T T GCGGAT TCTTTCTCCATACGAGTCAAGTTGTTCTTGAAGTCT 606
NM 113032 1602  AATTCAGAAAGCCATTTTGCGGATTCTTTCTCCATACGAGTCAAGTTGTTCTTGAAGTCT 1543
NM_ 113031 1359  AATTCAGAAAGCCATTTTGCGGATTCTTTCTCCATACGAGTCAAGTTGTTCTTGAAGTCT 1418
AY064046 1602  AATTCAGAAAGCCATTTTGCGGATTCTTTCTCCATACGAGTCAAGTTGTTCTTGAAGTCT 1543
AK222146 1119  AATTCAGAAAGCCATTTTGCGGATTCTTTCTCCATACGAGTCAAGTTGTTCTTGAAGTCT 1060
AY058865 1602  AATTCAGAAAGCCATTTTGCGGATTCTTTCTCCATACGAGTCAAGTTGTTCTTGAAGTCT 1543
AP001305 20550 AATTCAGAAAGCCATTTTGCGGATTCTTTCTCCATACGAGTCAAGTTGTTCTTGAAGTCT 20609
AK117772 1359  AATTCAGAAAGCCATTTTGCGGATTCTTTCTCCATACGAGTCAAGTTGTTCTTGAAGTCT 1418
AY096383 1529  AATTCAGAAAGCCATTTTGCGGATTCTTTCTCCATACGAGTCAAGTTGTTCTTGAAGTCT 1470
X82577 1597  AATTCAGAGAG-CATGTTGCAGATTCTTTCTCCATACGAGTCAAGTTGTTCTGGAAGTCG 1539

At3g21370 R
Alineamiento BLAST de At3g21370 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicion del iniciador “R”

Query 1941 A-ATTGTGACTGACAACATAAGGTTCGAATCCTGACCGTCCATCTTGACAAAGCTTTCCA 1999
AP001305 21944 A-ATTGTGACTGACAACATAAGGTTCGAATCCTGACCGTCCATCTTGACAAAGCTTTCCA 22002
NM 113032 812 A-ATTGTGACTGACAACATAAGGTTCGAATCCTGACCGTCCATCTTGACAAAGCTTTCCA 754
AY096383 739 A-ATTGTGACTGACAACATAAGGTTCGAATCCTGACCGTCCATCTTGACAAAGCTTTCCA 681
AY064046 812 A-ATTGTGACTGACAACATAAGGTTCGAATCCTGACCGTCCATCTTGACAAAGCTTTCCA 754
AK222146 330 A-ATTGTGACTGACAACATAAGGTTCGAATCCTGACCGTCCATCTTGACAAAGCTTTCCA 272
AY058865 812 A-ATTGTGACTGACAACATAAGGTTCGAATCCTGACCGTCCATCTTGACAAAGCTTTCCA 754
X82577 809 AGATTGTGACTAACGACATAAGCCTCGAATCCTGACCGTCCATCTTGGCAAAGATGCCCA 750

Descripcién de los genes del alineamiento BLAST para At3g21370

AK117772.1 Arabidopsis thaliana At3g21360 mRNA for unknown protein, complete c...

AK222146.1 Arabidopsis thaliana mRNA for beta-glucosidase, complete cds, clone...

AP001305.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 3, Pl clone:MHCO....

AY058865.1 Arabidopsis thaliana AT3g21370/MHCY9 5 mRNA, complete cds....

AY064046.1 Arabidopsis thaliana putative beta-glucosidase (At3g21370) mRNA, co...
1

AY096383.1 Arabidopsis thaliana putative beta-glucosidase (At3g21370) mRNA, co...
NM_113031.2 Arabidopsis thaliana oxidoreductase (AT3G21360) mRNA, complete cds....
NM_113032.3 Arabidopsis thaliana glycosyl hydrolase family 1 protein (AT3G21370...
X82577.1 B.napus mRNA for beta-glucosidase....

T2I1.190 : At5g07480

Tamaio del gen = 2388 pb
Codon de inicio ([) y de terminacion (@8), exon (ccc), intron (cac), region no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

ttcattatattatcattttgataataaagtttagtttcttattggtacacgataaacaattgacagttacacatgctctagatattccaaaaaggaagaa
taataatttagtattcgaccgtcatattttaatatataactccgaaatatcaataaacgactacaagcctacaaaccttatatatagaggagccactcac
actttcattttagttatcccttcacaatattaaccgatttctcaacactcaaattcaaataccaatagEEGAGAAAGGTGAGGATTCAAGCACATTCAAA
ATGGGGAATTCTGCACAAGAGAGGAGTTTACCGTATGTACCTGACTGTTACGTCGTCCCGCCTTCTAGCAAACCATGTGACTCAAATTCCGGAATCGTAC
CCACTATCGATGTTTCTCGGCTGARAGGGGGAGATGATGAACGTCGAGGGgttattcaggagectaagtttggcatgtcaacatecttggtttttttcaagt
aagctattttacaagtaaattcatataactttgagtttttttccgaaattttggttgcaaggaaactgctttttcatccactttttgtttctttttatca
acgatatatgtaatgtagaagtttgcttacatttgataaccacggattcaacatagtattaacatacatatagttcgtgtcattatttaaaatcacgtta
aatcagctctcgtattcgttgaaatcaaaatatcagctgtgttagtaacgtgacgtggctgtcacatgececgggggtctaaatgtagtttectggttaattg
gctccaaaatatttcaacattttccggtatatccttccactctaactgattcatttttteccattectttttgteccgatgaatatattagATAGTGAACCAT
GGAATCAACCAGAACA TS NEERRE 2 A TAGCTTCTTCGAGCTGCCGGCGAAGGAGAAGAAACAGTTTATGTCAAACGATGTCT
ACGCACCGGTTCGGTACAGTACGAGTCTCAAGGACGGTTTGGACACGATCCAATTCTGGAGGATTTTTCTAAAGCACTATGCACATCCTCTTCATCGTTG
GATTCATCTTTGGCCAGAGAATCCACCCGGATACAGgtattacatgtcactgattaggtcatacttatacattgcatctacaaaatatageggcagattt
tgtcttttttcttgacgtgcatctaatgaactgaatcacctggaccgtcctaactaaggtaaggtttaagaaatcctttgttttacttgcaacccttcac
ttatcatttttctttttttctttttttgteccttatgttaaaaacaataaaataatatatgaatatatattaaaatactgaataagctttatgcaatagac
atttttagtcaatttaatttcttatcaaatatgatcgtctaaatttaaagagctaattttctctttgcactatatatttaatttagtacgtaataacatc
gttaagttacctaacagttaatttattcttaactttctttcttttttctaattgattaaaaaatatcacatatcttcecctgtttttttgttttttgtacg
tggtactcttttttgtttttgttctctaacatagaacacggttttgtttttctttctaacctatgggttttatgattaaaaaaaaaaaaaaaacagtttt
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gttgcctgtgtattaaagaaatttagaactgacttaaaaataaactatttcatgatttgaccatcttttatcttaatttattttatataatggaataggt
tgaggatttacattgtataattaagaaagacataattactgttctgttttgttttacgttttttagaccatgtctatcacattttgcaagtactaategt
ctattatacgtatttaagtacacacacgtgtttgegtttttgtgaataattcagGGAAAAAATGGGAAAGTTCTGCGAGGAAGTGAGGAAACTATCGATA
GAGTTAATGGGAGCAATAACGGAAAGCCTAGGTCTAGGGAGAGACTACCTGTCGTCTCGGATGGACGAAAACGCCATCGCAAGTCATCGACAGTTAACTGCT
ATCCACCCTGTCCGGACCCTGAGACGGCGCTAGGCCTGCCGCCGCATTCAGACTATAGTTGCATCACCCTCCTTCTACAGAACTTGGACGGTCTCAAGAT
CTTCGATCCAATGGCTCACGGTGGATCTGGCCGTTGGGTTGGTGTCCCACAAGTCACAGGTGTACTTAAGgtgegtttcaactgtacecggtttagacgta
aacagaaataattgaaacgtttagatccaaaacaaaaaatgtaatcaccatgcatcttcgctettttttctttatttagGTCCATATTGGTGACCATGTG
GAAGTTCTAAGCAATGGATTATACAAGAGCATCGTTCATAAAGTCACTTTGAATGAAGAGAAGACGAGAATCTCTCTCGCGAGCTTGCATAGCTTGGGTA
TGGACGATAAGATGAGTGTACCGCGCGAATTGGTTAACGATGAAAATCCGGTTCGGTATAAAGAGAGCAGCTTTAACGATTTTCTTGATTTTCTTGTCAA
AAATGACATTTCTCAAGGGGATAGGTTTATTGACACTCTCAGAATCAAGGA@iEEttaagaggacaataaaataaatacagaataagaataaaggactga
tcaggtcttagcccggtttggtttggtacacggtatgactcagtccatgteccttttggegtttaacctgtgataacgtggagatgtatatcagagacata
tatacgtgttaaattgtaatgtaagatatataattagcatatcattctctcgatttccaaatattcattgaaatcaaaataccacccaaatatgtatgtg

At5g07480 F
Alineamiento BLAST de At5g07480 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 888 GATAGTGAACCATGGAATCAACCAGAACATRCTACATCACCCCTTCCAGGITGOCAATA- 946

NM 120830 183 GATAGTGAACCATGGAATCAACCAGAACATACTAGATGACGCCTTGGAGGTTGCGAATA- 241

AL163912 82956 GATAGTGAACCATGGAATCAACCAGAACATACTAGATGACGCCTTGGAGGTTGCGAATA- 83014
AY350715 10136 GATAGTGAACCATGGAATCAACCAGAACATACTAGACGACGCCTTGGAGGTTGC-AAGAC 10194
AY350714 55368 GATAGTGAACCATGGAATCAACCAGAACATACTAGACGACGCCTTGGAGGTTGCAAA-A- 55425
AY350710 25347 TAGTGAACCATGGAATCAACCAGAACATACTAGACGATGCATTGGAGGTTGCGCACG- 25403
AY350711 4829  GATAGTGAACCATGGAATCAACCAGGACATACTGGACGAGGCATTGGTGGTTGCGAACG- 4887

At5g07480 R
Alineamiento BLAST de At5g07480 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicion del iniciador “R”

Query 2071 ACGGCATGCAAGTCATGACAGTTAACTGCTATCCACCCTGTCC-GGACCCTGA-GACGGC 2128
AL163912 84139 ACGGCATGCAAGTCATGACAGTTAACTGCTATCCACCCTGTCC-GGACCCTGA-GACGGC 84196
NM 120830 548 ACGGCATGCAAGTCATGACAGTTAACTGCTATCCACCCTGTCC-GGACCCTGA-GACGGC 605

AY350715 11420 ACGGCATGCAAGTCATGACCGTTAACTGCTATCCACCGTGTCC-GGACCCTGA-GACTGC 11477
AY350714 56717 ACGGCATGCAAGTCATGGCCGTTAACTGCTATCCACCGTGTCC-GGACCCTGA-GACGGC 56774
AY350713 7673 ACGGCATGCAAGTCATGGCCGTTAACTGCTATCCACCGTGCCCAGG-CCCTGACG-CGGC 7730
AY350711 5888 ACGGCATGCAAGTAATGGCCGTTAACTGTTATCCACCATGTCCAGG-CCCTAA-AACGGC 5945

Descripcién de los genes del alineamiento BLAST para At5g07480

AL163912.1 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 5, BAC clone T2I1 (ESSA project...
AY350710.1 Brassica oleracea clone BAC Bo37N21, partial sequence....

AY350711.1 Sisymbrium irio clone BAC SiollEll, complete sequence....

AY350713.1 Capsella rubella clone BAC Cr33L6, complete sequence....

AY350714.1 Arabidopsis pumila clone BAC Op37I22, complete sequence....

AY350715.1 Arabidopsis arenosa clone BAC AerlB10, complete sequence....

NM 120830.1 Arabidopsis thaliana oxidoreductase, 20G-Fe (II) oxygenase family pr...

BGLU34 : Atlg47600

Tamaio del gen = 2819 pb
Codon de inicio (f) y de terminacion (@8), exon (ccc), intron (cac), region no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

tatggttaaggaacatatattctcacgcagacatgtgcaggaaatgtataagagaaatatggtgccgtaaactcaaaagtgtttaatatttttttctata
gagaataattcaattattgttttcttaattagaaaacaagacagcgaggtggagaacatggaggacatcaaatccaatgcaaatatacgtaacgagttta
cttgaatctccatgcaagtcccatgcactcaaacccgtgtatataaacccctccaaggtcatcgtttaatcatcaccaaaagaagcacatcaataaagaa
aatacaaacch¥WEGCAATTCCAAAAGCTCACTACTCTTTAGCTGTTCTTGTCCTTCTCTTTGTCGTCGTTTCGAGTAGCCAAAAGGTTTGCAATCCAGAA
TGCAAGGCCAAAGAACCCTTCCACTGCGATAATACTCATGCATTCAACCGTACGGGATTTCCCAGAAATTTCACTTTTGGTGCAGCTACTTCGGCTTATC
AAgtatatatatcttggcttctgggaattgatttttagctatatataggatttttcattattagtattttgttacaatttatccaacatgacttaatttg
ttctaccagATTGAAGGTGCAGCACATAGAGCACTTAATGGATGGGACTATTTCACGCATAGATATCCAGgtcatctaacatattatttttteccatggt
cttcaatgtggagaaaataatacctatatttagatgttaaaaagagttattcatgcatggtcatgactcatgttttttgttatttatatacagrAAAAGT
ACCGGATCGTAGTTCAGGAGATCTTGCTTGTGATTCGTATGATCTTTATAAGgtgagaagaggctatcattattgatgaatgtgttgtagatatgatact
ttttcagtacttttgtaatttcaatctaattttacaactttcacttaaccttgaacagGATGATGTCAAACTACTAAAAAGAATGAATGTTCAAGCTTAC
AGACTCTCGATAGCATGGTCAAGGGTCTTACCAAgtaaatacaaaaaccagaaaacacacatctcatatagtcttcatgatttcatcttatattaacaaa
agaactagttaattaaatttaaaattcaatgacccagaatttttgtgattatatccttaatcagAGGGAAGACTGACTGGGGGAGTGGACGAGAATGGGA
TAACATACTACAACAATCTCATTAACGAGTTGAAAGCAAATGgtaaattcgatatatacttgtacttaaccatacatttttcataattttattatatttt

ttatttaacatttaacttacatgaatacagGCATAGAACCATATGTTACTATATTTCATTGGGATGTTCCCCAAACTTTAGAAGACGAATATGGAGGTTT
CTTAAGCACACGTATAGTgtaagtgcattaacgattttgattcaaagttttttgggtttttttcttcttcttttgtttaggctatgtaacactgctatca

aatctataatatqtchatacqtqaataqGGA(_CTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTCAAATTTTGGATCACTT

TAAATCAGCCTTTCTCTCTTGCAACCAAAGGCTATGGAGATGGATCGTATCCACCAGGACGGTGCACCGGCTGTGAACTTGGAGGAGATTCTGGAGTTGA
ACCTTATACAGTTGCACATAACCAACTTCTAGCTCATGCAAAAACTGTATCTTTATACAGAAAAAGATATCAGgtacgtgtataatgtaaagtctttcat

aattttttttgcgtcaattttacttttatgtggtgcatatttgtagtctctatataacctataaacatttatgcagARATTTCAAGGTGGTAAGATAGGA
ACAACCTTGATCGGGAGATGGTTCGCCCCGCTAAATGAATTTAGCGAACTCGACAAGGCTGCTGCAAAACGAGCATTCGACTTTTTTGTTGGATGgtata

tatgagcacttaaatgaatctcaaaacacaaacagacatacacatttatagagaaagttttagtcagaatttgtttgtgaaaagcacactttaatttgeca
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tcactaatttatgaatctttttttacatgaattaagGTTCTTGGATCCATTGGTGTACGGAAAATATCCAACGATAATGAGAGAGATGGTAGGAGATAGA
TTGCCAGAATTCACTCCTGAGCAATCAGCTTTAGTTAAAGGATCACTTGATTTTCTAGGGTTGAACTATTATGTTACACAATATGCAACTGACGCACCTC

CTCCGACACAACTTAATGCAATAACGGATGCACGAGTTACTCTTGGATgtaagtaaagctaattttgtgtttttttttgtgtgtgtgtattcttagttte
tattatcaatattcatttatttattttttgtttcagTTTATCGCAATGGAGTTCCTATTGGTGTTGTGgcaagtatecgacttaaatttgataaagaaaac
aaatccttttcatatttaaaaagattattaatttggctctatttttctectttcttttacagGCTCCTAGCTTCGTCTACTATCCTCCAGGATTCCGTCAG
ATTCTAAACTACATCAAAGACAACTACAAAAATCCACTTACCTACATCACCGAAAACGgtatgtacatatcattttatgttgcatttaaatatgtttaac
caatgaaacatccatctagatgtgtttattatcaattttatgtaacatttttagGAGTTGCTGATCTTGATCTTGGAAACGTAACGCTTGCAACTGCTCT
TGCCGATAATGGACGGATTCAAAACCATTGCAGCCATCTCTCTTGTCTTAAATGCGCTATGAAgtaagttataattcttattttatttatttgatataca
ttcctcecgcacaactttaaatcttaatataccaaaactacttttcgaaaaatatattatagGGATGGATGCAACGTAGCAGGATATTTTGCATGGTCATTG
ATGGACAATTACGAATTCGGAAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCGAAAAGAAAAAGCTTCTGGAA
AATGGTTCTCTAAGTTCCTCGCAAAAEEEgttgaagccctagatttataaatccaaacctcgaatgtaataacaattgtactgtatgtattttaagacct
tatgtgttttgtatatgatgttaataatgttgtaataatcggatcctaatttcgtgcacagttcataaataaataaaaatgtatacaatgtttgtaattyg
ttcttgttctacactcttgctaaatataacatctccaaaaacaaaaacaaaaaattttaacgctttacagttttacatatttgacaagtataaataacaa
aagctccaagccaaggtgtaactgtgtaataaccaaaaaatttttaacgtgttataatttaaacctaggaaataattatttgaaataaataacgtgtgat
atgagccctggatataacaatttggatctttttcttctatgtcgatgaacccccgeccaaaaatcgttatgtccaatgtttttaattectttttataccecte
ttcaattgcaaaaaaataatattccttccgttctacaatataaattattttagctaaaaatatgtagattaatttttttagtagtataaaaattcacatt
ttatcaataaaaaaaaactttgaacttgttcacacagaaacatcaacgtcatcttggccgagctagaacttgtagttatatgggtcaatttatgtattgt
atttatgttaatctaaaaactttaaccaaaatttaagtgaattacaaaattccatgcgtgtcatatgacccccatgatccttaactaccteccgectectcet

At1g47600 F
Alineamiento BLAST de At1g47600 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 1534 CTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTCAAATTTTGG 1593
NM_ 103653 598 GACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCARAGATTCGGAGACAGGGTCAAATTTTGG 657
BT000471 598 GACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCARAGATTCGGAGACAGGGTCAAATTTTGG 657
BT002458 595 GACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCARAGATTCGGAGACAGGGTCAAATTTTGG 654
BT002202 559 GACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTCAAATTTTGG 618
AC007519 73256 GACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTCAAATTTTGG 73197
NM_ 104025 570 GACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTCAAATTTTGG 629
AC024261 52103 GACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTCAAATTTTGG 52044
AC024261 44784 GACTTCAAAAATTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGAGTTAAATTTTGG 44725
DQ446351 485 GACTTCAAAAATTACGCTGAGCTTCTATTCCARAGATTCGGAGACAGAGTTAAATTTTGG 544
NM 104027 481 GACTTCAAAAATTACGCTGAGCTTCTATTCCARAGATTCGGAGACAGAGTTAAATTTTGG 540

Atl1g47600 R
Alineamiento BLAST de Atlg47600 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicion del iniciador “R”

Query 3021 AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG 3080
NM_ 103653 1467 AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG 1526
BT000471 1467 AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG 1526
BT002458 1464 AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG 1523
BT002202 1428 AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG 1487
AC007519 71769 AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG 71710
NM 104025 1439 ARAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG 1498
AC024261 50607 AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG 50548
AC024261 43403 AAATGGTTACACTCTCCGGTTTGATATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG 43344
DQ446351 1417 AAATGGTTACACTCTCCGGTTTGATATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG 1476
NM_ 104027 1347 AAATGGTTACACTCTCCGGTTTGATATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG 1406

Descripcién de los genes del alineamiento BLAST para At1g47600

AC007519.2 Sequence of BAC F16N3 from Arabidopsis thaliana chromosome 1, compl...
AC024261.6 Arabidopsis thaliana chromosome 1 BAC F5D21 genomic sequence, compl...
BT000471.1 Arabidopsis thaliana thioglucosidase, putative (Atlg47600) mRNA, co...
BT002202.1 Arabidopsis thaliana thioglucosidase, putative (Atlg47600) mRNA, co...
BT002458.1 Arabidopsis thaliana thioglucosidase, putative (Atlg47600) mRNA, co...
DQ446351.1 Arabidopsis thaliana clone pENTR221-At1g51490 glycosyl hydrolase fa...
NM_103653.2 Arabidopsis thaliana glycosyl hydrolase family 1 protein (AT1G47600...
NM_104025.3 Arabidopsis thaliana glycosyl hydrolase family 1 protein (AT1G51470...
NM_104027.2 Arabidopsis thaliana glycosyl hydrolase family 1 protein (AT1G51490...
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BGLU35: Atlg51470

Tamafio del gen = 2825 pb
Codon de inicio ([) y de terminacion (@8), exon (ccc), intron (cac), region no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

gaacgacggttgctgtattaacgaataatataagttttgtgatataagctaagtgatattggacacggaactaacagttccaagttccaacaattatttt
tctttaatcgttattggaagagatataagaaataagcaacgagctagctacgtacagtctagagatataaaaaaaaaaattaatatcaaaaatgtaatta
gtattaaatgaaatttacataaattgtaattttgatttagacatatttctcagatataagaggaatataagaccgtatatcttaaagtgctgattcagaa
atttttaattagaaaacaagacagcgaggtggagaacatggaggacaccaaattcaatgcaaatatacgtaacgagtttacttgaatctccatgcaagtce
ccatgcactcaaacccttgtatataaacccctccaaggtcatcgttttaatcatcaccaaaagaagcccatcaataaagaaaatacaaacc@ﬂEGCAATT
CCAAAAGCTCACTACTCTTTAGCAGTTCTTGTCCTTCTCTTTGTCGTCGTTTCGAGTAGCCAAAAAGTCTGCAATCCAGAATGCAAGGCCAAAGAACCCT
TCCACTGCGATAATACTCATGCATTCAACCGTAGTGGATTTCCCAAAAATTTCACTTTTGGTGCAGCTACTTCGGCTTATCAAgtatatagatecttgget
tttgggatatagaattttccattattattattttgttataatttatccaacatgacttaatttgttctaccagATTGAAGGTGCAGCACATAGAGCACTT
AATGGATGGGACTATTTCACGCATAGATATCCAGgtcatctaacatattattttttcccatggtcttcgatgtcgagaaaatagtacctatatttagatg
ttaaaaagagttattcatgcatggtcatgactcatgttttttgttatttatatacaghAAARAGTACCGGATCGTAGTTCAGCAGATCTTGCTTGTGATTC
GTATGATCTTTATAAGgcgagaagagactatcattattgatgaatgtgtagectttgatattttttcagtacttttgtaatttcaatctaattttacaact
ttcacttaaccttgaacagGATGATGTCAAACTGCTAAAAAGAATGAATGTTCAAGCATACCGTCTCTCGATAGCATGGTCAAGGGTCTTACCAAgtaaa
tacaaaaacagaaaaacacatctcctatagtcttcatgatttcatcttatattaacaaaataactggttaattaaatttaaaattcaatgacccaaaatt
ttgtgattatatccttaatcagAGGGAAGACTGACTGGGGGAGTGGACGAGAATGGGATAACATACTACAACAATCTCATTAACGAGTTGAAAGCAAATG
gtaaattcgatatatatatataaacttgtacttaaccatacatttttcataattttattatatttttttatttaacatttaacttacatgaatacttcag
GCATAGAACCATATGTTACTATATTTCATTGGGATGTTCCCCAGACTTTAGAAGACGAATATGGAGGCTTCTTAAGCACACGTATAGTgtaagtgcatta
acgattttgattcaaagttttttagtttattttcttcttcttttgtttaggctctgtaacaccgctatcaaatctatttgtgtctaatatgtgegatacg
tgaatagGGAGGACTACACAAACTACGCTGAGCTTCT. AAATTTTGGATCACTTTAAATCAGCCTCTCTCTCTTGC
ACTCAAAGGCTATGGAAATGGATCTTATCCACCAGGACGGTGCACCGGCTGTGAACTTGGAGGAGATTCTGGAGTTGAACCTTATACAGTTGCACATAAC
CAACTTCTAGCTCATGCAAAAACTGTCTCTTTATACAGAARAAGATATCAGgtacgtgtatactgtaaagtctctcataacttcttggtgegtcaatttt
acttttatgtggtgcatatttgtagtctataacctatatatatttatgcagrRAATTTCAAGGTGGTAAGATAGGAACAACCTTGATCGGGAGATGGTTCG
TCCCGCTAAATGAATTTAGTGAACTCGACAAGGCTGCTGCAAAACGAGCATTCGACTTTTTTGTTGGATGgtatatatgagcacttacatgaatctcaaa
acacaaacagacacacacatttatagagaaagtttcagtcagaaattttgtgtgaaaagcacactttagtttgcatcactaatttatgaatcttttctta
catgaattaagGTTCTTGGATCCATTGGTGTACGGAAAATATCCAACAATAATGAGAGAGATGGTAGGAGATAGATTGCCAGAATTCACACCTGAGGAAT
CAGCTTTAGTTAAAGGATCACTTGATTTTCTAGGGTTGAACTATTACGTTTCACAATATGCAACTGACGCACCTCCTCCGACACAACCTAATGCAATAAC
GGATGCACGAGTTACTCTTGGATgtaagtaaagctaattttgtgttttctttttgegtgtgtctatttgtaattagtttctattatcaatattcattttt
cctttattttgtttcagTTTACCGCAATGGAAGTCCTATTGGTGTTGTGgcaagtatcgacttaaatttgaaaaaaaaaaacaaateccttttcatattta
aaaagattactaatttggctctattttttttttttttacagGCTTCTAGCTTCGTCTACTATCCTCCAGGATTCCGTCAGATTCTAAACTACATCAAAGA
CAACTACAAAAATCCACTTACCTACATCACCGARAACGgtacgtacatatcattttatatatgttgcatttaaaaaaagtttaaccaatgaaccatcgat
ctagatgtgtttattataaattttgtgtaacatttttagGAGTTGCTGATCTTGATCTTGGAAACGTAACGCTTGCAACTGCTCTTGCCGATAATGGACG
GATTCAAAACCATTGCAGCCATCTCTCTTGTCTCAAATGCGCCATGAAgtaagtattaattcttattttatttatttgatagacattecctecggacaactt
taaatcttaattatataccaaaactacttttctaaaatatattatagGGATGGATGCAACGTAGCAGGATATTTTGCATGGTCATTGATGGACAATTACG
AATTCGGAAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCGTAAAGAGAAAGCTTCTGGAAAATGGTTCTCTAA
GTTCCTCGCAA&&EEgtggaagccctagatataaatccaaacctcgaatgtaataacaattgcactgtatgtatttcatctttttaaaactacctatac
cttgttgtgtgttgttactaatgttgtaataatcgaatcttaattcggggtcagttcataaataaataaaaatgtattgttcttgttctaaactcttgcece
aagtataacatcttggcagaggtagaacttgtagttataggagtcaatttatgaattgtattggttttaatttaaaaactttagttaaaaattaactgaa
tttcaaaattccgtgagtgtcatataaccccatgatccttaactacttccgeccccacccatctatgcagaagacaacagagaacatgaacacaccaacaa
acctttaaattcacatgttgacaagaggaatgtataaacttagagaaaggtaactggataacaggaggtcactaaatcaaaaggattacataaaaccaaa
ttaagaactgagatgatgcaaagagacctagaaacatctttctcccattcgatttcttcactcggtttggtcatcgcgttatttaatgaccacttgtcat

GAGTCC
TTTCTCCT

Atlg51470 F
Alineamiento BLAST de At1g51470 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 1704 ATAG-GGAGGACTACACAAACTACGCTGAGCTTCT 1762
AC024261 52111 ATAG-GGAGGACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTC 52053
AC024261 44792 ATAG-GGAGGACTTCAAAAATTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGAGTT 44734
NM 104025 561 ATAGTGGAGGACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTC 620
AC007519 73264 ATAG-GGAGGACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTC 73206
NM 103653 589 ATAGTGGAGGACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTC 648
BT000471 589 ATAGTGGAGGACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCARAGATTCGGAGACAGGGTC 648
BT002458 586 ATAGTGGAGGACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGGGTC 645
BT002202 550 ATAGTGGAGGACTACACAAACTACGCTGAGCTTCTATTCCARAGATTCGGAGACAGGGTC 609
DQ446351 476 ATAGTGGAGGACTTCAAAAATTACGCTGAGCTTCTATTCCARAGATTCGGAGACAGAGTT 535
NM 104027 481 GACTTCAAAAATTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGAGTT 531

At1g51470 R
Alineamiento BLAST de At1g51470 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicion del iniciador “R”

Query 3208 AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG 3267
NM 104025 1439 AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG 1498
AC024261 50607 AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG 50548
AC024261 43403 AAATGGTTACACTCTCCGGTTTGATATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG 43344
NM 103653 1467 AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG 1526
BT000471 1467 AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG 1526
BT002458 1464 AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG 1523
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BT002202 1428 AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG 1487
AC007519 71769 AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG 71710
DQ446351 1417 AAATGGTTACACTCTCCGGTTTGATATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG 1476
NM 104027 1347 AAATGGTTACACTCTCCGGTTTGATATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG 1406

Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para At1g51470

AC007519.2 Sequence of BAC F16N3 from Arabidopsis thaliana chromosome 1, compl...
BT000471.1 Arabidopsis thaliana thioglucosidase, putative (Atlg47600) mRNA, co...
BT002202.1 Arabidopsis thaliana thioglucosidase, putative (Atlg47600) mRNA, co...
BT002458.1 Arabidopsis thaliana thioglucosidase, putative (Atlg47600) mRNA, co...
DQ446351.1 Arabidopsis thaliana clone pENTR221-At1g51490 glycosyl hydrolase fa...
NM 103653.2 Arabidopsis thaliana glycosyl hydrolase family 1 protein (AT1G47600...
NM 104025.3 Arabidopsis thaliana glycosyl hydrolase family 1 protein (AT1G51470...
NM_104027.2 Arabidopsis thaliana glycosyl hydrolase family 1 protein (AT1G51490...
AC024261.6 Arabidopsis thaliana chromosome 1 BAC F5D21 genomic sequence, compl...

BGLU37
: At5g25980

Tamafio del gen = 2414 pb
Codon de inicio (M) y de terminacion (%), exon (ccc), intron (cac), region no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

tgtacgtgaacccttgaacccacgggattcatgtcacctaaacctccggaaaataataagcacaatgtaatgcataggtcagtactcttctttacaaagg
ctatataaaccctagattggcacaaggcttcchM{e€CAACACAACACATACATCTACATATTAACCATGAAGCTTCTTGGGTTCGCCTTAGCTATTCTATT
AGTTGTGGCGACTTGCAAACCTGAAGAAGAGATTACTTGCGAAGAGAACGTTCCATTCACATGTAGCCAAACAGATCGTTTCAACAAACAAGATTTCGAA
AGCGACTTCATCTTCGGTGTTGCATCTTCTGCTTACCAGgcatgtaacaaaagtacacattgtattgccagaccgaaatgatttaacgtcaaaactctaa
aatccaacgttgcatggttgtttcttttcatttcagATCCAAGCCGCGCAGAGGCTCCTGCGACTTAACGTTTGCGGATGGCTTCACTCACCGATACCCAGOgLL
tgtcatttgcatgattcctataaattaagttttacgtatccatatgattttttttttgtccaaatgacgtatcatattacgtatccatatgatatgaaat
atttcttatgtatatatgtctctatacattcatagtaatgtcattatatacgtacgctatcagAGAAAGGTGGAGCCGATTTGGGCAATGGAGACACTAC
TTGTGACTCATACCGGACTTGGCAGgttaatttctcatcactatatatatgcactgaatgatctattaactgcgtgtggattaacatatgattttgtata
taaactgcagAAAGATCTAGACGTGATGGAAGAGCTTGGAGTTAAAGGCTACAGATTCTCCTTTGCGTGGTCAAGAATCCTTCCAAgtatgtacacatta
ttgatccatatatgtatatagtaacattggattgtgattgtttggaagagtattaaatatacaatatataaatgagcagAAGGAAAGAGGAGTAGGGGAA
TCAACGAAGATGGTATTAACTACTACAGCGGTCTCATAGATGGCCTGATCGCAAGGAACATAACGCCTTTCGTTACACTCTTTCACTGGGACCTTCCTCA
ATCATTGCAAGATGAATATGAAGGTTTCTTGGACAGAACGATCATgtatgttattgatgtcatgctgcttaataagaaagattacaaaatacgtaaatat
ttgaaattgcattaaggaaatgattatatatatataaaatatgcgcagAGACGATTTCAAAGATTACGCGGATCTATGTTTCGAGAGATTTGGTGATAGA
GTAAAGCACTGGATCACCATCAACCAGCTTTTCACAGTGCCTACGAGAGGCTATGCATTGGGAACAGATGCACCCGGTCGATGTTCCCAATGGGTGGATA
AAAGATGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC IAGCTTCTTGCTCATGCCACGGTCGTTGATCTATACAGGACGAGATA
TAAGgtcaggtctccaatatttgtgaaaggtgcatgtgatgtaatactataatattttaattaatattgtgtatatatatgtctatgtgaccacagTACC
AAGGAGGGAAGATTGGACCTGTGATGATAACTAGATGGTTTCTACCATATGATGACACTCTAGAGAGCAAACAAGCAACTTGGAGGGCCAAAGAATTCTT
CTTGGGATGgtatatatcaatatccaaaaataaaatgatttttttttttataaatgaaatgattttaaaaattaatatgtaaattaataaaaatatgtat
gtacgtacatcagGTTCATGGAGCCGCTAACAAAGGGTAAATACCCATACATCATGAGGAAACTTGTTGGTAATCGGCTTCCAAAGTTCAACAGCACAGA
AGCTCGCCTTTTAAAGGGTTCATATGATTTTCTTGGTCTCAACTATTACGTCACTCAATACGCCCACGCCCTTGACCCAAGTCCTCCGGAAAAACTCACT
GCCATGACGGACTCACTCGCARAACCTTACATgtaccactctctatatactttcatttcattagttacaacctttctatattttggtaatcacaacatttt
gtgaccatcaagttatatcatccttgtgtttacagCTCTTGATGCAAATGGTCAACCCCCTGGTCCACCGgtatgecatgattcacecttattatttcatt
cattttacgcaaaatattatgattcatagtatcttctctttctcagTTCTCTAAAGGCAGTTATTACCACCCAAGAGGGATGTTAAACGTAATGGAGCAC
TTCAAAACCAAATACGGTGACCCTTTAATCTATGTCACCGAGAACGgttagttctactactcatctctttcatctatacatgttaagtgtatttcaaaaa
tggttcaagatattgactcaaatactgtggaattagGATTCAGTACCTCCGGTGGCCCCATACCCTTCACCGAAGCATTTCACGATTACAACCGGATTGA
TTATCTCTGCAGTCATCTATGTTTTCTCCGCAAGGCCATCAAGEEEgtgqatgctactcttctttagttqttctttatccatatcaatataacatattta
tgatcagtcaatcattcaaaacgttcttgtttctagggagaagcgtgtcaacgtgaaaggatactttgtttggtctcttggggataattacgaattctge
aacggctacaccgtcagattcggacttagttacgttgatttcaataatgtcactgctgatagagacctcaaagcttctggecttatggtaccagtcgttct
tgagagataccaccaagaaccaagatatcctccgctcaagtctgeccctttaagaacggggataggaagagectcacatgaaagaccaaaaccactttatg
cccatcgagatcatcttcatgtctcttctttctacttgectccatagataaaaggagecttctacctactgtattaaataaaagatgatcaaacttaataaa
tattttgtatactacattatgccatgggatggggaaaaatccgatgaaaccaaaattgaactaaactcgaaatgcttagttgtttatcattttaaaacca
aaactaaaaaaccgaaactgaaatttgtttaaaaactaatttttttttgttttcttaaaaacaagagagcaaaaaaaaacgaaccaaaaattgtttagtg
taaccagataacaaaatctatttgttttcaactttaattacattttcatattttataggggaagacggagatatgatgtacaacataaaagaatgatgta
aagttcaaagaatgttttaaggaagatgatggattagttaatatcttaaactaagtttccttatacttcatttttaacttctatcaaagataactacatc
ttttaatattattttatatatttgatactcctatttctttacatttcggtgtgtttacatacaaatttgtttgtgtataacttaaaatgagttaaaatgt

At5g25980 F
Alineamiento BLAST de At5g25980 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 1406  --TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATATCCTTGCCCATARCEAGCTTCTT 1462
X79195 2707  --TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATATCGTTGCGCATAACCAGCTTCTT 2763
AF149413 72128 --TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATATCGTTGCGCATAACCAGCTTCTT 72072
AF149413 64984 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 65040
AK226328 733 --TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATATCGTTGCGCATAACCAGCTTCTT 789

NM 122499 733 --TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATATCGTTGCGCATAACCAGCTTCTT 789
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NM 001036863 733 —--TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATATCGTTGCGCATAACCAGCTTCTT 789
NM 180745 733 —--TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATATCGTTGCGCATAACCAGCTTCTT 789
AY113880 730 -—-TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATATCGTTGCGCATAACCAGCTTCTT 786
AF360348 730 -—-TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATATCGTTGCGCATAACCAGCTTCTT 786
AY136630 1027 -—-TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATATCGTTGCGCATAACCAGCTTCTT 1083
AY078042 697 —-—-TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATAACGTTGCGCATAACCAGCTTCTT 753
AF361821 721 --TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATAACGTTGCGCATAACCAGCTTCTT 777
AK221857 128 —--TGTTACGGTGGAGATTCTTCCACC-GAACCCTATATCGTTGCGCATAACCAGCTTCTT 184
DQ226630 156 --TGTTACGGTGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATCTCGTTGCACATAACCAGCTTCTT 212
NM 180746 731 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 787
NM 122501 731 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 787
AJ831467 1143 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1199
AJ831464 1064 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1120
AJ831462 1067 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1123
AJ831461 1069 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1125
AJ831460 1065 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1121
AJ831459 1064 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1120
AJ831458 1070 —--TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1126
AJ831455 1068 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1124
AJ831454 1064 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1120
AJ831451 1066 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1122
AJ831450 1066 —--TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1122
AJ831448 1071 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1127
AJ831447 1070 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1126
AJ831445 1068 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1124
AJ831444 1065 —-—-TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1121
AJ831443 1066 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1122
AJ831441 1073 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1129
AJ831440 1150 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1206
AY090382 694 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 750
AY058182 729 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 785
AY054237 727 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 783
X79194 2985 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 3041
AY045681 725 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 781
L11454 727 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 783
AY567975 704 GGTGTTACGGTGGAAATTCTTCAACA-GAACCCTACATCGTTGCACATAACCAGCTTCTT 762
AY567974 711 GGTGTTACGGCGGAAATTCTTCAACA-GAACCCTACATCGTTGCACATAACCAGCTTCTT 769
AJ831466 1141 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1197
AJ831463 1064 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1120
AJ831457 1064 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1120
AJ831456 1061 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1117
AJ831453 1065 —-—-TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1121
AJ831452 1062 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1118
AJ831449 1065 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1121
AJ831446 1066 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1122
AJ831442 1055 --TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1111
AY917099 214 --TGTTACGGTGGAAATTCTTCAACA-GAACCCTACATCGTTGCACATAACCAGCTTCTT 270
DQ767973 742 --TGTTACGGTGGAAATTCTTCAACA-GAACCCTACATCGTTGCACATAACCAGCTTCTT 798
AY957579 212 GGTGTTACGGTGGAAATTCTTCAACA-GAACCCTACATCGTTGCACATAACCAGCTTCTT 270
AJ831465 1065 —-—-TGTCCCGGCGGAAATTCGTCAACA-GAACCCTATATTGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1121
7221978 1373 --TGTTACGGTGGAAATTCTT-CACCAGAACCCTACATCGTTGCACATAACCAGCTTCTT 1429
EF583560 648 --TGTTACGGTGGAAATTCTTCAACA-GAACCCTACATCGTTGCACATAACCAGCTTCTT 704
X60214 713 —--TGTTACGGTGGAAATTCTTCAACA-GAACCCTACATCGTTGCACATAACCAGCTTCTT 769
AY957578 214 --TGTTACGGTGGAAATTCTTCAACA-GAACCCTACATCGTTGCACATAACCAGCTTCTT 270
AY957577 706 --TGTTACGGTGGAAATTCTTCAACA-GAACCCTACATCGTTGCACATAACCAGCTTCTT 762
EU167551 353 --TGTTACGGCGGAAATTCTTCAACA-GAACCCTATATCGTTGCACATTACCAGCTTCTT 409
AJ223494 706 GGTGTTACGGCGGAAATTCTTCAACA-GAACCCTACATCGTTGCACATAACCAGCTTCTT 764

At5g25980 R
Alineamiento BLAST de At5g25980 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicion del iniciador “R”

Query 2756 CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC- 2811
AK226328 1523 CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC- 1578
NM_ 122499 1523 CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC- 1578
AF360348 1520 CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC- 1575
AK221982 465 CTGATAGAGACCTCARAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC- 520
AK221857 919 CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC- 974
AF361821 1511 CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC- 1566
X79195 4058 CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC- 4113
AF149413 70778 CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC- 70723
AF149413 66314 GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAGAAGTTCATA-A--ACGTTACCG 66370
NM_ 180745 1523 CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC- 1578
NM 001036863 1520 CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC- 1575
BX832906 164 CTGATAGAGACCTCARAGCATCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTA-AG-A-GATACC- 219
AY113880 1520 CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC- 1575
AK221048 19 CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC- 74
AY078042 1487 CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC- 1542

AY136630 1817 CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC- 1872
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AY058182
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CTGATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTTATGGTACCAGTCGTTCTTG-AG-A-GATACC-
CTCATAGAGACCTCAAAGCTTCTGGCTAATGGAACCAGACGA-CATGGAGGA-GATACC—
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAGAAGTTCATA-A--ACGTTACCG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAGAAGTTCATA-A--ACGTTACCG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAGAAGTTCATA-A--ACGTTACCG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAGAAGTTCATA-A--ACGTTACCG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAGAAGTTCATA-A--ACGTTACCG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAGAAGTTCATA-A--ACGTTACCG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAGAAGTTCATA-A--ACGTTACCG
CTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCTTATGGT
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG
GTGATAGAGACCTCAAAGCATCTGGCAAATGGTTCCAG

GTGATA

GTGATA

GTGATA

Descripcién de los genes del alineamiento BLAST para At5g25980
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AK221048.
AK221857.
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Arabidopsis thaliana BAC TIN24....

Arabidopsis thaliana putative myrosinase TGG2 (At5g25980) mRNA, com...
Arabidopsis thaliana AT5g25980/T1N24 18 mRNA, complete cds....
Brassica juncea mRNA for myrosinase, partial....

Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
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Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
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Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
Arabidopsis thaliana mRNA for myrosinase TGG2, partial cds, clone:

Arabidopsis thaliana mRNA for myrosinase TGG2, complete cds, clone

Arabidopsis thaliana mRNA for myrosinase TGG2, complete cds, clone:...
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408
1580
1578
1576
4375
1574
1576
1580
439
2432
2408
2431
2431
2434
2431
2431
2428
2435
2432
2429
2433
2433
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2437
2437
2429
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2433
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2440
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AK226328.1 Arabidopsis thaliana mRNA for myrosinase TGG2, complete cds, clone:...
AY045681.1 Arabidopsis thaliana AT59g26000/T1N24 7 mRNA, complete cds....
AY054237.1 Arabidopsis thaliana AT5g26000/T1N24_7 mRNA, complete cds....
AY058182.1 Arabidopsis thaliana AT5g26000/T1N24 7 mRNA, complete cds....
AY078042.1 Arabidopsis thaliana AT59g25980/T1N24_ 18 mRNA, complete cds....
AY090382.1 Arabidopsis thaliana AT59g26000/T1N24_ 7 mRNA, complete cds....
AY113880.1 Arabidopsis thaliana putative myrosinase TGG2 (At5g25980) mRNA, com...
AY136630.1 Synthetic construct carboxypeptidase Y/myrosinase fusion protein mR...
AY567974.1 Brassica rapa subsp. pekinensis cultivar DFl myrosinase mRNA, parti...
AY567975.1 Brassica rapa subsp. pekinensis cultivar DF2 myrosinase mRNA, parti...
AY917099.1 Brassica oleracea var. alboglabra myrosinase mRNA sequence....

AY957578.1 Brassica rapa var. parachinensis myrosinase mRNA, partial cds....
AY957579.
BX830922.
BX832906.
BX833519.
DQ226630.
DQ226875.
DQ767973.

Brassica oleracea var. capitata myrosinase mRNA, partial cds....
Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone
Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone
Arabidopsis thaliana Full-length cDNA Complete sequence from clone
Boechera divaricarpa isolate SLW-4-E09 mRNA sequence....

Boechera divaricarpa isolate SLW-C-G06 mRNA sequence....

Brassica oleracea var. alboglabra myrosinase mRNA, complete cds....
EF583560.1 Brassica napus myrosinase mRNA, partial cds....

EU167551.1 Brassica rapa var. parachinensis myrosinase gene, partial cds....
L11454.1 Arabidopsis thaliana thioglucosidase mRNA, complete cds....

NM 001036.3 Homo sapiens ryanodine receptor 3 (RYR3), mRNA....

NM 122499.3 Arabidopsis thaliana TGG2 (GLUCOSIDE GLUCOHYDROLASE 2); hydrolase,

NM 122501.3 Arabidopsis thaliana TGGl (THIOGLUCOSIDE GLUCOHYDROLASE 1); hydrola...
NM_180745.2 Arabidopsis thaliana TGG2 (GLUCOSIDE GLUCOHYDROLASE 2); hydrolase,

NM 180746.2 Arabidopsis thaliana TGGl (THIOGLUCOSIDE GLUCOHYDROLASE 1); hydrola...
X60214.1 B.napus mRNA for myrosinase....

X79194.1 A.thaliana TGGl gene for myrosinase....

X79195.1 A.thaliana TGG2 gene for myrosinase....

721978.1 B.napus Myr2.Bnl gene encoding myrosinase, thioglucoside glucohydro...

1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
AY957577.1 Brassica rapa var. parachinensis myrosinase mRNA, partial cds....
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1

At5g2600
BGLU38: 0

Tamafio del gen = 2670 pb
Codon de inicio (M) y de terminacion (@8), exon (ccc), intron (cac), region no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

tgaacaaataacaactgggaagattgagattttgtcagaactttggtttccaaaaacaagaccgcacataatctattgattcaaagaccaatttatgttt
tgttcttctgtatgtttctataaaagaattttgtctagttaaattatatgcatactatggatgtgagatccgagtttggatatttcacttgtggattggt
tctatttggttcttttctcttccaacataaatgtagtaaacaaagtctttattattattgatcatcttttattaggattttattttaatacatatggtag
aaaaagctccttatctatggagcaagtagaaagaggaaacatgaagatgatcttggtggacatatagtggattggatattE@QTGCATCTGCAAGACTCT
TCCGATCACGGTTCTTGGAGGAGACGCTTGAGCGGAGTAGATCTTGGTTCGTAGAGTCTTCGTCGGTAACGTTTATGAACTTCTGGAACCATTTGCCAGA
TGCTTTGAGGTCTCTATCACCAGTGATATTTGCGAAATCAACGTAACTTAGTCCGAATCTGACGGTAAATCCGTTACAGAATTCGTAATTATCCCCAAGA
GACCAAGCAAAATATCCTTTCACGTTGACATTCTTCTCCctacaaacaggaacagttaatcattatgtatatataaagagcaagagtagaagaagagtat
atatcatccactcacTTGATGACTTTACTGAGGAAACAGAGATGACTACAGAGATAATCAATCCGCTTGTAATCGGCAGTAGCCTTCTCAAAGTCCTCAT
CACCTGGGGTACTAAATCctaacatgtaccaagtagacaatattttgattcaatttcttggaccaactgtgaattaatacactaaaaatgtatagttgaa
agagagtagaactcacCATTCTCAGTGACATATATTAAAGGGTCACCGTAAGTGGTTTTGAAGTAATCCATTACGTAGTAAATGCCTTTTGGGTAGTAGT
AACTGGCTGCATTGAActgagaaaataaagtatatacatcagaaaaaagaaaaaatgaacgttatttttgcttaaacataaatgtaaaaaacggataata
catacCGGTGGACCAGGAGCATGACCAGTTGCATTTTTAGetgtgaacacaagggtgaaataattgatggtcactaaaaatgttatatagaaagattgta
actaaggagaaatagagtggtacATGTGAGAGTTGTGCGTGAGTCCATCAAGGCAGTGTGTACGTCCGAAGGAACAATCGTCTGATTATTTTGGGCGTAT
TGAGTGACGTAATAGTTGAGACCAAGAAAATCATATGAACCCTTTACAAGTGCGGCTTCTGTTTCACTGAACTCTGGAAGCCGATCACCAACATATTCCC
TCATGATGTCTGGGTATTTACCTTCTGTTAGAGGCCCCATGAACctgatgtacatttatatgtttattagcttatatatacatataactgttataaaatce
atttcattttttttatatatatatacCATCCATGGAAAAATATTTTAGCCCGCTCAGTTGCATCTTTGCTCTCTTGACTATGATCAAATGGAAGAAACCA
TCTAGTTATCATCACTGGTCCAATCATACCTTTTTGGTCATCctgtggtcacgcagacatttatattacacaatgaaatgatgattggatcaatagaagg
gttaggttaggttagattaggttacacctttttaaaaaaaggagaactcacCTTATATTTCGTCCTGTAAACATCAACGGCCGCTGCATGAGCAAGAAGC
TGGTTATGTGCAACAATATAGGGTTCTGTTGACGAATTTCCGCCGGGACATCTAACGTCAATCTTAGGAGAACATCGACCGGGTGCATCTGTTCCCAATG
CATATCCTCTA( GGTGATCCAGTTCTTTACCCTATCACCAAATAACTCGAAACATAGATCCGCGTAATCCTTGAA
ATCGTCTctgagcatattataaaatcatttcgttagtgcaagaatatgttgttatcattctttataagcgacatggcatcaacaacatacACGATCGTTT
TGTTCAAGAAACCGTTATATTCATCTTGTAGTGTTTGAGGAAGGTCCCAATGAAAGAGGGTAACAAAGGGCGTCATATTCTTTGCGACGAGGCCATCTAT
GAGACCGTTGTAGTACTTAATAGCTCCTGGGTTCACTCCCCTGCTCCTCTTTCCTTctgctcatatatataaatatcgtttatttactcttccaaacaat
tgcaatggaatactagtatattacaatagatatacatggagcaataatgtacatacTTGGAAGGAGTCTTGACCACGCAATGGAGAATCTGTAGCCAGTA
GAGTTGAGCTCGTCCATCACGTCTATATCTTTctgcagtttatatatatatatatatatatatatatacaatcacatagttgatagataatttagtgtgt
acgttagcttgcatatatatgtactaaggaacaaacCTGCCAAAGAGTATATGAGTCACAAGTAGTGTCTCCATTTCCCAAATCAGCTCCACCTTTCTct
gatagggtacaaagagattactatgaatatatagagacatatatccaacatacctctgatatggatttgtaagcaaatatatgtatatatatagcaacca
tgcaagcgacaaacCTGGGAATCCGGTGAGTGAAGCTATCCCAAACGTTAAGTCCACGGCCTCTACCGCCTTCCACctgaaatgaaaagaaataaccatge
aacgttggattttaattagtgtttggatggtttttctatacgtcaaatatggaaacacaatgggtgatttgtaacatgecCTGGTAAGCAGAAGATGCAAC
ACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAATTGCCACTGTTGAAAAGTTTAGTTTGGTTACATGTGAATGGCTCGTTCTCTTCACAAACAAACTCGTCACCTTTA

CAAGTCGCCAAAGCTAATAGAAAAACAAAGGCGAGCATAAGAAGCTT] ggtttattagtagtgtgtatgtttttgtgttgcatggaagcctagtgcca
atctagggtttatatagcctttgttagagaagagtgacgtatacattaccttgtcttagegtcatgatattttgggaggttaaggtgacatgaatcecegt
gggattgcttactctacctgaatgtaacaattttttatttttaaatgtttgtttacacttttcggactgectttgettttcaattgatcattttaatgtgt
tgcattcttttactcagttgtgaactgttaattactatcgttatctcatgttatcctcatacggaacacgacttgcagcacaaactaagtcacattttca
attgattggtcaacagtcatacagtataatatgtattaaacgttctcgcaaaactagaagtccatgcatcaagattggtttgtggcattagactgtttte
aaataggttcttctcgaggtggtcataagtaagccaaggttggcttagcaagtgcagatgtgaggaaacgggagcaatgaaacaaaaaatagatttcttg
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tccttctacttaaggggcaaagagaagcgtttttgctaccgagaaagtgaacattataagtttaaagtctcataagttagaattgacgeccatgeccattat
tcagaatatacatattagaaatatgatcaagtgttaaatttagagtaacaacgactttgttaagataataaaagaaaatagttacatgaatcgtttgcca
ttcatcacgagccttaccgctcacacctcacagcacagcatatctegtatgaatggattttgggecgatcgatactttatcacatgaaactagagactecte

At5g26000 F
Alineamiento BLAST de At5g26000 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 1913 [[AGGCACTCIGIATAGCTGEITGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C~ACCARATA 1969
AJ831467 1080  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 1024
AJ831464 1001  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 945
AJ831462 1004  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 948
AJ831461 1006  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 950
AJ831460 1002  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 946
AJ831459 1001  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCARATA 945
AJ831458 1007  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCARATA 951
AJ831455 1005  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 949
AJ831454 1001  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 945
AJ831451 1003  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 947
AJ831450 1003  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 947
AJ831448 1008  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 952
AJ831447 1007  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 951
AJ831445 1005  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 949
AJ831444 1002  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 946
AJ831443 1003  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 947
AJ831441 1010  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 954
AJ831440 1087  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 1031
X79194 2922 TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 2866
AF149413 64921 TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 64865
AF149413 72191 TAGGCACTGTGAAAAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACTCTAT-C-ACCAAATC 72247
AJ831466 1078  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 1022
AJ831463 1001  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCARATA 945
AJ831457 1001  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 945
AJ831456 998 TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 942
AJ831453 1002  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 946
AJ831452 999 TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 943
AJ831449 1002  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 946
AJ831446 1003  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 947
AJ831442 992 TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 936
NM_180746 668 TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 612
NM_122501 668 TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 612
AY090382 631 TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 575
AY058182 666 TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 610
AY054237 664 TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 608
AY045681 662 TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 606
111454 664 TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 608
AJ831465 1002  TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 946
AJ831468 1054  TAGGAACTGTGTATAGCTGGTTGATCGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCARATT 998
D0226630 93 TAGGCACTGTGTAGAGCTGGTTAATCGTGATCCAATG-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATT 37
X79195 2644  TAGGCACTGTGAAAAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACTCTAT-C-ACCAAATC 2588
AK226328 670 TAGGCACTGTGAAAAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACTCTAT-C-ACCAAATC 614
NM_ 122499 670 TAGGCACTGTGAAAAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACTCTAT-C-ACCAAATC 614
NM_001036863 670 TAGGCACTGTGAAAAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACTCTAT-C-ACCARATC 614
NM_180745 670 TAGGCACTGTGAAAAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACTCTAT-C-ACCARATC 614
AY113880 667 TAGGCACTGTGAAAAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACTCTAT-C-ACCAAATC 611
AF360348 667 TAGGCACTGTGARAAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACTCTAT-C-ACCAAATC 611
AY136630 964 TAGGCACTGTGAAAAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACTCTAT-C-ACCAAATC 908
EU004075 668 TAGGCACTGTGTACAGCTGGTTGATCGTGATCCAGTT-CTTCACCTT-T-CCACCAAATT 612
AY078042 634 TAGGCACTGTGAAAAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACTCTAT-C-ACCAAATC 578
AF361821 658 TAGGCACTGTGAAAAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACTCTAT-C-ACCAAATC 602
EU192929 261 TAGGCACTGTGTACAGCTGGTTGATCGTGATCCAGTT-CTTCACCTT-T-CCACCAAATT 205
AB194903 634 TAGGCACTGTGTACAGCTGGTTGATAGTGATCCAGTG-CTTTA-CCTTTCC-ACCAAATT 578
AB042186 645 TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATCGTGATCCAATG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT 589
111258 1239  TAGGCACTGTGTACAGCTGGTTGATCGTGATCCAGTT-CTTCACCTT-T-CCACCAAATT 1183
AY957579 145 TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT 89
AY567974 644 TAGGGACTGTGTATAGCTGGTTGATCGTGATCCAGTG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT 588
AB042187 646 TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATCGTGATCCAATG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT 590
AF083677 646 TAGNCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTT-CTTTACCCTAT-C-ACCAAATA 590
AF181734 244 TAGGCACTGAGTAGAGCTGGTTGATTGTGAACCAGTG-CTTTACTTTAT-C-ACCATATT 188
DQ767973 673 TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAATG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT 617
X59879 755 TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATCGTGATCCAGTT-CTTCACCTT-T-CCACCAAATT 699
AY957580 145 TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAATG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT 89
AY917099 145 TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAATG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT 89
AY567975 637 TAGGGACTGTGTATAACTGGTTGATCGTGATCCAGTG-CTTTA-CCTTTCC-ACCAAAT- 582
EF583560 579 TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATCGTGATCCAGTG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT 523
X60214 644 TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATCGTGATCCAGTG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT 588
AF414076 76 TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATCGTGATCCAGGAGCTT-ACCTT-T-CCACCGAATT = 20

721978 1304 TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATCGTGATCCAGTG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT 1248



EU167551
AY957578
AY957577
AJ223494
AK221857
AF181731
AP000372
AF181732
DQ456999

At5g26000 R

284
145
637
639

258
35028
254
265

TAGGGACTGTGTATAGCTGGTTGATCGTGATCCAGTG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT
TAGGGACTGTGTATAACTGGTTGATCGTGATCCAGTG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT
TAGGGACTGTGTATAACTGGTTGATCGTGATCCAGTG-CTTTA-CCTTTCC-ACCAAAT-
TCGGCACTGTATATAGCTGGTTGATCGTGATCCAGTG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT
TAGGCACTGTGAAAAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACTCTAT-C-ACCAAAT

TAGGCACTGAGTACAGCTGGTTGATAGTGAGCCAGTT-CTTCACCTT-T-CCACCAAATT
TAGGAACGGTATAGAGTTGGTTGATCGTGATCCACTT-CTTAACCCTAT-C-ACCGAATA
TAGGCACTGAGTACAGCTGGTTGATAGTGAGCCAGTT-CTTCACCTT-T-CCACCAAATT
TAGGCACTGTGTATAGCTGGTTGATGGTGATCCAGTG-CTTTACCTT-T-CCACCAAATT
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Alineamiento BLAST de At5g26000 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicion del iniciador “R”

Query
NM 180746
NM_ 122501
AY058182
AY054237
X79194
AY045681
AF149413
AF149413
111454
AF083677
AY090382
AJ831467
AJ831466
AJ831440
AP000372
AK226328
NM_ 122499
NM_ 001036863
NM 180745
AF083717
AY113880
AF360348
AF361821
X79195
DQ767973
AY567974
AY078042
721977
AY567975
X60214
AY957577
AY136630
AB042187
EF583560
AJ831460
AJ831458
AJ831455
AJ831451
AJ831450
AJ831446
AJ831445
AJ831443
AJ831465
AJ831462
AJ831461
AJ831453
AJ831449
AJ831448
AJ831444
AJ831464
AJ831463
AJ831457
AJ831454
AJ831447
AJ223494
AJ831441
AJ831459
AJ831452
AJ831456
AJ831442

2880
208
208
206
204
1955
202
63954
73195
204
186
171
121
121

CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCGCTTTCGAAA--TCTTGTT---TG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA--T-T-GCC-ACTG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCATCATCGAAA--TGT-TTT--CTG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCGCTTTCGAAA--TCTTGTT---TG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCGCTTTCGAAA--TCTTGTT---TG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCGCTTTCGAAA--TCTTGTT---TG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCGCTTTCGAAA--TCTTGTT---TG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCGCTTTCGAAA--TCTTGTT---TG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCGCTTTCGAAA--TCTTGTT---TG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCGCTTTCGAAA--TCTTGTT---TG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCGCTTTCGAAA--TCTTGTT---TG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCGCTTTCGAAA--TCTTGTT---TG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCTTTTCCGAAG--T-T-TTT-ACTG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCTTTTCCGAAG--T-T-TTT-ACTG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCGCTTTCGAAA--TCTTGTT---TG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCTTTCTCGAAG--C-T-GCT-ACTG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCTTTTCCGAAG--T-T-TTT-ACTG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAATCTTTTCCGAAG--T-T--CTTACTG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCTTTTCCGAAG--T-T-TTT-ACTG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCGCTTTCGAAA--TCTTGTT---TG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCTTTTCC-AAAGCT-T-TT--ACTG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAATCTTTTCCGAAG--T-T--CTTACTG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAAA
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAA
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAA
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAA
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAA
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAA
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAA
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGAA
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGA
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGA
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGA
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGA
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCGA
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGTCTTTTCC-AAAG-T-T-TTT-ACTG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTCG
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTC
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTTC
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGCCTTTTT
CTGGTAAGCAGAAGATGCAACACCGAAGATGAAGC

2934
154
154
152
150
1901
148

PR RPRRRRRERRRRRERRRRRRRERRERERERE
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Descripcién de los genes del alineamiento BLAST para At5g26000

AB042186.1 Raphanus sativus RMB1 mRNA for myrosinase, complete cds....

AB042187.1 Raphanus sativus RMB2 mRNA for myrosinase, complete cds....

AB194903.1 Eutrema wasabi WjMYR mRNA for myrosinase, complete cds....

AF083677.1 Arabidopsis thaliana clone sps66 unknown mRNA....

AF083717.1 Arabidopsis thaliana clone sps294 unknown mRNA....

AF149413.1 Arabidopsis thaliana BAC TIN24....

AF181731.1 Brassica oleracea cultivar Rapid Cycling Myrosinase (thioglucoside
AF181732.1 Brassica rapa cultivar R500 myrosinase (MyroC) gene, partial cds....
AF181734.1 Brassica napus cultivar Drakkar myrosinase (Myro-2) gene, partial c...
AF360348.1 Arabidopsis thaliana putative myrosinase TGG2 (At5g25980) mRNA, com...
AF361821.1 Arabidopsis thaliana AT59g25980/T1N24 18 mRNA, complete cds....
AF414076.1 Brassica nigra myrosinase mRNA, partial cds....

AJ223494.1 Brassica juncea mRNA for myrosinase, partial....

AJ831440.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831441.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831442.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831443.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831444.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831445.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831446.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831447.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831448.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831449.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831450.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831451.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831452.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831453.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831454.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831455.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831456.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831457.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831458.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831459.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831460.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831461.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831462.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831463.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831464.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831465.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831466.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831467.1 Arabidopsis thaliana partial tggl gene for thioglucoside glucohydro...
AJ831468.1 Arabidopsis lyrata subsp. lyrata partial tggl gene for thioglucosid...
AK221857.1 Arabidopsis thaliana mRNA for myrosinase TGG2, complete cds, clone:...
AK226328.1 Arabidopsis thaliana mRNA for myrosinase TGG2, complete cds, clone:...
AP000372.1 Arabidopsis thaliana genomic DNA, chromosome 5, TAC clone:K23F3....
AY045681.1 Arabidopsis thaliana AT5g26000/T1N24 7 mRNA, complete cds....
AY054237.1 Arabidopsis thaliana AT59g26000/T1N24 7 mRNA, complete cds....
AY058182.1 Arabidopsis thaliana AT59g26000/T1N24 7 mRNA, complete cds....
AY078042.1 Arabidopsis thaliana AT59g25980/T1N24 18 mRNA, complete cds....
AY090382.1 Arabidopsis thaliana AT59g26000/T1N24 7 mRNA, complete cds....
AY113880.1 Arabidopsis thaliana putative myrosinase TGG2 (At5g25980) mRNA, com...
AY136630.1 Synthetic construct carboxypeptidase Y/myrosinase fusion protein mR...
AY567974.1 Brassica rapa subsp. pekinensis cultivar DF1 myrosinase mRNA, parti...
AY567975.1 Brassica rapa subsp. pekinensis cultivar DF2 myrosinase mRNA, parti...
AY917099.1 Brassica oleracea var. alboglabra myrosinase mRNA sequence....
AY957577.1 Brassica rapa var. parachinensis myrosinase mRNA, partial cds....
AY957578.1 Brassica rapa var. parachinensis myrosinase mRNA, partial cds....
AY957579.1 Brassica oleracea var. capitata myrosinase mRNA, partial cds....
AY957580.1 Brassica oleracea var. alboglabra myrosinase mRNA, partial cds....
DQ226630.1 Boechera divaricarpa isolate SLW-4-E09 mRNA sequence....

DQ456999.1 Brassica oleracea var. gemmifera myrosinase mRNA, partial cds....
DQ767973.1 Brassica oleracea var. alboglabra myrosinase mRNA, complete cds....
EF583560.1 Brassica napus myrosinase mRNA, partial cds....

EU004075.1 Brassica oleracea myrosinase mRNA, complete cds....

EU167551.1 Brassica rapa var. parachinensis myrosinase gene, partial cds....
EU192929.1 Brassica napus cultivar Westar myrosinase mRNA, partial cds....

L11258.1 Brassica campestris myrosinase gene, complete exons 1-11....

L11454.1 Arabidopsis thaliana thioglucosidase mRNA, complete cds....

NM_001036.3 Homo sapiens ryanodine receptor 3 (RYR3), mRNA....

NM 122499.3 Arabidopsis thaliana TGG2 (GLUCOSIDE GLUCOHYDROLASE 2); hydrolase,
NM_122501.3 Arabidopsis thaliana TGGl (THIOGLUCOSIDE GLUCOHYDROLASE 1); hydrola...
NM_180745.2 Arabidopsis thaliana TGG2 (GLUCOSIDE GLUCOHYDROLASE 2); hydrolase,

NM 180746.2 Arabidopsis thaliana TGGl (THIOGLUCOSIDE GLUCOHYDROLASE 1); hydrola...
X59879.1 S.alba thioglucoside glucohydrolase (myrosinase) mRNA (clone MB3)....
X60214.1 B.napus mRNA for myrosinase....

X79194.1 A.thaliana TGGl gene for myrosinase....
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X79195.1 A.thaliana TGG2 gene for myrosinase....
721977.3 Brassica napus Myrl.Bnl gene encoding myrosinase, thioglucoside glu...
221978.1 B.napus Myr2.Bnl gene encoding myrosinase, thioglucoside glucohydro...

F5D21.16 : Atlg51490
Tamafio del gen = 2565 pb

Codon de inicio (B€) y de terminacion (@), exon (ccc), intron (cac), region no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

taagaattcaacggctttgtgaaagatttgtcaatggatattcttagaattcaacattacctttgctttgttgtacttctgttacgtcaaaccccttata
tataaacccctccaagttaatcaaccatcatcatattaattacccgctgaaaagctccatcaagaaacgcaaaaagaaagcatggcaattccaaaagcetce
actactctttagccatcattgtcgttctttttgccgtttcgaggagccaaaaathﬂQCAATCCAGAATGCAAGGCCAAAGAACCCTTCAACTGCGACAA
AACTCTTGCATTCAACCGAAATGGATTTCCCAAAAAAATTTTACTTTTGGTGCAGCTACCTCTGCATACCAGgtttacatatatcttegecatgatagat
ttaggggattgatttctagctataacattttccatatactttctteccttacaatatccaacgectttgttctatcagGTTGAAGGTGCAGCACATAGAGCA
CTTAATGGATGGGACTATTTCACTCATAGATATCCAGgtcataaacatcatttaatattattatttattacatgcatcttcatgtatgtaaaagtataaa
tataagaaatatatattcatattcatatctcggattgttatacagARAGAGTTTCAGATCGCAGTATAGGAGACCTTGCTTGTAATTCGTATGATCTTTA
TAAGgtgaaaggctatcaatgacgaatgtgtacatatggtgtttgttcaattttttcttagttttaatttaatttaaagatttttcatataaccttgaac
agGATGATGTTAAACTACTAAAAAGAATGAACGTTCAAGCATACCGATTCTCAATAGCATGGTCAAGGGTCTTACCAAgtaaatggatcttcatgtttte
atctaattataaatagaattcgtaaaattttacattccatcactaaactttaatttgtgattaaatgctaaatttagAGGGCAGACTAATTGGAGGAGTC
GACGAGAATGGGATCACATACTACAACAATCTCATTAACGAGTTGAAAGCAAATGgtaaattctaaattcaagtgcttaattaatcatattttaaategt
tttagtatgtttgtgatatataaacatttaacttacatgaatacagGCATAGAACCATTTGTGACTATATTTCATTGGGATGTTCCTCAAGACTTTAGAA
GACGAATATGGAGGCTTCTTAAGCCCACGTATAGTgtaagtgtgttctatattctcttctttagecttagatatatgtaacatcgcatcagatatgtgtet
gtctaatatgtatgatacataaatagggagGACTTCAAAAATTACGCTGAGCTTCTATTCCAAAGATTCGGAGACAGAGTTAAATTTTGGATCACATTAA
ATCAGCCGTACTCTCTCGCTGTCAAAGGTTATGGAGATGGACAGTATCCACCGGGAAGGTGCACTGACTGT] GAACC
TTATATAGTTGGACATCACGAACTTCTGGCTCATATGGAAGCTGTATCTTTATACCGAAAAAGATATCAGgtatacataccgtaaactcataatttctet
ttgcgtcgatactactttgtggtatatttgagtctataatcaagaactacttacgcag”rAATTTCAAGGTGGTAAGATAGGAACGACATTGATCGGTAGA
TGGTTCATCCCACTAAATGAAACTAACGATCTCGACAAGGCTGCTGCAAAACGAGAATTCGATTTTTCCgttggectggtatatatgttcaactcatggat
taccaaaacattaattatgtatatataaaacatgctgtgcaatattaatttatgtatattttcttacatatgtgtagGTTCTTGGATCCACTGGTGTACG
GACAATATCCAAAGATAATGAGAGACTAGGAGATAGATTGCCAAAATTCACGCCCAAGCAATCAGCTTTACTTAAAGGATCACTTGATTTTCTAGGGTTG
AACTATTACGTTACAAGATATGCAACCTACAGACCTCCTCCAATGCCGACACAACATAGTGTCTTAACCGATTCAGGAGTTACAATTGGATgtatgtcaa
acatttgtcgtatttaggtggatttttcatatataaatcaccaaaactaatctttttataattggtttcagTTGAGCGARATGGAGTTTCTATTGGTGTT
AAGGCTAGTATCAACTTTGgtttcgtatattttttttcccagATGTGAAAGATTTACGACATTTAGTTGATTTTTTTTTATTTGTCGAGCTTCTCCTACT
ATCCACCAGGATTCCGTCAGATTCTAAATCACATCAAAAACAAgtacaagaatccattaacctacatcaccgaaaacggtatatgttgcattcaaatgtt
taactttaaccaatgaaaaaactattttgtgttagttacaaatcttatgtcaatttgtagGAGTTGCTGATGCTGATCGCAAATGCTCTTGCCGATAATG
GACGAATTCAATTTCAATGCAGCCATCTTTCTTGTCTCAAATGCGCAATTGAgtgagtttaatatatcattcgtattttatgtgatttactgtecttegga
gaattataaatttatattcatatcaaaactattttcttaaatatttaatagGGATGGATGCAACGTAGCAGGATATTTTGCATGGTCATTGATGGACAAT
TATGAATTCGGAAATGGTTACACTCTCCGGTTTGATATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTCCTCGATCCGAAGAGAAAAAGCTTCTGGAAAATGGTTCT
CTAGGTTCATTGCAAAAEEEgtggaagccatagatatacatcaattacatgtgtttaagtttgaatgtaattactatcatacacttacataataaaattc
tttaatctttttctagattatagctaacaaactatagcttacaaattataagcatcaaagaaagtttcgagatgcaactgaaagaaggtaagcttattta
taataatgtttatagcctacaaattaagatttggtgaatatattttagttattttgttttttataattttaatttcaaactgcatctaagtgcttaaaat
tatcatctatgtttataggttacaaatcataccaatcattctgttttttcgtttttttttatttgcaactatatagacgaaagatacagagtatcatgtt
tattctccaaaaataacaatgctgaatcatagaatcattagatgctgataatgatacatatttataaatgttgaaactatcgtatgtgcaaaacaaatta

agaaacaaagtgtatacacaaatagatataatctATTAATTGGAGAGGTAAGACCTTCTTGAC5 SAATGTAGAGGTTGGTGTCTCCTTGA

At1g51490 F
Alineamiento BLAST de At1g51490 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 1440 GA-CAGTATCCACCGGGAAGGTGCACTGACTGT GAA 1498
AC024261 44675 GA-CAGTATCCACCGGGAAGGTGCACTGACTGTGAATTTGGAGGAGATTCTGGAACTGAA 44617
AC024261 51994 GATCT-TATCCACCAGGACGGTGCACCGGCTGTGAACTTGGAGGAGATTCTGGAGTTGAA 51936
DQ446351 594 GA-CAGTATCCACCGGGAAGGTGCACTGACTGTGAATTTGGAGGAGATTCTGGAACTGAA 652
NM 104027 590 GA-CAGTATCCACCGGGAAGGTGCACTGACTGTGAATTTGGAGGAGATTCTGGAACTGAA 648
AC007519 73147 GATC-GTATCCACCAGGACGGTGCACCGGCTGTGAACTTGGAGGAGATTCTGGAGTTGAA 73089
NM 103653 707 GATC-GTATCCACCAGGACGGTGCACCGGCTGTGAACTTGGAGGAGATTCTGGAGTTGAA 765
BT000471 707 GATC-GTATCCACCAGGACGGTGCACCGGCTGTGAACTTGGAGGAGATTCTGGAGTTGAA 765
BT002458 704 GATC-GTATCCACCAGGACGGTGCACCGGCTGTGAACTTGGAGGAGATTCTGGAGTTGAA 762
BT002202 668 GATC-GTATCCACCAGGACGGTGCACCGGCTGTGAACTTGGAGGAGATTCTGGAGTTGAA 726
NM_ 104025 679 GATCT-TATCCACCAGGACGGTGCACCGGCTGTGAACTTGGAGGAGATTCTGGAGTTGAA 737

Atlg51490 R
Alineamiento BLAST de At1g51490 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicién del iniciador “R”

Query 2712 AAATGGTTACACTCTCCGGTTTGATATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG 2771
AC024261 43403 AAATGGTTACACTCTCCGGTTTGATATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG 43344
AC024261 50607 AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG 50548
DQ446351 1417 AAATGGTTACACTCTCCGGTTTGATATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG 1476
NM 104027 1347 AAATGGTTACACTCTCCGGTTTGATATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG 1406
NM_ 104025 1439 AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAACTTCACTAATCCTGCTGATCG 1498
NM 103653 1467 AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG 1526
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BT000471 1467 ARATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG 1526
BT002458 1464 AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG 1523
BT002202 1428 AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG 1487
AC007519 71769 AAATGGTTACACCCTCCGGTTTGGTATGAATTGGGTCAATTTCACTAATCCTGCTGATCG 71710

Descripcion de los genes del alineamiento BLAST para Atl1g51490

AC007519.2 Sequence of BAC F16N3 from Arabidopsis thaliana chromosome 1, compl...

AC024261.6 Arabidopsis thaliana chromosome 1 BAC F5D21 genomic sequence, compl...

BT000471.1 Arabidopsis thaliana thioglucosidase, putative (Atlg47600) mRNA, co...

BT002202.1 Arabidopsis thaliana thioglucosidase, putative (Atlg47600) mRNA, co...

BT002458.1 Arabidopsis thaliana thioglucosidase, putative (Atlg47600) mRNA, co...
1

DQ446351.1 Arabidopsis thaliana clone pENTR221-At1g51490 glycosyl hydrolase fa...
NM 103653.2 Arabidopsis thaliana glycosyl hydrolase family 1 protein (AT1G47600...
NM 104025.3 Arabidopsis thaliana glycosyl hydrolase family 1 protein (AT1G51470...
NM 104027.2 Arabidopsis thaliana glycosyl hydrolase family 1 protein (AT1G51490...

BGAL 13 : At2gl16730

Tamafio del gen = 4120 pb
Codon de inicio () y de terminacion (@), exon (ccc), intrdn (cac), region no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

tttataaaagagtggctagggtgtagattgtacaattaaatgagtttattcctaatctacaaagaattttgatgcctttaataaaattatagaaaataaa
taaatgaaatattctaaactattgatggagaattttctataatgttgttgattagtttttttagaatcttataaagtttcccaaacaatctctttacttt
gatgatacttttcatgactttattttgtaaagagaaatgttggtaagtgatatttttaacatattatatatatattaattattttattgagttttttatt
cagatcaaatcatttttagtgtaaataagttttttttaggattttagacttatgaaactaaagtgagcattataaaaacgagataggccaatatacacct
taactttgattagaaacttcactatatacaatcacgcgtatatatctgtatgataaacattttagttaataaattcaaaaatggaacaaaaaatcaatgce
ataattttagtatctacaaaaacattaggtataaaaccgttcagcgaagcaaataaaatatatatcciWdGTTCTTCTTGTCACGGCCACACTTGACTTG
TACCGCAAGCTTCTTCTCGACTTTGGGACATGAATCCTTTTTGTCTTGCTCGAACGTACTCTTGTTCACCGGAATCACACACTCTGCTTTACCCAAACAG
TActgaaaaaaggaaaaaaaaccgaaatcagtttgtgttacgtttaccgcaagtaacactagttagaaatataagccaactttttctttttacCTTTTCA
ACGACTTTCTTAGAAACAGGAGCATTACAACTTCCAAGAGTGAAGTTGCCACAAGTCCCAT TA_GCGGAGATTT
TCTTTGTGCCGGAACATTTGAGATTAGCCGTGAGATGCACGTCATCAGTGATGGCCTGAACTTGGTCATTCTTCCTGGTCCAGTGACGGACACTAGGAGT
GTAGTTTTCTCCAATATAAGAACACACCGTATCTCTATTGACGATGACAAAGTCGATAAGCTCTGGCTTCACATTTGGTTCTTCCTCAAATATAACCAGA
AGATTTTTCTTGGGCTTCAAGAAAGACCTAGGGATGTGATACTCGATTTGCGTAGGCTGTCCTAAAGGCGATAGAAACGACATCCAATATCGACCAACAC
CTTCTCCGTTCACCCAAATCAAACCTTTCCCCATTCCGTTCATCCTAATTGCTGCTGCACTTTGGCTCTCTGGTGCATCGAAGTATGTctacaatatete
aaacgttgttcattagatcactattcttgttgctcaagttacttccaattattttttctgaaaggttaagtttattcacCTGGTACCATGTCATTCCCGG
TTCTTTCCCTGAAGCTTTCTCCCATTTAACCTTCTTCAATCCTTCTTCGGCGTGGATACCAAGCCTTTCGCCTTCCATACCCACctgeggatttggaaaa
atcagatcaaaatagtcataacaaattgagaaagtaagatctataacaaacCTTGTTTCCCCATTTGTTTTCTTCAGTGAGATCAAGTGTTCCAGAGCCC
AAACCTAAGATGGAAACACTACGTGGACCTGTGTATCTATGCTCCATATAAGATCCACTATCctgttgatacaaaaagaattcatatatctcatcatcaa
aattgaaaactatgcatggctttgttgttattagttctttttaagaacatctatgtttcttacCGGAAATCCCGTCARAAACACCTAGCATGGTTAAGTGG
TTCTCTCCTTCTTTTAGAGTAACTGGCTTCTGAAAGACGAAACTCTTCTCTTCATGGCTACCATGTCCGTTTCctgaacaagtttcattaattaggtcaa
agttttgtcaatttttcacattacataaaaatgttttatcccatggatggttccgatcttacCAAGGTATTCTCCATTGAGCCATACATGCAACGCGTGG
CCAAGACTAGCAATCCTCAGATTAGGCTTACCTCCTTTCTTCTTAGAGAGGTCATTGTCATCTATTTTAAAGectgcatggaatattaaccaaagagatgt
gtccatatgatattttttcttctttgtttttcatttcatacataagatagtccaattatatccttacttacCTTGTTGTGTACCATCCGTAATCAGACTC
ATCTTTGGTCAAGCCGTAGAGTTCAACGGGTATAAAAGAGTCACCCTTGATCTTACTTGGCACTGACTCGGTGAACACTTTGAAATCAAAGTTCTTATTC
GCTTTTTTCGATTTCATGAAGTTTCTTGAAGTATGATGAGAGATGATctgaccaaaatagtaaaccaaacaaaaaaaaaaacaatcaagattcatttttc
ttcttcgaggaaaatgaaagatttgctagaagattttgtatttattatcacCTCCCCGGTGTTATAAACAACGGTTTTGCAGTCAGGGAGAATACTGATG
GAGCGGTGCGGGATAAGATATTCCTTGCCTCTGAATTTGATTTTTTCTGCAGCTTCTGTGTTATTGTTAGCCAAAAATGCTGCACAAACTTTAGTTCCAG
GCTGCTCGTAGTATCGAATctgcgataacaaaaatacataaaaatcaagaaactgattctttctatgtacattttctaaagtttaaactttttgaacatt
aatgatgctatagatgaaattacCTCTGTTTCATTGCTAGGCTTCTCGACTCGAGGCTGGCCCCAGAGAAGTGCCTTCTTGCACAAGTTAAGGGCGTTGT
GAAGATGCTTTAGATGACCGTACTTAGGCTCCCTTTCCAGTCctttgtattaaaaaaagggcaaatgagaacatacatattaatctgtaactcgatttta
ttcattcacaacgatcatatgctatatgttttgttttagttttacCGAATTCATCAAGAGGTGCATCGTCGTAGTAACGAGTTGTCACATAATGTGCAGA
GGTTCTTCCAAAGTTAGTACCTCCGTGATActataagaaaaacaaatatttaacaacattcttgaaacgttacatataaatctcttttttattcggtatt
cgatcacttacCATATAGTAGTTAACATGGGTTCCATTCTTGGAGAAAAACCGGGCAACAGAATATGCTATATCTTCTACAGATCTTTGTGCTGGGGGAT
CGCCAAAAACGCGGAACctagaatcaaattataagtcattgtcgtttgtttcatcaagaacatactaattaaggtgttcaagtgaaaagctcacTGAGTA
GTCCAGTTCTCTGTCCATAAAGATGGCTTGTTGTCTTTGTTTGGACCAGGGAATGTATCACCGCAATGTCTTCCGTTACAAGCGTTGATctgtatcaaaa

caaattaagttcttgatttaaccttttatgattatgtttttatagtgaacgtgttataaaatatgacttacCATAGGATCAGGAGCATCATTTTGCTTAC
ACATAACCCATGGGATCCCCAAATCCATCGAGTGTACCAGTTTAGATGCCCACTTAATGTAGTTTAATCCATCTTCTTTATATGCTCGTTGAACCGCACT

ATACTCATTCTCAATctgaatccaaacgccaattttaaaaaaatctttcaaaacttttatgattcatatcttaaaaatgtgtttgttgtttttattaate
tttatctttttgtcaatgttacCTGTCCTAATATAATGGGGCCTCCTTGTGAAGCAAAAAGCTTCTCCTCCTTCATCATGTCAAGTACCACCTTAACATA
TCTCTCTGTATGTTCctacaatcaatagttttctccaaattatttaattgttccaacatatcacacacatatcttacatatgcatagccatatgtgaaaa
ctaataatcatacCTTGAAAGGTTCATTATCGGTACGGAAGAAGATCCCGGGAACTTCCCTCAGCCAGTAAGGAAGTCCTctgatgtttcattataacca
taagcattaaacatgtcacatatgtaaaagaattttatctcaatttggaggaatcagacaatgtaacaaataaacatacCCATGAGTCCATTCAGCTTGA
ATAAAAGGTCCAAGCCTCAAGGTTACATACAAACCATTCTTCTCAATTAATTTTATGAACTTCACCAAGTCGGCTCTACCCGAAAAATTGAActgtccca
acaacaaaataaaaaactcttcaaaacagtgatttaatcttttctaaaggtttttgtttgttaatatttcaaattacCTTTCCCTGCTCAGGCTCATGAA
CGTTCCAAAAAACGTATGTCTGAATCGTGTTCAAACCGCCTTGTTTCGCTCTCTTGATGATGTTTGGCCACATctgagcaaaacccacatcacatattct

caaaaatgtaagtaaaacaaaatttaaagataaaacaactttaactaacgagtgtatgaatcatttacTTCAGGAGTGCTACGAGGGTAATGTATGGAGC
CAGAGTAAAGGAGTTCTCTATTTCCATTGATGATCAAAGACGTTCCATCATAAGTTACTTCTTTCTTTTTATCGACCGATTTCGTCTTCTTCTCTTTGTC
ATCGCTTGAGAGAGCTCCAGAGAAGGAGAGGAGAATCACGAGAACGGCTAGTAAAAGCCATGAATGATCAGAAGAATGTATTT m! ttgactatcttct
tcttcecttecttettcecttettgaggatttttaaatttaaacaagaatccacctaaagggatatcttecttgtcagagaaataaaaactttagagaaagaaaa
tgaaataagagaatgtttcgcagagaacataaggtttcagagaaattcacgtattctcaatttgagattccacattttgtttgtaaataaaacttccaat
aactctcccttttatttccttatttectectttcattttgttttecgttgaattttctaattttaaggtttttggttgaagagectaatttggegggtata
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cacacaatgacttctctcaatcaccaccaaaaagaaatgtgagccaatgcttatgttgagaaggtgcgtattacaccaaaaaaaaatggttcatacgaaa
ccaatgattttattttattttattatgttcattataaacaccacttttggttcttctttaattgtggaaatgtggattaaatccatgagagatctaacaa
aaatttgtgtaacctgttatctagttattattctttgtctacaagttgagtaaatttttttgctgtaatttggattatcatcgtttaaacctttagetta
tttctaactttaaatatcataacggcaaaaattgtaaaagctttggtatgcttcttttacgtaaaatacataaatgtgttgaccgtgtggttgaagattyg
aaagcaaagcaaacaacatttgttacaaaaaaaatggctatttttttaagtaatcaattaatcgtcttttaaaaaatcgagaccaactattgttgagaat
tattttcctcccgtaatcaccatcataaaatatcggttgggcaaatcacgtagcatgcatgtacattaactttggactaacagetgtggagtttcettett
atagcaatattcaaaagacctaataagtctgaaataaacagaggcttgaaggttatacttagattgaaaggcaatgatttacatttacatatataggttg

At2g16730 F
Alineamiento BLAST de At2g167730 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 849 CCACAAGTCCCATTAGEARECCCARAGCCTTICCCANTTCCACAGCGGAGATTTTCTTTG-T 907
AC005825 66654 CCACAAGTCCCATTAGGATTCCCAAAGCTTGCGAATTCCACAGCGGAGATTTTCTTTG-T 66712
NM_ 127225 2419  CCACAAGTCCCATTAGGATTCCCAAAGCTTGCGAATTCCACAGCGGAGATTTTCTTTG-T 2361
BT004177 705 CCACAAGTCCCATTAGGATTCCCAAAGCTTGCGAATTCCACAGCGGAGATTTTCTTTG-T 647
AJ270309 2419  CCACAAGTCCCATTAGGATTCCCAAAGCTTGCGAATTCCACAGCGGAGATTTTCTTTG-T 2361
AC189222 83041 CCACAAGTACCAATAGGGTTTCCGAAGCTAGCGAACTCAACTTCTGAGATCTTC-TTGTT 83099

At2g16730 R
Alineamiento BLAST de At2g167730 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicion del iniciador “R”

Query 4310 AAACGTATGTCTGAATCGTGTTCAAACCGCCTTGTTTCGCTCTCTTGATGATGTTTGGCC 4369

AC005825 70115 AAACGTATGTCTGAATCGTGTTCAAACCGCCTTGTTTCGCTCTCTTGATGATGTTTGGCC 70174
AL161586 126388 AAACGTATGTCTGAATCGTGTTCAAACCGCCTTGCTTGGCTCTCTTGATGATACTTGGCC 126447
AL079347 96929 AAACGTATGTCTGAATCGTGTTCAAACCGCCTTGCTTGGCTCTCTTGATGATACTTGGCC 96988
AL022023 27421 AAACGTATGTCTGAATCGTGTTCAAACCGCCTTGCTTGGCTCTCTTGATGATACTTGGCC 27480

NM 127225 345 ARACGTATGTCTGAATCGTGTTCAAACCGCCTTGTTTCGCTCTCTTGATGATGTTTGGCC 286
AJ270309 345 AAACGTATGTCTGAATCGTGTTCAAACCGCCTTGTTTCGCTCTCTTGATGATGTTTGGCC 286
NM 119667 392 AAACGTATGTCTGAATCGTGTTCAAACCGCCTTGCTTGGCTCTCTTGATGATACTTGGCC 333
AY060576 388 AAACGTATGTCTGAATCGTGTTCAAACCGCCTTGCTTGGCTCTCTTGATGATACTTGGCC 329
AJ270307 377 AAACGTATGTCTGAATCGTGTTCAAACCGCCTTGCTTGGCTCTCTTGATGATACTTGGCC 318

Descripcién de los genes del alineamiento BLAST para At2g16730

AY060576.1 Arabidopsis thaliana AT4g35010/M4E13_70 mRNA sequence....

BT004177.1 Arabidopsis thaliana clone RAFL15-40-HO06 (R20944) At2gl6730 mRNA
NM 119667.2 Arabidopsis thaliana BGALll (beta-galactosidase 11); beta-galac
NM_127225.2 Arabidopsis thaliana BGAL13 (beta-galactosidase 13); beta-galac

AC005825.4 Arabidopsis thaliana chromosome 2 clone T24I21 map mi398, comple
AC189222.1 Brassica rapa subsp. pekinensis clone KBrB010M19, complete seque
AJ270307.1 Arabidopsis thaliana mRNA for putative beta-galactosidase (BGALL
AJ270309.1 Arabidopsis thaliana mRNA for putative beta-galactosidase (BGALL
AL022023.1 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, BAC clone M4E13 (ESSAII p
AL079347.1 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, BAC clone F11I11 (ESSA proje...
AL161586.2 Arabidopsis thaliana DNA chromosome 4, contig fragment No. 82....

1

1

MFJ20,17 : At3g28490

Tamarfio del gen = 1505 pb
Codon de inicio (M) y de terminacion (@8), exon (ccc), intron (cac), region no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

tccgccgacgaccgcggtcttgaaacacgactcgtaggggtggacattcggata_cctatcgagtacaggttcttcag
gtagaaaagtttaggatccaatagggtaaatctaaaatatcggttcggtgtecggttecgggtctaatcgggttececggteggttecgaatatagagttttggg
ctcttttttggaaccgataccaaattttcggatgtatatccagatttttcgggtaaatacccaaattttctggtaaaatttcgggttttaggtaaaattt
agattttcgaataaaatatccgggtattttcgggttcggtttcggttttttgggtagaggaattttggacccaatagggtaaatcttcgagttcgagttce
ggtttctggtccaatttttcgggtcecgetteccggttecgggtaatcggtteccggttttecttgeccaccectagtaggttgtatgattgttacacttcattag
aaatatagatatcatcatgcttcattacaaaacaccgggtttttcgttatgtgaaagaatctagtcacttgttgttgttcttaagagggACAAGCTTTGC
AGCTCTTTCTACAAAATCCAAGGGAAGTTTCCGAACCCACCATGTACATTGGATTCTTCTCGCATTCCCCTGCATCTGCCCATTCTTGGCAGCTCTCATG
ATCGTCCACACACACAAGTTTCTTCTTACCGAATGACCTAACATGAATCCATCTAGTTGCTGACCATTTCTCTCCCTCAATCACCGGACAACTTCCATGT
AAGCTATTTGGGTCCGTTGTTCCATTTAGATGAAGATTGAAGAACAATAATGCGTCACCTTTCCTCGGTTTCActacaattaaagattacttattcaaat
aatgtaatataccatttgaagaaatagttgtatctttcataaaacatagaaccatgctacaactacaagtgtgtacatcaaacttgtatatattttacCT
GCATAGCCTTGTTTTGCACATTTCGACCAGCTATCGTCTTTCAGCTGAGGTGTTTTACCctataagaatgaatgatcacattaagtgatgatttaaatte
aaaaactcaagtgatgatttatggaacaagaagtgatatatgttttacCTTCCAGTTGGGARACACTGTTTCTCCACCCTTTGTGACATTGGACAAGTAC
ATTAGTACGGTGGCGATCCGATGACCACCTAGCTCTAGAGCTTTCTTGTCGTAAAAATAGTCGAAATGCGGATCATATTTTTGACCATTCTCATAGTGCA
GTATTTGTAAGGCTTCCCCATTTTctgatccacaacacataaagataagatgagagtaagaaacagaattagaaaaaaaaagaaaaatgtatatgcctcg
cggaagtacCCTCAGGAAGAAAGGTCCATGCAGCAAGTTTAGCCTCGACATTAGCTACTATATCATCctaaaggttgaagtaaacaaaaccaatagtaac
ttggtcaagactcaagcgtttacttctttacaaaaaaaaacacagagaactagtctgtctatttagtgaattaagctagtcgaatacaataaaaatacat
agtaaaattccactgctctcacCTGTCTTTTGGTCAGAAACATTCCAGAACTTGTGCGTACTTCACTGTCTTCACTCTCACCTGAATCAACATCAGCCAC
CACCATTGACTTCTCAAGCTTTCCTTTTGCctaaaaccaatgtttacatccacaacacagtcctatatgatcacaaaatctatataattttatgaaaaca

agaaaacttaataacatgtttgattctatacCAACTTAATCAAATGATCACATTCCTCATCTGAGAGAAATCCTTTGTATAAAAATGCCctgaagaaace
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acgaaattcactttctttaacacaacagaacaaagatcatgattacgtaattcagatacacaaaacacatac

caagaaatt
ttttcttgaaaaagagttttgttaaacaattttgttccttatttactaatgatacccaatgaatttttgtccatatgtttttatttctegttgactagta
ttttttacttttaataggttctttcactatttttttcaccggaaacaaacttctgttttttttttggttgactaataataaaatttttgagttttcagat
aatagtaatattgcaataccaataactcaaccatgttccaatataaaacatcagttaccaagagagactaccctccttcttctgatttctgaaccttttt
ttttgggcaacaccttcttaaccttattgtcataatcaattgttatatcaatatccggattccgaaatacgattcgattcgattcaaaaaataaaaacat
tcaaagttttgattatgaaatcatgtctattgactttatattaatattttctatttcaatttagatcttcttccatatatatttatttatttgcataaat
aaatttaatttttcttatatttctgactaatatcttcagaaaaatattgtgtggcatctcttagaaatattttaattaatgagtttgaaattttttataa
taaccaaatttttctataagttggattctaactcacttatccagatcttgttatcttgaaattttaactagtcattaaaactcaatatatcctcattaac

At3g28490 F
Alineamiento BLAST de At3g28490 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 37 GGGGT-GGACATTCGGAT- CCTATC-GAGTACAG-G 92
AB026644 82720 GGGGT-GGACATTCGGAT-AAGCGGGTCGGATTCGGATAAAACCCTATC-GAGTACAG-G 82775
AL161471 153650 T-GGACATTCGGGT-AAGCGAGTCGGATTCGGATAAAATCCAATCGGA-TACAG-A 153599
AF195115 54169 T-GGACATTCGGGT-AAGCGAGTCGGATTCGGATAAAATCCAATCGGA-TACAG-A 54118
AF013293 57738 T-GGACATTCGGGT-AAGCGAGTCGGATTCGGATAAAATCCAATCGGA-TACAG-A 57789
AL161496 166264 GGGGC-GGGCATTCGGGTAAAGCGGGTCGGGTTCGGGTAAAATCCGATC-GGGTA-TGCG 166320
AF071527 77226 GGGGC-GGGCATTCGGGTARAGCGGGTCGGGTTCGGGTARAATCCGATC-GGGTA-TGCG 77170
AB016884 23744 GGGGTGGGA-ATTTGGGT-AAGCGGGTCGGGTTCGGGTAAAACCCAATC-GGGTAC-G-G 23690
AC027034 6680 GGGT-AGACATTCGGGT-AAGCGGGTCGGATTCGGATAAAACCCGATT-GGGTAC-G-G 6627
AC079287 167178 GGGT-AGACATTCGGGT-AAGCGGGTCGGATTCGGATAAAACCCGATT-GGGTAC-G-G 16725

At3g28490 R
Alineamiento BLAST de At3g28490 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicion del iniciador “R”

Query 362 ATTTTGGACCCAATAGGGTAAATCTTCGAGTTCGAGTTCGGTTTCTGG-TCCAATTTTTC 420

AB026644 83045 ATTTTGGACCCAATAGGGTAAATCTTCGAGTTCGAGTTCGGTTTCTGG-TCCAATTTTTC 83103
AL161471 153339 ATTTAAGACCTAATAGGATAAATCTTCGGGTTCGAGTTTGATTTC-GGATCCAATTTTTT 153281
AF195115 53858 ATTTAAGACCTAATAGGATAAATCTTCGGGTTCGAGTTTGATTTC-GGATCCAATTTTTT 53800
AF013293 58049 ATTTAAGACCTAATAGGATAAATCTTCGGGTTCGAGTTTGATTTC-GGATCCAATTTTTT 58107
AL161496 166570 ATATAGGATTCAATAGAATAATTCTTCGGGTTTGGGTTCGAAT-CAGA-TCAAATTTTTC 166627
AF071527 76920 ATATAGGATTCAATAGAATAATTCTTCGGGTTTGGGTTCGAAT-CAGA-TCAAATTTTTC 76863
AB016884 23459 -TTTAGGACCCAATAGGGTAAATCTTCGTGTTCGTGTTCGGTTTCCAG-TCCAATTTTTC 23402
AL161531 120962 ATTTAGGAGCCAATAAGGCAAAT-TT----T-CG-G---G-TT-CTGG-TCCAAGTTTTC 121008
AL096882 47956 ATTTAGGAGCCAATAAGGCAAAT-TT----T-CG-G---G-TT-CTGG-TCCAAGTTTTC 48002

Descripcién de los genes del alineamiento BLAST para At3g28490

AB016884.
AB026644.
AC006429.
AC027034.
AC079287.
AF013293.

1 Arabidopsis thaliana genomic DNA,
1 Arabidopsis thaliana genomic DNA,
4 Arabidopsis thaliana chromosome 2 clone F15K19 map mi421,

chromosome 5,
chromosome 3, MFJ20.

comple

Pl clone:

10 Arabidopsis thaliana chromosome 1 BAC F7A10 genomic sequence, cC

1 Arabidopsis

thaliana
thaliana

chromosome 1 BAC T18I3 genomic sequence, co

BAC IG005I10....

TAC clone:K16H17....

Arabidopsis
Arabidopsis
Arabidopsis
Arabidopsis
Arabidopsis
Arabidopsis
Arabidopsis

AF071527.
AF195115.

1
1 BAC F9H3, from chromosome IV near 18.8 cM,
1

AL096882.2
2
2
2

BAC F5I10....

DNA chromosome 4,
DNA chromosome 4,
DNA chromosome 4,
DNA chromosome 4,

thaliana
thaliana
thaliana
thaliana
thaliana
thaliana

BAC clone F8L21 (ESSA pro
contig fragment No. 1....
contig fragment No. 8....
contig fragment No. 31....

AL161471.
AL161496.
AL161531.

BGAL 11: At4g35010

Tamarfio del gen = 3900 pb
Codon de inicio (f€) y de terminacion (@8), exon (ccc), intron (cac), region no transcribible (UTR) (gtat),
posicion de anclaje del iniciador F (@), y posicion de anclaje del iniciador R (ctg).

agctcctactcgtttaggatttgtgaagaagaaagagagcgatgaacaagaaaa
tggtcaaggatgtgtgtgaagattttttttggttacaccgaaatttgggccaaagagataaaaccacccaatgagaaacgggatttgaatgggecggtgtce
agttatctcctgttttcctcagccacatctttecggtggacctcattggetttttagatacgattgttggcacgtgacttgcatgtcattttgttacacaa
aaaacggcacacgagtttgctagttatttgttaaacagcgtgcatgttcattccttaaattttgtaaaatggaaacattgaataaaaatggacataaacc
attattttttccggtgatttatgttttctggatcatattcgaatatattactcgtgtattagagttaaattgaagaaatcaaatacaaacagaacgacaa
aaathatgtcacaacactttqaaattqgtctactaaacacaatacatgaaccatatqtaatgtgatqatatacactct

ctgcaatagattttttttattggttactcctatcataaggtacaaactatatagcaagaagaaacaagatataatattttacm

TCGATGACTTGCTTTGAAACA
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CGCCTTCTCCGTTCACCCAAATCAACCCTTTTCCCATTCCATGCATGCGAATCGTTGCTGCGCTTACGCTCTCTGGTGCATCAAAGTATGTctgcaatgt
ttcacattccttagaaaacttctacatatcataccaatcatactctgtatagtttgatttttgtttttgtctcttacCTGCGTACCATGTAAGTCCTGGTG
CTTTTCCGGTGAATTTTTTCCATTCGACCTTCTTTAAACCTTCCTCAGTGTGGATTCCAAGTTTTTCACCTTCCATACCGATctaatgatcgaaaaaaac
ggatcagaagaaggaaatgcatactcaatgttgaaatacaataacggagaaattgtttataaacCTTGTTTCCCCATTTGCTGCTCTCAGTGAGATCAAG
TGTTCCAGAAGTCAATCCTAAGATGGAAATACCACGAGGACCGGTGTATCTATGCTCCATGTAAGATCCACTGTCctgtaagaaccaaaaatcccaaaca
ttaacgaaacaaatcttcatctatagatattgaattatgtttgttaattacttacTGGGAATCCTGTGAGAACACCAAGCATTACAAGATGATTCTCTCC
TGCTTTTAGTGTAACCTGTTTTTGGAAAACAAAACTCTTCTCTTCGTGGCTTCCATGTCCACTTCctgttaagaagatatcattattatagectcattgtt
gtagtacttgtagatcattcttgcacaaattcttacCAAGGTATTCTCCGTTAAGCCAAGCGTGCAACGCGTGTCCAAGACTAGCAATCCTCACAAAAGT
CTTAACTCCTTTCTTGGTAGGTAAGTGATTCTTGTGAACCTTGAAGctgcaaagcaaaattcaacttcaaaattctcttecttttatatattcaataaaca
atcacataaaagtaaattctttacCTTGTTGTGTACCATCCATAGTCTGTCTTGTCTTTAGTCAAACCATAAAGCTCAACGGGTATGTATGAGTTACCTT
CGAGTTTACTAGGCAATGTCTCTGTGAAAACTTTGAAATCAAACTTCTTGTTTGCCTTTTTAGACTTCATAAAGTTCCTTGAAGTGTGTTGAGAAACAAT
ctggtccaataacaaacaagaacttgttaaaactctgttttttttgctcaaataaaccggtatttaatgttttcttcacCTGTGCAGTGTTGTAARACAAC
AGTTTTACAATCGGGAAGAATACTAATAGAACGAGGCGCGATCACGTATTCTCTGCCCTTGAATTTGATGGTTTCTGCAGCTTCAGTATTGTTGTTAGCC
AAGAAAGCAGCACAAGTTTTGGTTCCAGGTTGTTCGTAGTATCTAATctgttattacacaccaaaaagttgaatcctttaagcattttgaaaaaacaaat
cagagtctgtttgtatgtgtacatgcatatatgctaatacCTCTGTATCTTTTCCAGGTTTCTCGGTTTTAGGCTGACCCCAAAGAAGTGGCTTCTTGCA
GAGGTTAAGAGCGTTGTGAAGATGCTTAAGATGACCATACTTAGGCTCTTTCTCTAAACCATATTCATCAAGAGGTGCATCATCGTAGTATCTAGTGGTC
ACATAATGTGCAGAGGTTCTTCCAAAGTTAGTCCCTCCGTGGTActacaagattaaagaaccattttgagaattttgacaatcatttttgcatatatggt
taactcgaatggatcataatttttacCATGTAGTAGTTGACATGGGTTCCGTTCTTGGAGAAGAATCGAGCAACTGAATACGCGATATCTTCTACTGATC
TTTGAGTTGGCGGATCACCARACACGCGGAACctattgaagaaattggcaagatattcaacacttatatgaatgaacctaaggtttttacatgtttaatt
caagagtaagaaaaacaaactcacTGAGTAGTCCAATTCTCAGTCCATAAAGATGGTTTGTTTTCTCTGTTTGGACCGGGGAAAGTATCACCGCAATGTC
TTCCATTACAAGCATTGATctgtttccacagtgttttcaaatattttaaaactttcttcctcattcggataaaacacaatcatgtaaaaatgaactttac
CATAGGATCAGGAGCGTCGTTCTGCTTGCACATAACCCATGGGATCCCGAGTTTCATTGAGTCCACCAAATTAGATGCCCATTTAATGTAGTTTAACCCG
TCTTGTTTATATGCACGTTGAACCGCGCTATATTCGTTTTCTATctgcaattcatattcattccaaaactcatcattttataacatttttcaaatcatat
ataaatatataggtttctcttttetttgttgtcacCTGTCCTAATATAATGGGGCCTCCTTGTGACGCAAACAATCTTTCCTCCTTCATTTTGTCGAGTA
TCATCCGTACATACCTTTCTGTATGCTCctgcaatatttttatggtcatatcttgtaatatatctaattgtaacaaaacacacattgacatatatatagt
aattctatgtataatacCTTGAATTGTTTATTGTCTGTACGGAAGAAAATTCCAGGAACTTCTCTAAGCCAATAAGGAAGTCCTctgatcatcacaaaga
gatcatataaaatgttaaaatgaagatcttgagaacgccgaaaaagaagaagaagcaatgcattattacCCATGAGTCCATTCAGCTTGGATGAACGGTC
CAAGCCTTAAGGTCACATACATTCCATTCTTTTGAATCAACTTTATGAACTTCACCAAATCAGCTCGTCCCGAAAAGTTGAActgatgaacgcaacacaa
aatacattatgaatcctaaagattcatgcatgcgtgttttatatgttctatatatagatcagtttttggttatgaattacCTTTCCTTGTTGAGGCTCAT
GTACATTCCAGAAAACGTATGTCTGAATCGTGTTCAAACCGCCTTGCTTGGCTCTCTTGATGATACTTGGCCACATctaaaccaaacccaaatgacacaa

taatctcaatatacaaaaaaaaaaaaaaaacgttttagaaaaacagagattatgtgattcaataaatacTTCCGGAGTGCTTCTCGGGTAATGAATAGAG
CCAGAATAAAGAAGCTCTCTTTTGCCATCGATGATCAAAGAGGTTCCATCATATGTCACCTCCTTATTACTCTTCTTCTTCTTCTTGGCGTCCTTCTTGG

CCGCGAAGGAGGAAGAAGACGAGAGGAGAACGACAAGAACAGCTGTTAAAAGCCATCGATCAAGAGAATGTTTTCHEEitgaactctcttctttttcttt
tttgaattaatttttggtgtcgtacgtagaacaagaagctaagttctcttggaacctcgtecttgtcggaggaataaaaaacaaggagagctcaaataac
aagctttcagaaaagaggatgatataagagaatgtttcgcactcaggttttcaggtttccggagaaatttacgecgtctgaaatagaatccaccgttgtaa
ctttgaaactctcttcatttttccttttcgattttttttttttaatttgtttttgctatttttaaatgttggtttcaccctattcttegectattatgtt
ggacataacataacaaattagtgaaattaccattcgttttttttgggtccccataacagattctttaacggtcaataagtgtttttaaaattaacggtca
ataactagctagacagattcaaaaggtaagcctttataccgtgattggttataaaaatattaaatattgaccttaagttcacgttttttttagtgtctca
acatttatttcttagagaagttgtatgtacatttttaatgtttacttcaacataccgggacaaaaatattatcatttaacatgtaacagaagaatatgta
tccaaaggaggctgatcaataaaaattaacactccaatcatattgcattgtaaaaccagctatattttttattgatatttaaaccatagttgtataatcc

At4g35010 F
Alineamiento BLAST de At4g35010 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en verde la posicion del iniciador “F”

Query 797 GGAGCATTACAAGTACCAAGTGTGAAGTTTCCACA 856
NM 119667 2521 CTTCTCGATGACTTGCTTTGAAACAGGAGCATTACAAGTACCAAGTGTGAAGTTTCCACA 2462
AY060576 2516 CTTCTCGATGACTTGCTTTGAAACAGGAGCATTACAAGTACCAAGTGTGAAGTTTCCACA 2457
AL161586 123072 CTTCTCGATGACTTGCTTTGAAACAGGAGCATTACAAGTACCAAGTGTGAAGTTTCCACA 123131
AL079347 93613 CTTCTCGATGACTTGCTTTGAAACAGGAGCATTACAAGTACCAAGTGTGAAGTTTCCACA 93672
AL022023 24105 CTTCTCGATGACTTGCTTTGAAACAGGAGCATTACAAGTACCAAGTGTGAAGTTTCCACA 24164
AJ006030 794 CTTCTCGATGACTTGCTTTGAAACAGGAGCATTACAAGTACCAAGTGTGAAGTTTCCACA 735
AJ270307 2506 CTTCTCGATGACTTGCTTTGAAACAGGAGCATTACAAGTACCAAGTGTGAAGTTTCCACA 2447
AC189222 82986 CTTCTCAATGACTTGCTTTGAAACGGGGGCATTACAAGTACCAAGTGTGAAGTTTCCACA 83045

At4g35010 R
Alineamiento BLAST de At4g35010 (Query) contra la base de datos Genbank. Se indica en amarillo la posicion del iniciador “R”

Query 2758 ACC-ATATTCATCAAGAGGTGCATCATCGTAGTATCTAGTGGTCACATAATGTGCAGAGG 2816
NM 119667 1129 ACC-ATATTCATCAAGAGGTGCATCATCGTAGTATCTAGTGGTCACATAATGTGCAGAGG 1071
AY060576 1124 ACC-ATATTCATCAAGAGGTGCATCATCGTAGTATCTAGTGGTCACATAATGTGCAGAGG 1066
AL161586 125033 ACC-ATATTCATCAAGAGGTGCATCATCGTAGTATCTAGTGGTCACATAATGTGCAGAGG 125091
AL079347 95574 ACC-ATATTCATCAAGAGGTGCATCATCGTAGTATCTAGTGGTCACATAATGTGCAGAGG 95632
AL022023 26066 ACC-ATATTCATCAAGAGGTGCATCATCGTAGTATCTAGTGGTCACATAATGTGCAGAGG 26124
AJ270307 1114 ACC-ATATTCATCAAGAGGTGCATCATCGTAGTATCTAGTGGTCACATAATGTGCAGAGG 1056
AC189222 85004 ACC-ATATTCATCAAGAGGTGCATCATCGTAGTATCGAGTGGTTACATAATGTGCACCGT 85062
NM_ 127225 1082 TCCGA-ATTCATCAAGAGGTGCATCGTCGTAGTAACGAGTTGTCACATAATGTGCAGAGG 1024
AJ270309 1082 TCCGA-ATTCATCAAGAGGTGCATCGTCGTAGTAACGAGTTGTCACATAATGTGCAGAGG 1024
AC005825 68754 ATTCATCAAGAGGTGCATCGTCGTAGTAACGAGTTGTCACATAATGTGCAGAGG 68807



Descripcién de los genes del alineamiento BLAST para At4g35010

AC005825.4
AC189222.1
AJ006030.1
AJ270307.1
.1
1
1
2
1

AJ270309

AL022023.
AL(079347.
AL161586.
AY060576.

Arabidopsis thaliana chromosome 2 clone T24I21 map mi398, comple
Brassica rapa subsp.

Arabidopsis
Arabidopsis
Arabidopsis
Arabidopsis
Arabidopsis
Arabidopsis
Arabidopsis

thaliana
thaliana
thaliana
thaliana
thaliana
thaliana
thaliana

pekinensis clone KBrB010M19, complete sequence...

ascorbate peroxidase III (apxIII) gene....
mRNA for putative beta-galactosidase (BGALL

mRNA for putative beta-galactosidase (BGAL13 g...

DNA chromosome 4, BAC clone M4E13 (ESSAII p
DNA chromosome 4, BAC clone F11I11 (ESSA pr
DNA chromosome 4, contig fragment No. 82...
AT4g35010/M4E13_70 mRNA sequence....

NM 119667.2 Arabidopsis thaliana BGALl1l (beta-galactosidase 11); beta-galac
NM_127225.2 Arabidopsis thaliana BGAL13 (beta-galactosidase 13); beta-galac
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