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RESUMO

No inicio dos anos 2000 o Distarbio Fisioldégico do Eucalipto (DFE) passou a ser relatado
como o principal responsavel pela redugdo da produtividade em plantios comerciais de
eucalipto localizados nos litorais do Espirito Santo e da Bahia. Os sintomas causados por essa
desordem fisiologica incluem perda da dominancia apical, trincamento de casca e emissao de
brotagdes adventicias ao longo do tronco, comprometendo o crescimento e a produtividade,
podendo levar a morte de genotipos muito suscetiveis. A hipotese prevalente ¢ de que o DFE
¢ causado por fatores abiodticos e que o padrio de expressdo de genes implicados em vias
metabolicas seja responsavel pela resposta de resisténcia ou suscetibilidade. Patra tanto,
analisou-se o padrdo de expressdo génica total em folhas de plantas com sintomas e em
plantas sem sintomas de trés clones de eucalipto. A tecnologia utilizada para detectar e
quantificar os transcritos foi RNA-Seq na plataforma Illumina HiSeq 4000 paired-end. O
sequenciamento resultou em 14,00 G de bases brutas, 13,60 G de bases limpas que
compreendem 46,3 milhdes de sequéncias brutas e 45,4 milhdes de sequéncias limpas. Apos o
processo de mapeamento dos reads no genoma do eucalipto, pode-se observar que a
porcentagem de mapeamento foi maior que 95%. Uma andlise mais refinada do processo de
mapeamento mostra que acima de 50% dos reads mapeados ocorreram em regides anotadas,
em torno de 6 a 7% nao foram mapeados, entre 6 ¢ 8% foram alinhados em multiplos locais,
4% foram alinhados em regido ndo anotada e 30%, aproximadamente, foram ambiguos,
impedindo o correto alinhamento. Foram obtidos 2.819 exons diferencialmente expressos
(DEG) entre plantas com sintomas e plantas sem sintomas. Desse total, 1.265 (44,87%) foram
induzidos e 1.554 (55,13%) foram reprimidos nas plantas com sintomas de DFE. A
classificagdo desses exons quanto a possiveis fungdes. Assim, 1.064 exons diferencialmente
expressos possuem similaridade com genes catalogados no NCBI. Alguns desses DEG
compdem vias bioquimicas/metabolicas/biossintese implicadas com estresse abidtico. Esses

dados estao descritos e serdo relacionados com a literatura disponivel.

Palavras-Chave: Expressdao Génica; Distirbio Fisiolégico do Eucalipto (DFE); Doenga

Abiotica; Gendmica Florestal; RNA-Seq; Estresse Abidtico.



ABSTRACT

In the early 2000s, the Physiological Disturbance of the Eucalyptus (DFE) started to be
reported as the main responsible for the reduction of productivity in commercial eucalyptus
plantations located on the coast of Espirito Santo and Bahia. Symptoms caused by this
physiological disorder include loss of apical dominance, cracking of the bark and the emission
of adventitious shoots along the trunk, compromising growth and productivity, which can lead
to the death of very susceptible genotypes. The prevailing hypothesis is that DFE is caused by
abiotic factors and that the pattern of expression of genes involved in metabolic pathways is
responsible for the response of resistance or susceptibility. So much, the pattern of total gene
expression was analyzed in leaves of plants with symptoms and in plants without symptoms
of three clones of eucalyptus. The technology used to detect and quantify the transcripts was
RNA-Seq on the Illumina HiSeq 4000 paired-end platform. The sequencing resulted in 14.00
G of crude bases, 13.60 G of crude bases that comprise 46.3 million crude strings and 45.4
million of clean strings. After the reading mapping process in the eucalyptus genome, it can
be seen that the mapping percentage was greater than 95%. A more refined analysis of the
mapping process shows that over 50% of the mapped reads occurred in annotated regions,
around 6 to 7% were not mapped, between 6 and 8% were aligned in multiple locations, 4%
were aligned in the region not noted and approximately 30% were ambiguous, preventing
correct alignment. 2,819 differentially expressed exons (DEG) were obtained between plants
with symptoms and plants without symptoms. Of this total, 1,265 (44.87%) were induced and
1,554 (55.13%) were suppressed in plants with symptoms of DFE. The classification of these
exons for possible functions. Thus, 1,064 differentially expressed exons have similarity with
genes cataloged in the NCBI. Some of these DEGs comprise biochemical / metabolic /
biosynthesis pathways involved with abiotic stress. These data are described and will be

related to the available literature.

Keywords: Gene Expression; Eucalyptus Physiological Disorder (DFE); Abiotic disease;
Forest Genomics; RNA-Seq; Abiotic Stress.
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1 INTRODUCAO GERAL

O Disturbio Fisiologico do Eucalipto (DFE) ¢ relatado como o principal responsavel
pela redugao da produtividade em plantios comerciais de eucalipto localizados nos litorais do
Espirito Santo e Bahia (REIS, 2011; RODRIGUES, 2013), e recentemente, tem sido
observado também em plantios comerciais localizados em algumas regides no interior do
Maranhio (CAMARA et al., 2018). Os sintomas causados por essa desordem fisiologica
incluem, perda da dominancia apical, trincamento de casca e emissao de brotagdes adventicias
ao longo do tronco, comprometendo o crescimento e a produtividade, podendo levar a morte
de genotipos muito suscetiveis. (SILVA et al., 2010).

Acredita-se que esta desordem fisiologica seja resultante de interacdes entre fatores
ambientais adversos, relacionados ao clima, que, em gendtipos sucetiveis, causam alteragdes
no metabolismo celular e na expressdo génica desses gendtipos, provocando alteragdes nas
caracteristicas fenotipicas normais da planta. No entanto, a sua etiologia exata ainda ¢
desconhecida (SILVA et al., 2010).

Modelos de previsao climatica recentes indicam que a tendéncia atual mundial ¢ a
ocorréncia de eventos climaticos extremos, com periodos prolongados de seca e aumento na
sazonalidade de precipitacdo, aumentando a probabilidade das plantas experimentarem
multiplos estresses no campo, incluindo a pressdo adicional de patogenos e pragas (LESK et
al.,, 2016; IPCC, 2018; SOARES et al., 2019). Em vista disso, ¢ de grande importancia
entender os mecanismos de respostas das plantas em nivel celular e molecular frente a tais
condi¢des ambientais, informagdes estas, fundamentais para os programas de melhoramento
genético.

As respostas das plantas aos estresses abioticos envolvem muitos genes € mecanismos
moleculares e bioquimicos. Uma rede regulatdria complexa estd envolvida na inducdo de
diversos genes em resposta aos estresses. Desta forma, as plantas lidam com as mudancas
ambientais ativando cascatas de sinaliza¢do de sinais que controlam e coordenam as respostas
fisioldgicas e bioquimicas necessarias para a adaptagao. Como resposta as injurias recebidas,
um grande nimero de genes ¢ ativado ou desligado, cujos produtos podem estar envolvidos
em diversas fungdes adaptativas de condigdes de estresse. Neste sentido, o estresse
desencadeia uma ampla gama de respostas nas plantas, que vao desde mudancas no
crescimento e desenvolvimento até alteracdes no metabolismo celular e nos padroes de

expressao génica (TAIZ e ZEIGER, 2013; KIMOTHO et al., 2019).



12

Existem relatos na literatura a respeito do Distarbio Fisioldgico do Eucalipto (DFE) e
sua relacdo com: qualidade da madeira, produgdo de celulose, variaveis dendrométricas e
efeito dos niveis dos distarbios no produto final (REIS, 2011; RODRIGUES, 2013; SILVA,
2016; CAMARA et al., 2018). Porém, sdo escassos os estudos que analisem o padrio de
expressdo génica visando identificar genes relacionados a tolerancia ou suscetibilidade ao
DFE.

Neste sentido, a partir de estudos da expressdo génica, verifica-se que € possivel
caracterizar genes cuja expressao foi alterada. Estes genes podem suscitar alguma informacao
relevante que poderdo indicar as causas de ocorréncia dessa anomalia fisioldgica
(CORDEIRO, 2003; GRIFFITHS et al., 2009). Em estudo recente foram demonstrados
indicios de que gendtipos com diferentes graus de tolerdncia ao DFE apresentam expressao
génica diferencial em relagdo a gendtipos sadios, com ativacdo e/ou repressdo de
determinados genes, no entanto, as andlises ndo permitiram apontar quais sdo 0s genes
especificos associados a resposta ao DFE (RODRIGUES, 2015). Uma analise efetiva do perfil
da expressdao génica pode contribuir para o entendimento do mecanismo de resisténcia de
gendtipos de eucalitpto ao estresse.

Diante do exposto, observa-se que o entendimento das bases moleculares envolvidas
em plantas com sintomas da doenga representa um importante avango para a compreensao do
comportamento das plantas afetadas pelo DFE. Assim, o conhecimento acerca dos
mecanismos de resposta ao estresse em nivel molecular torna-se de extrema importancia para
assistir programas de melhoramento genético na selecdo de genotipos de Eucalyptus spp.
tolerantes ao DFE, tornando possivel intervir ou melhorar a tolerancia dos gendtipos sob

condig¢oes edafoclimaticas adversas.

2 HIPOTESE

O Distarbio Fisioldgico do Eucalipto ¢ decorrente de estresse causado por fatores
abidticos e, em resposta a este estresse, a planta ativa ou desativa a expressdo de genes

implicados em vias metabodlicas que levam a sintomatologia observada a campo.

3 OBJETIVOS

3.1 Objetivo geral
Identificar genes responsivos ao Distirbio Fisiologico do Eucalipto em hibridos de

Eucalyptus grandis x Eucalyptus urophylla por meio da técnica RNA-Seq.
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3.2 Objetivos especificos

1. Comparar a expressdo génica em genotipos de eucalipto que apresentavam sintomas
de DFE versus gen6tipos que ndo apresentavam a sintomatologia observada;

2. Relacionar genes diferencialmente expressos com vias metabdlicas;

3. Relacionar vias metabdlicas com a ocorréncia dos sintomas elicitados pelo DFE.

4 REVISAO DE LITERATURA

4.1 Florestas plantadas e o eucalipto

O grupo de plantas denominado, popularmente, eucalipto (familia Myrtacea, tribo
Eucalypteae) ¢ composto por sete géneros (WILSON et al. 2005). Dentre estes, os géneros
Corymbia e Eucalyptus (HILL e JOHNSON 1995; PARRA-O et al., 2009) sdo aqueles com o
maior nimero de espécies cultivadas com fins econdmicos.

Natural da Oceania, onde a maioria possui sua origem na Australia, o eucalipto agrupa
cerca de 900 espécies ja descritas, além de muitas variedades e hibridos com interesse
comercial (LADIGES et al., 2003; BOLAND et al., 2006; RITTER, 2014). Por apresentar
particularidades, como rapido crescimento, ampla capacidade de adaptacdo a diferentes
condigdes climaticas, baixa exigéncia nutricional, facilidade para se regenerar e alta
capacidade de ciclagem de nutrientes no perfil do solo, esta esséncia florestal destaca-se como
uma das mais importantes na produ¢do mundial de madeira plantada, sendo os seus maiores
produtores o Brasil, China, Mocambique e EUA (FONSECA et al., 2010; GRATTAPAGLIA
etal., 2012; IBA, 2019).

As arvores plantadas de eucalipto geram inimeros produtos e subprodutos oferecendo
multiplos usos decorrentes do aproveitamento de suas folhas, cascas, madeira, resina, flores,
frutos e galhos. O seu cultivo ¢ destinado para os mais diversos fins, incluindo: Oleos
essenciais para industrias farmacéuticas; produtos de limpeza e alimentos; setores de papel e
celulose; setor de energia (lenha industrial e carvao vegetal); producao de produtos solidos da
madeira (serraria, aglomerados, madeira maciga e madeira industrializada); quebra-vento, mel
e ornamentacao (SCOLFORO, 2008; VALVERDE et al., 2012; IBA, 2019).

No Brasil, a eucaliptocultura tem se expandido para praticamente todas as regides e
representa importante papel econdomico e social. Os ultimos levantamentos do setor da
indtstria florestal mostram que o pais possui uma area de 7,84 milhdes de hectares de
florestas plantadas (constituidas por eucalipto, pinus, teca, acicia, araucaria e parica), sendo

predominantemente de eucalipto (73 % da area), os quais chegam a produzir comercialmente
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um volume em torno de 36,0 m® ha' ano! de madeira. A maior concentragio destas areas
ocorre nas regides Sul e Sudeste (Minas Gerais, Sdo Paulo e Mato Grosso do Sul), onde
também estao localizadas as principais unidades industriais dos segmentos de celulose, papel
e painéis de madeira industrializada. Estima-se, segundo dados mais recentes, que o setor
florestal gerou cerca de 508 mil empregos diretos nos ultimos anos. Considerando ainda os
empregos indiretos e aqueles gerados pelo efeito de renda, o nimero chega a 3,8 milhdes de
beneficiados (MAPA, 2018; IBA, 2019).

Além de contribuir significativamente para o avanco da economia nacional, os
plantios de arvores desempenham importante papel na prestagdo de servicos ambientais.
Assim, contribuem diretamente na conservagdo ambiental ao reduzir significativamente a
exploragdo sobre as florestas nativas e promovem diversos beneficios ecologicos como: a
regulacdo dos ciclos hidrolégicos, o controle da erosdo e da qualidade do solo, a conservagao
da biodiversidade, a provisao de oxigénio para o planeta e contribui¢do na mitigagdo dos
efeitos das mudangas climaticas. O setor industrial florestal ¢ altamente comprometido com a
preservacdo ambiental e possui cerca de 5,8 milhdes de hectares certificados, garantindo a
sustentabilidade e boas praticas do setor. Além disso, possui areas naturais protegidas e
conservadas na forma de Reserva Legal (RL), Area de Preservagio Permanente (APP) e
Reserva Particular do Patriménio Natural (RPPN) (MAPA, 2018; IBA, 2019).

As elevadas produtividades das florestas brasileiras, fruto de nossas condi¢des
climaticas propicias e da tecnologia desenvolvida por empresas e institui¢des de pesquisa do
pais, permitiram grandes avangos e conquistas ao setor. Juntamente com os esfor¢os bem-
sucedidos do melhoramento genético convencional, houve também o desenvolvimento em
larga escala de ferramentas biotecnologicas e moleculares para as espécies do geénero
Eucalyptus com o objetivo de encontrar individuos cada vez mais superiores em crescimento,
adaptacao e qualidade da madeira (GRATTAPAGLIA e KIRST, 2008; GOLLE et al., 2009;
DASGUPTA, 2011; PAIVA et al., 2011).

A hibridagdo interespecifica (cruzamento entre espécies) constitui uma das vantagens
do género que contribui para este grande desempenho em producdo. Hoje, os plantios clonais
de hibridos prevalecem no pais permitindo obter produtividades de 35 a 55 m* de madeira por
ha/ano (ASSIS e MAFIA, 2007; CASTRO et al., 2016; IBA, 2019). Um dos hibridos mais
utilizados e conhecidos no setor florestal e industrial brasileiro ¢ o Eucalyptus grandis X
Eucalyptus urophylla (E. urograndis). Este cruzamento retine as melhores caracteristicas do
E. grandis (crescimento e qualidade da madeira) e do E. urophylla (adaptagdo e resisténcia a

doengas, particularmente ao fungo, Cryphonectria cubensis, causador do cancro do eucalipto),
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sendo ambos os genotipos de grande importancia para uso industrial visando, principalmente,
producdo de papel e celulose, dentre outros fins (ASSIS e MAFIA, 2007; WILCKEN et al.,
2008; FILHO; SANTOS, 2013).

Atualmente, com a expansdo dos plantios de eucalipto para as diversas regides
brasileiras e com as alteragdes extremas das condigdes climaticas, ¢ preciso adaptar as
praticas silviculturais e o material genético a esta nova realidade. Neste sentido, a interagao
genotipo X ambiente constitui-se num dos maiores problemas dos programas de
melhoramento de qualquer espécie (ASSIS, 2014).

Desta forma, torna-se fundamental uma recomendacdo efetiva de materiais genéticos
para os plantios comerciais, bem como a sele¢do de clones tolerantes a diversos ambientes e

resistentes aos diversos estresses de natureza biodtica e abidtica.

4.2  Caracterizacio do Problema: Disturbio Fisiologico do Eucalipto (DFE)

Nos ultimos anos, problemas de adaptacdo de alguns clones foram observados em
empresas florestais produtoras de celulose, o que provocou queda significativa na
produtividade dos plantios de eucalipto, causando danos irreparaveis e impactos negativos ao
setor. Este fendmeno, conhecido por Disturbio Fisiologico do Eucalipto (DFE), ocorreu em
diferentes regides do pais e afetou, principalmente, plantios localizados nas regides dos
estados da Bahia e Espirito Santo (SILVA et al., 2010; REIS, 2011; RODRIGUES, 2013).

Os primeiros indicios desta doen¢a foram observados em meados de 2000 na regido
norte do Espirito Santo e no extremo sul da Bahia. Os plantios afetados pelo disturbio
fisiologico apresentaram arvores com os mais variados sintomas, como: bifurcagdao da copa,
seca de folhas, formacdo de brotacdes no tronco, intenso desfolhamento, rachaduras e
tortuosidades ao longo do tronco, morte das porgdes apicais dos galhos e seca de ponteiro
(Figura 1). Tais sintomas foram identificados como uma espécie de desordem no crescimento
que compromete o desenvolvimento normal das arvores, podendo gerar, eventualmente, a
morte de genotipos muito suscetiveis (SILVA et al., 2010; RODRIGUES, 2013; MAFIA,
2017).
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Figura 1 — Sintomatologia ocasionada pelo Distarbio Fisiologico do Eucalipto (DFE). “A”, “B” e “C” =

Eunapolis, BA (Autor: SILVA et al., 2010); “D” a “L” = Mucuri, ES (Autor: LAIA, ML, 2012).

Sua sintomatologia ¢ muito semelhante a Seca de Ponteiros do Eucalipto do Vale do
Rio Doce (SPEVRD), uma anomalia diagnosticada nos anos 80 em plantios de eucalipto no
Vale do Rio Doce em Minas Gerais (FERREIRA, 1989) e, posteriormente, observada em
outras regides do Brasil, como na regido norte do Parand (FERREIRA e OLIVEIRA, 1993).
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Além desta e de outras regides deste estado, como em Arapoti — PR (MASHIO et al., 1996,
2000), a enfermidade ja foi detectada em outros estados brasileiros como Goids, Maranhao,
Pard e Sao Paulo (FERREIRA, 1997; ASSIS, 2014). A SPEVRD apresenta-se com distintas
denominagdes em decorréncia de um ou mais sintomas adicionais, a depender das condigdes
ambientais do local, como: Seca de Ponteiros Laterais; Distirbio Abiodtico do Eucalipto;
Inadaptabilidade Clonal; Seca de Ponteiros do Eucalipto da Regido do Vale do Rio Doce
(SPEVRD); Seca de Ponteiros da Regiao de Arapoti (SPEA) e Declinio Clonal do Eucalipto.

Embora as verdadeiras causas que levam ao surgimento do DFE sejam ainda
desconhecidas, sabe-se que esta disordem fisiolégica esta intimamente ligada a fatores
abidticos, mais especificamente as condi¢des locais de clima (eventos extremos ou alteragdo
do padriao climatico), que a depender do material genético utilizado, leva a modificagdes
fisiologicas expressivas, comprometendo o desenvolvimento normal da planta (MAFIA et al.,
2013; CAMARA et al., 2018).

Neste sentido, plantios suscetiveis ao distirbio sdo fortemente ameagados pelas novas
condi¢des ambientais registradas, como frequente alternancia entre excesso e falta de chuvas
(inundagdes e secas prolongadas) seguido de variagdes bruscas de temperatura. Tais fatores,
aliados a variacao do tipo de solo local, dificultam a translocacao de sais minerais e nutrientes
do solo para a planta interferindo nos processos fisiologicos e afetando diretamente as trocas
gasosas entre a planta e o meio (SILVA et al., 2010; MAFIA et al., 2013, 2017).

Associados com o fator genético da espécie, estes aspectos atuam como importantes
agentes no surgimento e manifestagdo continua dos sintomas, provocando anomalias no
crescimento e consequente perda das caracteristicas fenotipicas normais da planta através de
alteragdes no metabolismo celular e na expressdao génica da espécie. Ou seja, a interagao entre
o fator genético da espécie com as condi¢des do meio pode levar a alteracdes quanto a
expressdo génica da planta, o que provoca uma expressdo génica diferencial gerando
anomalias e provocando os disturbios fisiolégicos (TAIZ e ZEIGER, 2013).

Os fatores limitantes da produtividade potencial do eucalipto, que esta relacionada as
condi¢des ambientais do local de plantio, podem ser reduzidos por meio de adubagdo,
irrigacdo e aplicag¢do de técnicas silviculturais adequadas (RYAN et al., 2010; STAPE et al.,
2010). Ja as limitagdes fornecidas pelas caracteristicas adaptativas das espécies sao
manipuladas por meio de programas de melhoramento genético, devidamente planejados com
base nas caracteristicas da espécie e do local de plantio (solo, disponibilidade hidrica, clima,
etc) (GRATTAPAGLIA e KIRST, 2008). Em vista disso, atualmente o grande impasse do

melhoramento genético ¢ desenvolver gendtipos com todas as caracteristicas de interesse e
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adaptados as condi¢des do ambiente e as intempéries locais (pragas, doengas, geada, seca,

Distarbio Fisiologico).
4.3 Respostas moleculares de plantas aos estresses abidticos

As plantas, como organismos sésseis, estdo frequentemente expostas a inumeras
mudancas nas condigdes ambientais que muitas vezes podem ser desfavoraveis ou
estressantes para o seu desenvolvimento e crescimento. Estas condi¢cdes desfavoraveis
incluem os estresses bidticos (como infeccdo por patdogenos e ataques de herbivoros) e os
estresses abidticos (como seca, calor, frio e deficiéncia de nutrientes). Neste sentido, o termo
“estresse” ¢ caracterizado como toda perturbacdo que surge a partir do excesso ou deficit de
fatores fisicos e quimicos no meio, exercendo influéncia desvantajosa sobre a planta e
dificultando o funcionamento normal dos sistemas (TAIZ ¢ ZEIGER, 2013).

Os estresses abioticos sdo considerados um dos principais fatores responséaveis pela
perda da produtividade agricola, limitando os rendimentos médios esperados das principais
culturas em mais de 50% (AHUJA et al., 2010; GRAYSON, 2013; MAHALINGAM, 2015).
Variac¢des hidricas e salinas, temperaturas extremas, alta exposi¢cdo a radiagdo ultravioleta
(UV), reducdes das taxas de oxigénio bem como a exposi¢ao a niveis téxicos de determinados
nutrientes estdo entre os maiores estresses abidticos que afetam negativamente o crescimento
das plantas, impedindo que elas alcancem todo o seu potencial genético (WANG et al., 2003;
CRAMER et al., 2011; TAIZ e ZEIGER, 2013).

Os efeitos causados pelos estresses promovem desde alteragdes em nivel morfoldgico
e fisiologico quanto alteragdes em nivel bioquimico e molecular. Como forma de
sobrevivéncia e protecdo as injurias ambientais recebidas, as plantas desenvolveram diferentes
estratégias de adaptagdo (GUDURU et al., 2019). No aspecto molecular, a forma delas
lidarem com estas injurias pode resultar em alteracdes no padrao da expressao génica, atraveés
de multiplas vias de percepcao de estresse e transducdo de sinais, os quais se manifestam por
meio de mudangas aos niveis celular, fisiologico e morfoldgico. Neste sentido, as plantas
percebem os estimulos e respondem a eles através de transdugdo de sinais para o nucleo da
célula, o que permite a ativacao de varios mecanismos de resposta ao estresse (MOHANTA et

al., 2017) (Figura 2).
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Figura 2 — Mecanismos de percepgdo da planta em resposta a diferentes estresses. Adaptado de NETO (2016).

As tensoOes abidticas encontradas pelas plantas podem ser de natureza reversivel ou
irreversivel, as quais sdo completamente dependentes das condigdes ambientais circundantes
(CRAMER et al., 2011). Quando o estresse ¢ rapido, seu efeito de baixo nivel pode aumentar
a transmissdao de moléculas de sinalizagdo, ocorrendo a transmissdo de moléculas de
sinalizagdo que induzem as respostas de defesa, podendo gerar reversibilidade. Quando o
estresse ¢ prolongado e se torna grave, essas moléculas atuam como pro-oxidantes e se tornam
sinais de desordem celular gerando doengas (KHAN et al., 2019).

As plantas sdo organismos multicelulares e suas respostas as tensdes abidticas sdao
complexas e dindmicas. Em média, uma célula vegetal tipica contém mais de 30.000 genes
com inlimeras variantes transcritas € um nimero desconhecido de proteinas com mais de 200
modificacdes pos-traducionais. Isso reflete a complexidade do ambiente celular e as respostas
ao estresse das plantas (QAZI et al., 2019). Neste processo, uma multiplicidade de moléculas
de sinalizacdo, incluindo genes, proteinas, metabodlitos e hormdnios, desempenham um papel

crucial na superagdo das tensdes (MOHANTA et al., 2017).
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Em vista disso, verifica-se que as respostas aos estimulos se estabelecem a partir de
uma complexa via de respostas, iniciando com a percepcao do estresse pela membrana celular
por meio de proteinas sensoriais, que desencadeiam uma sequéncia de eventos de ordem
molecular, e consequente ativacao de cascatas de transdugdo de sinais que controlam e
coordenam as respostas fisiologicas e bioquimicas necessarias para a sua adaptagdo (Figura
3). Estas cascatas de transducdo de sinal s3o a ligacdo entre o mecanismo de deteccdo e a

resposta genética (HIRAYAMA e SHINOZAKI et al., 2010; HUANG et al., 2012).
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Figura 3 — Representagdo esquematica da cascata de eventos moleculares em resposta das plantas aos estresses
abidticos. Adaptado de HIRAYAMA e SHINOZAKI, 2010.

Diversos genes sdo regulados em resposta a estes fatores e podem ser ativados ou
reprimidos. Genes responsivos aos estresses (induzidos ou reprimidos) podem ser
classificados em dois grupos funcionais. Um grupo que codifica proteinas envolvidas na
cascata de sinalizagdo e no controle transcricional (Proteinas Funcionais), como as quinases e
os fatores de transcricao (FTs). O outro grupo (Proteinas Regulatorias) inclui proteinas que

funcionam diretamente na protecdo de membranas e tolerancia da planta ao estresse, como
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proteinas de choque térmico e chaperonas, proteinas LEA (do inglés, Late embryogenesis
abundant proteins), osmoprotetores, aquaporinas, trocadores e transportadores de ions
(SHINOZAKI et al., 2003).

Além disso, condicoes estressantes também alteram o metabolismo de agucares, acidos
organicos, aminoacidos e metabolitos secundarios (compostos fenodlicos). O acumulo de
metabolitos nas plantas ¢ considerado uma resposta ao estresse, sendo uma capacidade
adaptativa para lidar com restricdes estressantes durante ambientes de crescimento
desafiadores e mutaveis que podem envolver a produgdo de tipos quimicos complexos e
interagdes na estabilizag@o estrutural e funcional por meio de processos e vias de sinalizagdo
(SELMAR et al., 2013; ISAH, 2019). Os metabdlitos secundarios, portanto, constituem
mecanismos de defesa e adaptacao das plantas.

Para que a mensagem contida no gendtipo (DNA) da espécie possa ser convertida em
uma fungdo celular, ¢ necessario que os genes sejam transcritos em um outro tipo de
molécula, um RNA (mRNA), que posteriormente serd traduzido em proteinas. Assim, as
proteinas estao diretamente envolvidas na resposta ao estresse das plantas, tanto na forma de
proteinas estruturais quanto proteinas envolvidas na regulacdo do epigenoma, transcritoma e
metaboloma da planta. O RNA, portanto, ¢ considerado uma “ponte” de transferéncia de
informagdes biologicas entre 0 DNA e as proteinas (PEREZ-CLEMENTE et al., 2013;
STARK et al., 2019).

Acredita-se que o RNA celular ¢ constituido principalmente de RNA ribossomal
(rRNA 80 — 90%), RNA transportador (tRNA 5-15%), RNA mensageiro (mRNA 2-4%) e
RNA ndo codificante (1%, ncRNA) com fungdes de regulacdo indefinidos. Os RNAs
mensageiros sao originados pela célula no momento da transcricdo dos genes e sdo aqueles
que contém todas as informacdes necessarias para formar as proteinas sendo, portanto,
considerados alvo de estudos de expressao dos genes (GRIFFTHS et al., 2009).

Diante do exposto, verifica-se que a reprogramagao dos padrdes de expressao gé€nica
modifica os niveis de mRNA e de proteinas. Logo, o papel das proteinas na resposta ao
estresse das plantas ¢ crucial, uma vez que estas biomoléculas estdo diretamente envolvidas
na modelagem do novo fendtipo, ajustando as caracteristicas fisiologicas ao ambiente
alterado. Assim, a regulagdo da expressdo gé€nica via mecanismos transcricionais € pos-
transcricionais ¢ indispensavel tanto para o reconhecimento do estresse quanto para as

respostas ao estresse (ALPTEKIN et al., 2017).
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4.4 Sequenciamento do Transcritoma: RNA-seq e as Novas Tecnologias de

Sequenciamento

O conjunto completo de transcritos, RNA codificante (mMRNA) e RNA nao codificante
(rRNA, tRNA, RNA estrutural, RNA regulatorio e outros tipos de RNAs), produzidos por
uma célula, tipo celular ou organismo especifico ¢ denominado de transcriptoma, do inglés
transcriptome, ou transcritoma ou ainda transcrissoma. O transcritoma representa apenas as
regides do genoma que estao sendo expressas em um determinado momento € que sao sujeitas
a determinada condigao fisiologica e/ou ambiental. Enquanto uma célula apresenta apenas um
genoma estatico, a mesma pode apresentar milhares de diferentes regides a serem transcritas,
ja que a expressao de genes varia de acordo com o ambiente externo, condigdo fisioldgica ou
estagio de desenvolvimento do organismo (GRIFFITHS et al., 2009; MOROZOVA, 2009;
WANG et al., 2009; BAYEGA et al., 2018).

Assim, a andlise do transcritoma tem sido uma abordagem essencial tanto para revelar
a expressdo de determinados genes na célula em uma dada condigdo especifica, como para
identificar os elementos funcionais do genoma e interpretar as variacdes fenotipicas
produzidas por combinagdes de fatores genotipicos e ambientais, sendo, portanto, uma area
vital para a compreensdo da relagdo entre genotipo e fenotipo (GRIFFITHS et al., 2009;
WANG et al., 2009; PEREIRA et al., 2017).

A transcritobmica oferece informagdes importantes sobre estrutura, expressdo e
regulacdo da expressdo génica, as quais buscam entender como a maquinaria celular e
molecular ativam a regulacdo da expressdo dos genes responsivos aos mais variados
estimulos. Neste sentido, ela tem sido aplicada em inimeras areas da pesquisa incluindo a
compreensdo ¢ o diagndstico de doencas, a identificagdo de genes e vias metabolicas que
respondem a estresses ambientais diversos (bidticos e abiodticos), o reconhecimento de novas
redes de transcricdo em sistemas complexos e a caracterizagdo de genes diferencialmente
expressos (LOWE et al., 2017; PEREIRA et al., 2017) em situacdes contrastantes.

Existem diversas ferramentas que permitem a analise do perfil transcricional.
Inicialmente, por volta dos anos 1995, os estudos de transcritoma eram feitos utilizando a
tecnologia de microarranjos de DNA (microarray), a qual era baseada em hibridagdo. Porém,
uma grande barreira deste método era a necessidade de um conhecimento prévio das
sequéncias dos genes, além do seu alto custo, o que inviabilizava esta técnica (MALONE et
al., 2011). Ainda, novos métodos (agora baseados em sequenciamento) foram testados e

incorporados aos estudos gendmicos, como o Sequenciamento Sanger de cDNA ou ESTs
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(expressed sequence tag), a andlise serial da expressao génica (SAGE), a andlise da expressao
de genes cap (cap analysis of gene expression — CAGE) e o sequenciamento massivo em
paralelo (massivelt parallel signature sequencing — MPSS). No entanto, além de serem
baseados na onerosa tecnologia de sequenciamento de Sanger, estes métodos sao geralmente
ndo quantitativos, possuem custos expansivos e apresentam limitado desempenho, o que
dificultava bastante os estudos da expressdo génica (WANG, 2009; LOWE, 2017;
TURCHETTO-ZOLET et al., 2017).

Em busca de maior eficiéncia e baixo custo nos processos de sequenciamento, houve,
nas ultimas décadas, um crescimento explosivo de tecnologias de sequenciamento gendmico.
O desenvolvimento recente ¢ a chegada no mercado de diferentes plataformas de alto
desempenho, as chamadas plataformas de Sequenciamento de Nova Geragao (NGS — Next-
Generation Sequencing), renderam um enorme potencial para revolucionar o campo da
transcritomica (TURCHETTO-ZOLET et al., 2017; STARK et al., 2019). As principais
contribui¢cdes das metodologias moleculares para o desenvolvimento de sequenciadores, os
quais culminaram nas principais técnicas atualmente conhecidas, podem ser cronologicamente

observadas conforme descrito na Figura 4.
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Figura 4 — Cronologia dos principais eventos e principais técnicas moleculares. Fonte: modificado de
TURCHETTO-ZOLET et al., 2017.

Em vista disso, tecnologias como o sequenciamento de mRNA em larga escala (RNA-
Seq) surgiram como técnica de ponta para analise do transcritoma. Esta técnica consiste no
sequenciamento direto de transcritos através de plataformas de Sequenciamento de Nova
Geragdao — NGS, onde um conjunto de RNA de interesse ¢ convertido em uma biblioteca de
fragmentos de DNA complementar (cDNA) e sequenciado de maneira de alto rendimento
(high-throughput). O RNA-Seq permite a andlise de transcritomas em alta resolugdo com
possibilidade de quantificar precisamente os niveis de transcritos, confirmar ou revisar
sequéncias génicas, mapear os limites entre éxon/intron, entre outras possibilidades. Além
disso, ¢ uma ferramenta que oferece a vantagem de estudar o transcritoma de forma
quantitativa (expressao génica) e qualitativa (estrutura génica) ao mesmo tempo (OZSOLAK
etal., 2011; ESTEVE-CODINA, 2018; ZHANG et al., 2018; BERGE et al., 2019).

O RNA-seq trouxe inovagdes pelo fato de possuir um menor custo e eliminar a

maioria das dificuldades das técnicas de microarray, que era a necessidade do conhecimento
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prévio do genoma em estudo. Assim, além de superar as limitagdes de outras metodologias
existentes, a tecnologia de RNA-Seq também fornece altos niveis de reprodutibilidade dos
dados (levando a reducao de replicacdes técnicas para os experimentos), facil identificagdo e
quantificagdo da expressao de isoformas e transcrigdes desconhecidas, reducao significativa
dos custos dos experimentos, tempo e volume de dados produzidos de forma precisa e,
principalmente, ndo héa necessidade da obtencdo de um genoma de referéncia. Todas estas
vantagens fazem desta uma ferramenta que tem sido utilizada como referéncia ao estudo de
transcritomas por métodos de NGS (KURKUBA et al., 2015; HRDLICKOVA et al., 2017;
BERGE et al., 2019).

Virias plataformas NGS estdo disponiveis comercialmente hoje em dia. Entre as mais
utilizadas tem-se o sequenciamento por sintese da Illumina/Solexa, o sequenciamento por
ligagdo da Solid/Life Technologies e o pirosequenciamento da Roche/454 (METZKER, 2010;
DIJK et al., 2014; GOODWIN et al., 2016; STARK et al., 2019). Dependendo da plataforma
utilizada, a metodologia do sequenciamento do RNA apresenta algumas variagdes. Contudo,
alguns passos sdo fundamentais, os quais incluem a extracdo do RNA Total, a checagem da
qualidade e integridade das amostras, a preparacdo das bibliotecas de cDNA, o
sequenciamento e analises de bioinformatica (CONESA et al., 2016).

Em sintese, a metodologia de RNA-Seq nada mais ¢ do que o sequenciamento de
transcritos e sua quantificagdo através de plataformas de sequenciamento de alto desempenho
(WANG et al., 2009; ZHAO, 2016; BERGE et al., 2019). Uma visdo geral basica das
principais etapas de um experimento padrao de RNA-Seq ¢ apresentada na Figura 5.

Conforme apresentado na Figura 5, o primeiro passo no sequenciamento do
transcritoma € o isolamento do RNA a partir de uma amostra bioldgica. A extracdo e o
isolamento de um RNA com alta qualidade sdao fundamentais para muitos estudos de nivel
molecular, incluindo andlises de expressao génica, descoberta de novos genes, construcdes de
biblioteca de cDNA, dentre outros. Para garantir uma experiéncia bem sucedida de RNA-Seq,
as amostras de RNA devem ter qualidade e quantidade suficientes para produzir uma
biblioteca para sequenciamento. Desta forma, a pureza do RNA e a sua integridade devem ser
bem analisadas, a fim de obter amostras da mais alta qualidade, as quais apresentem a menor

degradacao, contribuindo para resultados satisfatorios (TAN et al., 2009; NILSEN, 2013).
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Figura 5 — Metodologia de RNA-Seq esquematizada de forma simplificada. O primeiro passo ¢ a extragdo e
purificacdo de RNA de uma amostra. Posteriormente, os fragmentos de RNA sdo convertidos em DNA
complementar (¢cDNA) por transcrigdo reversa e, em seguida, se ligam a adaptadores em ambas as extremidades.
Cada molécula de cDNA ¢ amplificada para ser, entdo, sequenciada em uma extremidade (single-end) ou em
ambas as extremidades (paired-end). Apds o sequenciamento, as reads resultantes podem ser alinhadas a um
genoma de referéncia ou podem ser usados para realizar uma montagem de novo do Transcritoma. O alinhamento
das sequéncias em um genoma de referéncia permite o mapeamento da estrutura e estimativa dos niveis de
expressdo de cada gene. Fonte: Modificado de BERGE (2019).

Porém, por ser uma molécula extremamente instavel, o risco de degradagdo da
molécula de RNA durante a sua manipulaciao ¢ um grande desafio para o sucesso das analises
de transcritoma. Por causa do grupo 2'-hidroxila ligado ao anel da pentose, o esqueleto de
RNA ¢ intrinsecamente mais sensivel a quebra do que o DNA. Isso ocorre porque o grupo 2'-
hidroxila adjacente as ligacdes fosfodiéster pode atuar como um nucleodfilo intramolecular
atacando a ligacdo fosfodiéster adjacente, criando um fosfato ciclico 2', 3' e clivando a
espinha dorsal do RNA. Neste sentido, o maior obstdculo em qualquer aspecto da pesquisa de
RNA ¢ preparar moléculas de RNA intactas e manté-las intactas através de manipulagdes
subsequentes (TAIZ e ZEIGER, 2013; NILSEN, 2013; STROM, 2019).

Um dos principais entraves a uma extragdo de RNA de qualidade consiste na presenca
de enzimas estaveis e ativas nos tecidos e no ambiente, denominadas ribonucleases (RNases),
as quais agem no RNA (altamente instavel) degradando-o rapidamente. Estas enzimas sao
resistentes a diversos tratamentos (inclusive térmicos) € o seu contato acelera a quebra de

moléculas de RNA em componentes menores podendo desnaturar as células e afetar o
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processo de extracdo. Elas podem ser encontradas em todas as células vivas, materiais
bioldgicos e tecidos (PEREZ-NOVO et al., 2005; NILSEN, 2013).

Por este motivo, sdo necessarios alguns cuidados especificos com o material utilizado,
bem como durante todo o procedimento de extracdo, tais como: uma correta e cuidadosa
assepsia do ambiente de trabalho e dos instrumentos utilizados, uso de luvas esterilizadas,
utilizagdo de todas as solugdes e instrumentos livres de RNases, extremo cuidado com o
manuseio e armazenamento adequado do material em freezer a -80°C. Outras estratégias
amplamente empregadas para bloquear a atividade das RNases sdo o congelamento imediato
das amostras ao utilizé-las (em nitrogénio liquido ou gelo seco) e a aplicacdo de tampdes de
extracdo com reagentes inibidores (como cloreto de litio, isotiocianato de guanidina e fenol)
capazes de assegurar a manutencdo do RNA intacto, pois estes atuam na degradacdo das
RNases enddgenas (NILSEN, 2013; LIMA, et al., 2016; STROM, 2019).

Além disso, o estudo da expressdo génica e o isolamento do RNA podem ser
tecnicamente comprometidos devido a grande quantidade de compostos fendlicos,
polissacarideos e outros metabolitos secundarios frequentemente presentes na composi¢ao dos
tecidos de diversas espécies vegetais, os quais se acumulam durante o seu desenvolvimento
ou em resposta a estimulos do ambiente. Estes compostos possuem a tendéncia de co-
precipitarem juntamente com o RNA, devido as suas propriedades fisico-quimicas similares.
Assim, sdo rapidamente oxidados e formam quinonas que se ligam facilmente aos 4cidos
nucleicos, contaminando e prejudicando a integridade do material genético. A presenca destes
compostos nas amostras, portanto, ¢ outro motivo que pode afetar a qualidade e o rendimento
do RNA, tornando esta uma etapa de dificil padronizacdo. Outro ponto essencial ¢ a
eliminagdo completa de qualquer DNA gendmico presente na amostra apos a extragdo, além
de proteinas (absorbancia 260nm/280nm) e inibidores enzimaticos (GHAWANA et al., 2011;
DASH, 2013).

Verifica-se portanto que o procedimento de isolamento de RNA frequentemente
enfrenta diversas dificuldades. No entanto, ¢ uma etapa crucial e primordial para o sucesso
das andlises moleculares. Dessa forma, além de todos os cuidados e precaucdes especificas,
inimeras adaptacdes e otimizacdes nas metodologias de extracdes para os diferentes tecidos e
espécies de plantas sempre se fazem necessarias € sdo comuns nas etapas vinculadas ao
1solamento de RNA. Muitas das vezes sonegadas do planejamento inicial, estas padronizacdes
consomem demasiado tempo do projeto.

Ap6s o isolamento do RNA, os proximo passos no sequenciamento do transcritoma

sao a sintese de DNA complementar (cCDNA) e a preparacao de uma biblioteca de RNA-Seq,
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que podem variar pela sele¢do de espécies de RNA e entre plataformas NGS. A construgao de
bibliotecas de sequenciamento envolve principalmente o isolamento e a fragmentacdo das
moléculas de mRNA desejadas, a transcri¢cao reversa do mRNA para o DNA complementar
(cDNA) e a ligacao de adaptadores (bases de DNA) as extremidades dos fragmentos de
cDNA, conforme mostrado na Figura 6 (WANG et al., 2009; ZHAO, 2016; BERGE et al.,
2019).

Fragmentos de RNA l cDNA

e e e e PP 000000 COTA
| S ——— | SN —— comadaptadores

ATCACAGTGGGACTCCATAAATTTTTCT
CGAAGGACCAGCAGAAACGAGAGENNNNY Leiturasde
GGACAGAGTCCCCAGCGGGCTGAAGGGG Seduencias

5 curtas - reads
ATGAAACATTAAAGTCAAACAATATGAA

Figura 6 — Apds a extragdo, o mRNA ¢é convertido para cDNA e ligado a adaptadores. Esse material ¢
processado por uma plataforma de sequenciamento e sdo geradas milhdes de leituras curtas. FONTE: WANG et
al., 2009 e COVRE et al., 2013.

Desse modo, a biblioteca final de cDNA consiste em inser¢des de cDNA flanqueadas
por uma sequéncia adaptadora em cada extremidade, as quais podem ser sequenciadas em um
dos dois modos: extremidade unica (single-end) ou em ambas as extremidades (paired-end).
No modo de extremidade Unica, apenas uma extremidade da insercdo de cDNA ¢
sequenciada, enquanto que no modo de extremidade pareada, ambas as extremidades (5’ e 3°)
sdo sequenciadas, produzindo duas leituras na orientagdo oposta, uma de cada extremidade
(WANG et al., 2009; ZHAO, 2016; BERGE et al., 2019).

Em seguida, a biblioteca de cDNA ¢ amplificada por reagao em cadeia da polimerase
(PCR) usando partes das sequéncias adaptadoras como iniciadores. A biblioteca é entdo
sequenciada para uma profundidade de leitura de 10 a 30 milhdes de leituras por amostra em

uma plataforma de alto rendimento e, dessa forma, sdo obtidas sequéncias curtas (reads) de
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cada cDNA. Cada sequéncia gerada pode ter de 30 — 400 pb, dependendo da plataforma
utilizada (Figura 6) (WANG et al., 2009; ZHAO, 2016; BERGE et al., 2019).

Posteriormente a geracao dos reads, as etapas de organizagdo e analise dos dados sdo
feitas usando ferramentas de bioinformatica. Apds a normalizagdo, que € a padronizacao dos
dados obtidos, quanto maior a contagem de reads correspondentes a um determinado gene em
certa condicdo experimental, maior a sua expressdo (Figura 7). A alteracdo nos niveis de
expressdo esta diretamente relacionada a modificagdes na fisiologia, metabolismo e
consequentemente ao processo de adaptagao celular. Assim, a presenga de transcrito na célula
¢ um forte indicativo de que o gene em questdo esta sendo expresso (WANG et al., 2009;
ZHAO, 2016; BERGE et al., 2019). Por outro lado, a baixa presenca de um dado transcrito na

célula indica que gene correspondente foi regulado negativamente.

Sequéncia do Genoma de Referéncia

susus[ Exonl [ Intron1 | Exon2 [ Intron2 I EXON3 pesssmsmmnmsi
——--} I —— — ] ja—x)
- S — — — — =
Sequeciamento das — — — -
leituras - reads — el 1
— —
— — ]
—

Leitura digital
da expressao

NGmero de reads

tlodln — ollallas dilln e

Posicao no Genoma

Figura 7 — Perfil de expressdo génica usando sequenciamento de transcritoma de alto rendimento. Modificado
de MOROZOVA et al., 2009.

As etapas finais do procedimento sdo computacionais: alinhamento e montagem dos
reads a um genoma de referéncia (no caso de um genoma disponivel) ou remontados sem um
genoma de referéncia (montagem de novo); quantificagdo dos reads que se sobrepdem as
transcrigdes; caracterizacdo e anotacdo funcional das sequéncias génicas e avaliagdo da
expressao diferencial (Figura 5).

Com o sequenciamento de nova geracdo e o fornecimento de ferramentas de
bioinformatica cada vez mais robustas para melhor explorar o transcritoma, verifica-se que
estas metodologias tem contribuido e auxiliado na compreensdao dos mecanismos € respostas
envolvidas em diferentes condi¢cdes de estresse de diversas espécies estudadas (WU et al.,
2018; KAMITANI et al., 2019; LI et al., 2019; DOSSA et al., 2020; TIWARI et al., 2020).

Diante disto, compreender os mecanismos genéticos da interferéncia entre as redes de

sinalizagdo de respostas ao estresse e identificar os genes envolvidos nas espécies tem uma
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importancia potencial para o aprimoramento das culturas e estratégias de melhoramento.
Percebe-se que o RNA-Seq ¢, portanto, uma ferramenta de alto desempenho que tem
permitido sequenciar, mapear ¢ quantificar os perfis de transcritoma, fornecendo uma melhor
abordagem para estudar a dindmica de expressao génica em escala global e em diferentes
contextos celulares e biologicos, revolucionando, assim, a compreensdo de como os genomas

sdo expressos (MALIK, 2016; ESTEVE-CODINA, 2018; BERGE et al., 2019).

4.5  Plataforma de Sequenciamento I/lumina HiSeq 4000

Conforme discorrido acima, existem uma diversidade relativamente grande de
tecnologias de sequenciamento de segunda geracdo (NGS) comercialmente disponiveis.
Dentre as opgdes, as plataformas fornecidas pela empresa Illumina (www.illumina.com) vém
dominando o mercado (BIOSPACE, 2019).

Para o sequenciamento de RNA mensageiro, as metodologias Illumina podem partir
de amostras de RNA total ou de RNA mensageiro enriquecido. Quando a amostra ¢ composta
por RNA total, primeiro hd a eliminacdo do RNA ribossomal. Apds a eliminagdo do RNAr,
procede-se a fragmentacao aleatéria do RNA em tamanhos menores, seguida da sintese da
primeira e da segunda fitas de cDNA. Por fim, s3o ligados adaptadores as extremidades dos
fragmentos e cada amostra recebe uma marca especifica que permite identifica-la dentre
outras amostras sequenciadas em conjunto. Tais etapas, realizadas durante o preparo das
bibliotecas gendmicas, sdo muito importantes porque a fragmentagdo do RNA minimiza os
erros de sequenciamento e a ligacdo dos fragmentos a adaptadores permite que genomas
complexos sejam amplificados por meio do uso de iniciadores (primers) aleatorios.

Na etapa de formacdo dos grupos (clusters) os fragmentos de cDNA sdo imobilizados
em uma superficie solida (Iamina de vidro) denominada de flow cell (célula de fluxo). Essa
célula de fluxo possui em sua superficie uma alta densidade de adaptadores covalentemente
ligados. Estes adaptadores possuem complementariedade de bases com os adaptadores que
foram previamente ligados aos fragmentos de cDNA durante a produgdo das bibliotecas. A
extremidade 5° desses adaptadores estdo fixadas na lamina de vidro de modo que sua
extremidade 3" estd livre para a ligacdo a outros nucleotideos durante o processo de
polimerizacao da fita de DNA. No primeiro ciclo de amplificagdo, nucleotideos ndo marcados
sao fornecidos para que haja a sintese da fita complementar ao fragmento hibridado. Desse
modo, a extremidade 3" do adaptador que esta fixo na ldmina de vidro ¢ estendida pela DNA
polimerase. Logo, esse fragmento de DNA estara fixo ao suporte. Na sequéncia, o fragmento

inicial que servia de molde ¢ liberado. Apos esse primeiro ciclo, todos os fragmentos estdo
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covalentemente ligados ao suporte s6lido. Em seguida, o fragmento se curva de modo que sua
extremidade 3°, que também tem um outro adaptador, pareia com o adaptador que estd ao seu
lado, fixo na lamina, formando uma ponte. Ocorre, entdo, a extensao da fita complementar.
No préximo ciclo, as fitas sao separadas e linearizadas, tornando-se alvos para nova sintese de
fita complementar. Esses ciclos s3o repetidos até 150 vezes, de modo que milhares de copias
(clones) de cada fragmento de cDNA sdo geradas proximas umas das outras, formando um
grupo (cluster) de fragmentos aptos ao sequenciamento (https://youtu.be/fCd6B5SHRaZ8). Esta fase
¢ executada em um equipamento denominado CBot (Illumina) e pode produzir de 100 a 200
milhdes de grupos clonais separados espacialmente na célula de fluxo. Nas extremidades
livres dos fragmentos de DNA que compdem esses grupos ¢ possivel a ligagdo de um
oligonucleotideo de sequenciamento universal para iniciar a reagdo de sequenciamento
(METZKER, 2010).

Dependendo da plataforma (MiSeq, HiSeq, NextSeq), o nimero de linhas por lamina
(flow cell), bem como a quantidade de reads que pode ser obtida por linha, pode variar. Para a
plataforma HiSeq 4000, geralmente sdo possiveis obter 280 a 330 milhdes de reads por linha,
um total de aproximadamente 2,2 bilhdes de reads por corrida e gerar at¢ 1.500 Gb e 5
bilhdes de leituras por execugdo (reads paired end de 150 pb). O tempo de corrida varia de 1
a 3,5 dias, que garante um rendimento didrio em torno de 400 Gb. Nesta plataforma cada flow
cell possui oito linhas, o que possibilita correr oito bibliotecas, uma em cada linha, ou realizar
multiplex, que possibilita correr até 12 amostras diferentes por linha, totalizando 96
bibliotecas por flow cell.

A proxima etapa, o sequenciamento propriamente dito, € realizado pelo método de
ciclo de terminagao reversivel (METZKER, 2010). Nesta tecnologia, os quatro nucleotideos
fluorescentes, cada um marcado com uma cor diferente, sdo adicionados simultaneamente a
flow cell. A incorporagdo destes a fita complementar do fragmento de DNA fixado a célula de
fluxo ¢ realizado pela DNA polimerase. Quando um desses nucleotideos ¢ incorporado a fita
nascente, ele bloqueia a elongagdo da mesma, pois possui um terminador que bloqueia a
extremidade 3°OH, necessdria para a formagdo da proxima ligacdo fosfodiéster. Esse
terminador € reversivel. Em um préximo passo, a célula de fluxo ¢ lavada e os nucleotideos
nao incorporados sdao eliminados do sistema. Procede-se, entdo, a captura da fluorescéncia,
por meio de uma imagem, e a clivagem do grupo de inibi¢do da sintese, o que regenera o
grupo 3'OH, que permite a continuagdo da elonga¢do da fita complementar de DNA. Esse
processo ¢ repetido diversas vezes até que seja realizada a leitura do comprimento em bases

maximo para cada equipamento Illumina (JU et al., 2006; METZKER, 2010). O registro da
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sequéncia de DNA ¢ realizado a cada ciclo, por meio do armazenamento, em uma imagem, da
cor da fluorescéncia emitida pelo terminador reversivel (JU et al., 2006). Ao final da corrida,
valores de qualidade para cada base, bem como a remog¢do das sequéncias com baixa
qualidade, ¢ realizada por um algoritmo base-calling. As sequéncias dos adaptadores também
sdo removidas neste processo, deixando a sequéncia obtida limpa (MARDIS, 2008).

Finalizada a etapa de sequenciamento, o sistema gera arquivos do tipo FASTQ!, um
padrao de arquivo adotado pela Illumina, que armazena, em formato texto puro, as sequéncias
de DNA obtidas, dentre outras informacoes referentes a cada amostra.

O préximo passo € a analise dos dados obtidos, que sdo realizados por meio do uso de
ferramentas de bioinformatica. Basicamente, sdo trés os procedimentos essenciais numa
analise de dados de RNA-Seq: (i) alinhamento; (ii) montagem de transcritos e/ou anotagao do
genoma e, (ii1) quantificacdo de genes e transcritos.

Caso o organismo em estudo ja tenha sido sequenciado, as etapas de alinhamento e
montagem podem ser realizadas usando um genoma de referéncia. Caso ndo exista um
genoma de referéncia, deve-se proceder a montagem de um novo genoma (SCHLEBUSCH e
ILLING, 2012). Para eucalipto ja existe um genoma publicado (MYBURG et al., 2014), logo,

este pode ser utilizado como um genoma de referéncia (http://www.phytozome.net/).

5 MATERIAL E METODOS

5.1 Material vegetal

Folhas de arvores de clones hibridos de Eucalyptus grandis x Eucalyptus urophylla
foram coletadas em novembro de 2012 em plantios com ocorréncia do disttrbio fisiologico do
eucalipto e também em 4areas sem sintomas, localizados no sul do estado da Bahia, nos

municipios de Porto Seguro e Itabela (Figuras 8, 9 e 10 e Tabela 1).

1 https://support.illumina.com/bulletins/2016/04/fastq-files-explained.html



Tabela 1. Caracteristicas dos materiais genéticos (clones) de eucalipto analisadas por meio da técnica de RNA-Seq.
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Pool . ~Data de Unidade ., . BEspagamento Precipitagdo I Coordenadas Estado
(Clone) Dup. Rep. Amb. Projeto Talhao Plantio UMO de solo Municipio (m) Média Anual Genotipo Geograficas  Fisiologico
ALl ALL1 AL12 AlLL3
A1(1004) A12  Al21 AI22 AI23 1  Boleira  013-01 11/092007 1  PAd2.1 o™ 400x3,00 1.400 Eucalyptus grandis x16°41'01"8/39°Com
Seguro Eucalyptus urophylla 22'31"W Sintomas
Al3  Al3.1  Al32  Al33
A21  A21.1 A212  A2.13
A2(1004) A22  A22.1 A222 A223 1 Jambeiro Il 061-01 150062011 1  PAd2.1 Lo 500x2.40 1.350 Eucalyptus grandis x16°34'38"5/39°Sem
Seguro Eucalyptus urophylla 25'40"W Sintomas
A23  A23.1 A232 A233
A3l A3l A3.12  A3.13
A3(1004) A3.2  A32.1 A322 A323 2  Gameleira 041-01 24/01/2011 4  LAdx2.1 Itabela  5,00x2,40 1.300 Eucalyptus grandis x16°4227"8/39°Sem
Eucalyptus urophylla 36'22"W Sintomas
A33  A33.1 A332 A333
A4l A4Ll A4Ll2  A413
A4(0361) A42  A421 A422 A423 1 Boleira  012-01 17092007 1  PAd21 o™ 400x300  1.400 Eucalyptus grandis x16°41°0275/39 Com
Seguro Eucalyptus urophylla °22°31”W Sintomas
A43  A43.1 A432  A433
A51 A5l A512  AS5.13
A5(0975) A52  A52.1 AS5122 A523 1 Boleira  003-01 17092007 1  PAd21 o™ 400x300  1.400 Eucalyptus grandis x16°41°4375/39 Sem
Seguro Eucalyptus urophylla °23°35"W Sintomas
AS53  AS3.1 A532  A533

PAd2.1 - Argissolo Amarelo;
LAdx2.1 — Latossolo amarelo;
UMO - Unidade de Manejo Operacional;

Dup. = duplicata bioldgica (arvores diferentes de um mesmo clone);
Rep. =replicata (amostras diferentes de uma mesma arvore)
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Para que fosse possivel verificar se as diferengas de resposta as anomalias sdo
provocadas apenas pelo ambiente, unicamente pelo genotipo ou, ainda, por uma interacao
entre eles, individuos de um mesmo genotipo com sintomas de DFE e sem sintomas foram
coletados dentro de um mesmo ambiente (Ambiente 1) e em ambiente diferente (Ambiente 2).
A fim de evitar possiveis interferéncias procedimentais, a coleta do material vegetal foi
realizada por meio de uma amostragem aleatéria simples, sendo esta amostragem feita em
zigue-zague dentro de cada area de coleta. Trés arvores com sintomas e trés sem sintomas
foram selecionadas em cada area. Em cada uma destas arvores os tecidos foliares foram
coletados em triplicata, a fim de aumentar o nimero de repeti¢des e diminuir possiveis erros

nas analises moleculares, conforme esquema apresentado na Figura 11.
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Figura 11 — Esquema representativo da coleta dos tecidos foliares Para cada sitio foram selecionadas
aleatoriamente (amostragem aleatoria simples) trés arvores com sintomas e trés arvores sem sintomas e, em cada
uma destas arvores, os tecidos foram coletados em triplicata.

As arvores selecionadas foram derrubadas com o auxilio de uma motosserra. Em
seguida, a copa de cada uma delas foi dividida em trés partes: ter¢o superior, terco médio e
terco inferior. Coletou-se quantidades iguais de folhas de cada um dos trés tergos para compor
uma amostra. De cada arvore foram coletadas trés amostras (replicata técnica). Em cada um
dos locais foram coletadas trés arvores (replicata bioldgica). Imediatamente apos coletadas, as
amostras dos tecidos foram identificadas individualmente, embaladas em saco plastico e
acondicionadas em recipiente proprio com nitrogénio liquido.

Os tecidos coletados foram devidamente conduzidos ao Laboratorio de Genética e
Biotecnologia Florestal (LGBF), localizado no Departamento de Engenharia Florestal (DEF)
da Universidade Federal dos Vales do Jequitinhonha e Mucuri (UFVIM), Campus JK,
Diamantina/MG, onde foram armazenados em ultrafreezer a -80 °C até o momento da

extragao do RNA Total.
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5.2 Extracao de RNA Total

Avaliaram-se diferentes protocolos de extragdo que diferiam entre si, além de suas
sequéncias e etapas rotineiras (lavagem, incubagdo, temperatura e precipitacao), pela
composi¢ao do tampdo de extragdo, que ¢ a primeira solucdo empregada no processo de
extracdo de 4cidos nucleicos, bem como em outras etapas. Dentre os protocolos testados, trés
serdo descritos, sendo dois comerciais, Pure Link Plant RNA Purification Reagent
(Invitrogen) e TRI Reagent (Sigma), ¢ um protocolo classico, denominado de CTAB
(DOYLE; DOYLE, 1990) com modificacdes (INGLIS et al., 2018).

Em todos os protocolos testados, a etapa inicial de maceragdo foi realizada
padronizada. As amostras foliares foram submetidas a macera¢do mecanica com o uso do

disruptor Mini Beadbeater™ (Biospec Products) em tubos de polietileno de 2,0 mL resfriados

em nitrogénio liquido com 3 esferas de aco inoxidavel de 3,2 mm de diametro (Figura 12).

Amostras ‘

de folha Tubo de polietileno com

esferas de aco inoxidavel

Figura 12 — Metodologia de extracio de RNA dos tecidos foliares. Os tecidos foliares foram submetidos a
maceragdo mecnica com o uso do aparelho chamado disruptor Mini Beadbeater™ (Biospec Products) em tubos de
polietileno de 2,0 mL resfriados em nitrogénio liquido com 3 esferas de ago inoxidavel de 3,2 mm de didmetro.

Foram macerados aproximadamente 100 mg de material vegetal até obtencdo de um
p6 fino. Durante todo o processo de extracdo de RNA foram tomados cuidados rigorosos e
adequados com a manipulagdo dos tecidos e instrumentos utilizados, como o uso frequente de
luvas esterilizadas, a constante assepsia da bancada e dos utensilios e a utilizagdo de todas as
solugoes e instrumentos livres de RNases. Além disso, todos os utensilios utilizados eram
previamente tratados com SDS a 0,5% para a inativagio de endo e exonucleases,

principalmente as RNAses. Por fim, durante todo o processo de extracao de &cido nucleico
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todas as amostras e os materiais utilizados eram previamente refrigerados e mantidos a baixa
temperatura com o constante uso de gelo e nitrogénio liquido.
A seguir, o detalhamento dos trés protocolos:

Protocolo 1 — Pure Link Plant RNA Purification Reagent (Invitrogen): Este método ¢
baseado na lise celular com reagente comercial. Para o procedimento, seguiu-se instrugdes do
fabricante (Invitrogem) com algumas modifica¢des. O material macerado foi transferido para
tubos de polietileno de 1,5 mL previamente resfriados. O tecido foi homogeneizado com 500
uL do reagente Pure Link Plant RNA Purification Reagent. Os tubos foram entdo deixados em
posicao horizontal a temperatura ambiente (T.A.) por 5 minutos. Apds o tempo de incubagio,
foram centrifugados por 2 minutos a 12.000 x g a 4° C e o sobrenadante resultante transferido
para novos tubos. Foram adicionados aos tubos 100 pL de NaCl 5 M, homogeneizando o
conteudo. Em seguida, 300 pL de cloroférmio foram acrescentados e misturados por inversao.
Os tubos foram levados a centrifuga por 10 minutos a 12.000 x g a 4 °C e a fase superior
resultante da centrifugacdo foi transferida para novos tubos de 1,5 mL. Os acidos nucleicos
foram, entdo, precipitados pela adicdo de um volume de dlcool isopropilico gelado. O
conteudo foi misturado por inversdo e os tubos mantidos em repouso no gelo por 10 minutos.
ApOs esta etapa, realizou-se nova centrifugacao a 12.000 x g por 10 minutos a 4° C. A fase
aquosa foi descartada e o pelete lavado com adi¢cdo de 1.000 pL de etanol 75%, seguido de
centrifugacdo a 12.000 x g por 1 minuto. O sobrenadante foi removido cuidadosamente para
evitar a perda do pelete que, posteriormente, foi seco por 10 minutos em cidmara de fluxo
laminar devidamente esterilizada. Apds a secagem, os peletes foram ressuspensos em 35 pL
de 4gua ultrapura (UP) livre de RNAse (Ambion).

As etapas de extracdo com este protocolo podem ser observadas na Figura 13.
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Figura 13 - Etapas do processo de extragdo de RNA pelo método Pure Link Plant RNA Purification Reagent
(Invitrogen).

Protocolo 2 — TRI Reagent® (Sigma): Este método ¢ baseado na lise celular com reagente
comercial. Para o procedimento, seguiu-se as instru¢des do fabricante (Sigma). O material
macerado foi transferido para tubos de polietileno de 1,5 mL previamente resfriados. O tecido
foi homogeneizado com 1.000 puL do reagente TR/ Reagent e as amostras foram misturadas
por agita¢dao no disruptor por 15 segundos. Em seguida, foram deixadas a T.A. por 5 minutos.
ApOs esta etapa, foram adicionados aos tubos 200 pL de cloroférmio, misturados por inversao
e incubados por 15 minutos em temperatura ambiente. Na sequéncia, as amostras foram
centrifugadas por 15 minutos a 4 °C a velocidade de 12.000 x g. O sobrenadante resultante da
centrifugacao foi transferido para novos tubos de polietileno de 1,5 mL e seguiu-se para a
etapa de precipitagdo. O conteudo foi, entdo, precipitado pela adicdo de 500 pL de alcool
isopropilico, mantido em repouso no gelo por 10 minutos e centrifugado a 12.000 x g por
mais 10 minutos a 4° C. A fase aquosa foi descartada e o pelete lavado com adi¢dao de 1.000
uL de etanol 75%, seguido de centrifugacao a 800 x g por 5 minutos. O sobrenadante formado
foi removido cuidadosamente para evitar a perda do pelete que, posteriormente, foi seco por
10 minutos em camara de fluxo laminar devidamente esterilizada. Apos a secagem, os peletes
foram ressuspensos em 50 pL de dgua ultrapura (UP) livre de RNAse (Ambion).

As etapas de extracdo com este protocolo podem ser observadas na Figura 14.
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Figura 14 - Etapas do processo de extracdo de RNA pelo método TRI Reagent® (Sigma).

Protocolo 3 — CTAB com adicdo de Sorbitol (INGLIS et al., 2018): Este método ¢ baseado
na lise celular com o reagente CTAB (DOYLE; DOYLE, 1990) e emprega uma etapa
adicional de pré-lavagem (INGLIS et al., 2018) ao material usando uma solucao tamponada
de sorbitol combinada com o CTAB contendo alto teor de sal (3%), a qual ¢ realizada antes da
etapa da lise celular. A fun¢do desta lavagem complementar ¢ remover os metabolitos
interferentes, como polifendis e polissacarideos. Apds a maceragdo dos tecidos, as amostras
foram transferidas para tubos de polietileno de 2,0 mL previamente resfriados. O tecido foi
homogeneizado em 1.500 puL de tampao de lavagem sorbitol [Tris pH 8.0 100 mM, Sorbitol
0,35 M, EDTA 5 mM, Polivinilpirrolidona (PVP-40) 1% (w/v)] com 1% de 2-
Bmercaptoetanol (adicionado imediatamente antes do uso) € o conteudo misturado por
agitacdo no disruptor por 10 segundos. Em seguida, as amostras foram centrifugadas a 5.000
X g por 5 minutos a 4 °C e o sobrenadante descartado. Um processo de lavagem foi suficiente
para que ndo apresentasse mais suspensdo no tampao. Apds o descarte da solugdo a base de
sorbitol, foram adicionados 700 puL de tampao CTAB 3% [Tris pH 8,0 100 mM, NaCl 3 M,
CTAB (Brometo de Cetil Trimetil Amoénio) 3%, EDTA 20 mM, PVP-40 1% (w/v)] com 1%
de 2-Bmercaptoetanol (adicionado imediatamente antes do uso), preaquecido a 65° C. As

amostras foram ressuspensas no tampao de lise (CTAB) por agitagdo no disruptor por 5 a 10
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segundos. As amostras foram, entdo, incubadas em banho-maria a 65° C por 60 minutos,
misturando-se o contetido por inversdo dos tubos a cada 10 minutos. Os tubos foram
resfriadas em temperatura ambiente por 5 minutos antes da adigdo de 700 pL de
cloroférmio:alcool isoamilico (CIA 24:1). Em seguida, agitados por 10 segundos no disruptor
e centrifugados a 5.000 x g por 10 minutos a 4 °C. A fase superior aquosa foi transferida para
novos tubos. A fim de aumentar a pureza do RNA, foi realizada uma segunda extracdo com
CIA a uma velocidade de centrifugacao de 13.000 x g por 10 minutos a 4 °C. Os acidos
nucleicos foram, entdo, precipitados pela adi¢do de 0,1 volume de acetato de sodio 3 M pH
5,2 e 0,66 volume de alcool isopropilico gelado. O contetido foi misturado por inversdo e os
tubos mantidos a -20 °C por 1 hora. Apos esta etapa, realizou-se nova centrifugacdo a 13.000
x g por 10 minutos a 4 °C. O sobrenadante foi descartado e o pelete lavado com adicdo de
1.000 pL de etanol 70%, seguido de centrifugagdo a 13.000 x g por 10 minutos. Novamente, o
sobrenadante foi cuidadosamente removido para evitar a perda do pelete que, posteriormente,
foi seco por 10 minutos em camara de fluxo laminar devidamente esterilizada. Apds a
secagem, os peletes foram ressuspensos em 35 pL de dgua ultrapura (UP) livre de RNAse
(Ambion).

As etapas de extracdo com este protocolo podem ser observadas na Figura 15.
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Figura 15 — Etapas do processo de extragdo de RNA pelo método CTAB com Sorbitol (INGLIS et al., 2018).

Apobs a escolha do protocolo adequado para a extragdo do RNA das amostras,
procedeu-se as extragdes para a analise RNA-Seq. Para cada um dos pools descritos na Tabela
1 realizaram-se nove extracoes: trés replicatas para cada duplicata, perfazendo um total de 45
amostras extraidas. A avaliacao da qualidade e integridade do RNA extraido foi verificada por
meio de eletroforese em gel de agarose a 1%, corado com brometo de etideo (0,5 pl),
submerso em tampao Tris-Acetato-EDTA [1x] (TAE). Em cada poco do gel foram aplicadas
aliquotas de 4 pL de cada amostra, coradas com tampao de carregamento Blue Loadding Dye
6x (1 pL). Para a comparagdo das bandas, no primeiro poco de cada linha, aplicou-se o
marcador de peso molecular 1 Kb DNA Ladder (Invitrogen). Em seguida, o sistema foi
exposto a uma corrente elétrica com voltagem constante a 40 V, 150 mA, 300 W por
aproximadamente 3 h. Apds a eletroforese, o gel foi visualizado no sistema de aquisicdo de
imagens Loccus Biotecnologia — LPix Image.

Para a quantificacdo e avalia¢do de pureza, foi utilizado um espectrofotometro (Lamba
Bio — PerkinElmer), onde as amostras foram avaliadas por comprimento de onda. As amostras
foram diluidas na proporcdo de 2:48 ou 2:98 em agua DEPC e, assim, realizadas leituras dos
comprimentos de onda a (A) 260, 280 e 230 nm, correspondentes ao pico de absor¢do dos
acidos nucleicos, proteinas e impurezas (polissacarideos e polifenois), respectivamente. A
qualidade do RNA foi analisada com base nas razdes da absorbancia A260/A280 e
A260/A230, para certificacdo da obtencdo de um RNA de elevado grau de pureza. Os RNAs
obtidos e selecionados para as etapas posteriores possuem valores entre 1,8 e 2,0, para ambas
as razoes, garantindo, assim, qualidade assegurada do material. Amostras cuja qualidade e, ou
a qualidade ndo se mostraram adequadas foram reextraidas.

Apds a selegdo das amostras que passaram nos testes de qualidade e quantidade,
produziram-se os pools a serem sequenciados. Cada pool representou um material genético
(clone) de eucalipto, conforme a Tabela 1. Cada duplicata biologica foi composta por
quantidades equitativas de RNA de cada replicata. Por sua vez, cada pool foi formado
juntando-se quantidades equitativas de cada triplicata bioldgica (Tabela 1). Desse modo,
possiveis erros experimentais inerentes ao processo de extragdo do material genético foram

minimizados.
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53 Sequenciamento do RNA

Os pools de amostras de RNA total de cada um dos materiais genéticos, clones de
eucalipto, foram submetidos a andlise RNA-Seq para a analise da expressao génica. Desse
modo, foram construidas cinco bibliotecas paired ends, que resultaram em cinco conjunto de
dados de expressao génica, um para cada um dos clones analisados. Inicialmente, as amostras
tiveram a quantidade de RNA padronizadas para a mesma concentragao.

As bibliotecas de cDNA foram obtidas com o conjunto de reagentes NEBNext Ultra 11
RNA Library Prep Kit for Illumina, conforme as instrugdes do fabricante (New England,
Biolabs, MA, EUA). Cada biblioteca ¢ etiquetada com um indice (index code), de modo que
mesmo sendo sequenciadas juntas, os reads de cada uma delas pode ser separado por meio de
bioinformatica.

A clusterizacdo das amostras etiquetadas foi realizada em um equipamento cBot
Cluster Generation System (Illumina, San Diego, EUA) utilizando o conjunto de reagentes
TruSeq PE Cluster Kit v3-cBot-HS (Illumina, San Diego, EUA), conforme instrugdes do
fabricante.

Apbs a geragdo dos clusters, as bibliotecas foram sequenciadas em uma plataforma
lllumina HiSeq 4000 (Illumina, San Diego, EUA), quando fragmentos de 150 pb paired-end

foram gerados.

5.4  Analise dos resultados do sequenciamento

Os dados brutos gerados (raw sequences) foram submetidos a uma analise de
qualidade por meio do programa FastQC (https://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/).

Ap0s essa primeira checagem, os dados foram filtrados para a exclusdo de sequéncias
de adaptadores remanescentes, bases e reads com baixa qualidade (Phred < 20), reads com
presenca de N (base que ndo pode ser determinada) maior que 10% e fragmentos curtos (< 60
pb). A qualidade das bases ¢ avaliada por meio do score chamado Phred, que indica quanto
confiavel foi o resultado do sequenciamento para cada uma das bases que compdem o read.
Desse modo, quanto maior o valor de Phred, maior sera confian¢a de que determinada base
teve sua atribuicao correta no read.

Os dados limpos foram classificados, indexados e alinhados no genoma de referéncia
utilizando o programa HISAT2 (KIM, et al., 2019). Utilizaram-se a versdo mais recente do
genoma e da anotacdo do eucalipto disponivel no portal banco de genomas do NCBI
(https://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/genomes/all/annotation_releases/71139/101/GCF_000612305.1_Egrandis1_0/). Os

comando utilizados foram:
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hisat2-build -p 1 /NCBI/GCF_000612305.1 Egrandisl 0 genomic.fna
./HiSat2/GCF_000612305.1 Egrandisl 0 genomic hisat2

for fin 'Is ./raw_data/* fq.gz | sed 's/ [12].fq.gz//g' | sort -u’;

do

hisat2 -p 1 -x ./HiSat2/GCF _000612305.1 Egrandisl 0 genomic hisat2 -1
${f} 1.fq.gz -2 ${f} 2.fq.gz -S ${f}.sam;

done

Apos a obtencdo dos arquivos SAM (https://genome.sph.umich.edu/wiki/SAM), procedeu-se a
conversao destes em arquivos BAM (https://genome.sph.umich.edu/wiki/BAM) com o0 uso do programa

Samtools (http:/www.htslib.org/) (LI et al., 2009), conforme cddigo abaixo:

for fin 'ls ./raw_data/A*.sam | sed 's/ A[1].sam//g' | sort -u’;
do

samtools view -b -0 ${f}.bam ${f};

done

Em seguida, realizou-se a contagem das leituras mapeadas por meio do uso da fungdo
featureCounts do pacote Rsubread (LIAO et al., 2019) no ambiente R (https://www.r-project.org/).

O comando abaixo foi aplicado em cada uma das cinco amostras (Al a AS).

featureCounts -p -F GFF -a ./NCBI/GCF_000612305.1 Egrandisl 0 genomic.gff \
-t exon -g ID -o ./featureCounts/A1.counts.exon.txt -f --extraAttributes \
gene ./raw_data/Al.sam.bam

Os genes diferencialmente expressos (DE) foram obtidos por meio do pacote NOISeq:
Differential Expression in RNA-seq (TARAZONA et al., 2011; TARAZONA et al., 2015). Os

comandos utilizados foram os seguintes:

rm(list=Is())
library(NOISeq)
library("pheatmap")

library(ggplot2)
library("RColorBrewer")

any.data.exon <- read.table("Any_exons_counts.csv",
header=TRUE, dec=",", sep="\t", row.names=1)
any.GC.exon <- as.matrix(any.data.exon[ , 11])
colnames(any.GC.exon) <- ¢c("GC")
rownames(any.GC.exon) <- rownames(any.data.exon)
any.factors <- read.table("any.factors.csv", header=TRUE)#, row.names=1)
any.lengths.exon <- as.matrix(any.data.exon[ , 4])
colnames(any.lengths.exon) <- ¢("Length")
rownames(any.lengths.exon) <- rownames(any.data.exon)
any.chroms.exon <- as.matrix(any.data.exon|[ , ¢(1:3)])
any.counts.exon <- as.matrix(any.data.exon[ , c¢(6:10)])
any.data.exon <- readData(data = any.counts.exon, length = any.lengths.exon,
ge=any.GC.exon, chromosome = any.chroms.exon,
factors = any.factors)


https://genome.sph.umich.edu/wiki/BAM
http://www.htslib.org/
https://www.r-project.org/

46

myresults.exon <- noiseq(any.data.exon, factor = "Estado", k = NULL,
norm = "tmm", pnr = 0.2, nss =5, v=10.02,
lc =1, replicates = "no")
mynoiseq.deg.exon = degenes(myresults.exon, q = 0.8, M = NULL)
write.table(mynoiseq.deg.exon,
file="Genes_DE Estado Exons NCBI.csv", dec=",", sep="\t")

A matriz de fatores (any.factors) foi construida com a seguinte configuragao:

Amostra Estado Ambiente Genotipo
Al CS 1 1004

A2 SS 1 1004

A3 SS 2 1004

A4 CS 1 361

AS SS 1 975

Al a AS: pools de amostras de RNA para cada um dos estados fisioldgicos, ambientes ¢ gendtipos;
CS: com sintomas;
SS: sem sintomas.

Dessa maneira, ¢ possivel realizar os seguintes contrastes: com sintomas versus sem
sintomas; genotipo 1004 versus 361 versus 975; ambiente 1 versus 2. Aqui serdo apresentados
e discutidos os dados provenientes do contraste “Estado” (com sintomas versus sem
sintomas).

No arquivo  “Genes DE_Estado Exons NCBLcsv”  foram armazenados os  genes
diferencialmente expressos entre individuos com sintomas versus individuos sem sintomas.

A andlise funcional de cada gene foi realizada por meio dos programas Diamond
(www.diamondsearch.org/) (BUCHFINK et al., 2015) e Blast2GO (www.blast2go.com - GOTZ et al.,
2008). O primeiro executa o Blastx sobre o NCBI e o segundo integra esses dados com os
sistemas de categorizacdo funcional do Gene Ontology Consortium ¢ GO Slim Viewer. Ao
final da anotacdo, os genes diferencialmente expressos sdo mapeados e anotados, além de
serem classificados em 3 grupos funcional:

a) processo biologico — conjunto de eventos moleculares cujo produto do gene participa e que
sdo fundamentais para o funcionamento de uma célula, tecido, 6rgao ou organismo;

b) fun¢do molecular — refere-se a atividades elementares do produto génico a nivel molecular;

c) componente celular — relagdo de genes cujo produto desempenha fun¢do na célula ou no
ambiente extracelular.

Neste mesmo programa foi realizada uma andlise no banco de dados InterPro. Neste
banco de dados € possivel verificar se determinado gene possui dominios envolvido direta ou

indiretamente em funcdes bioldgicas.


http://www.diamondsearch.org/
http://www.blast2go.com/
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6 RESULTADOS E DISCUSSAO

6.1 Qualidade do material genético extraido

A qualidade e integridade do RNA extraido das amostras sdo essenciais em andlises de
expressdao génica. As amostras extraidas foram submetidas a eletroforese em gel de agarose a
1% e corado com brometo de etideo para visualizacdo e confirmacdo da integridade do RNA
total isolado.

Os testes iniciais para sele¢do e adequacdo do protocolo de extragdo de RNA indicou
que o protocolo Pure Link foi o mais adequado.

A eletroforese em gel de agarose mostrou que as bandas ribossomais de 28S e 18S
estavam intactas e bastante nitidas, demonstrando que o RNA ndo foi degradado e também

nao foi detectada contaminagdo por gDNA (Figura 16).

20000pb
2000ph

500ph 285 rRNA

400pb 18s rRNA
300ph

Figura 16 — Imagem de um gel de agarose a 1% corado com brometo de etideo contendo 06 amostras de RNA
total de boa qualidade e apresentando as subunidades 28S e 18S do RNA. O material foi extraido de tecido foliar
de eucalipto com distirbios fisiologicos.

A anélise espectrofotométrica mostrou que a razdo A260/280 das amostras de RNA
variaram entre 1,8 e 2,2, indicando boa qualidade das amostras de RNA. Do mesmo modo, os
valores de A260/230 variaram de 1,6 a 2,1, indicando que o RNA extraido estava livre de
contaminantes. De modo geral, as extragdes apresentaram bons resultados, com alta qualidade
e boa concentragao do RNA total obtidos de amostras do tecido foliar.

A auséncia de rastros (smear) no gel € um indicativo de que o material extraido ndo

4

apresentou indices expressivos de contaminag@o por proteinas e/ou metabdlitos secundarios. E
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um indicio, também, de que as amostras ndo sofreram degradag¢do ao longo do processo de
extracao.

Salienta-se que, para obter estes resultados, inumeros testes e otimiza¢des nos
protocolos foram realizados, tornando os procedimentos de extragdo e isolamento de RNA
laboriosos e demorados. Devido a presenca de metabdlitos secundérios nas espécies vegetais,
esse procedimento, que pode ser simples para dado tecido e/ou organismo, pode ser
gravemente afetado, tendo sua eficacia consideravelmente diminuida. A instabilidade natural
do RNA e a presenga inevitdvel de RNAses no meio agravam a situacao. Além disso, ¢ sabido
que o eucalipto é uma espécie que apresenta alto teor fendlico, polissacarideos e compostos
secundarios em seus tecidos, os quais se acumulam em resposta aos diversos estimulos do
ambiente, na defesa contra diversos estresses e durante o desenvolvimento da planta
(SANTOS et al.; 2013; FORTES e SANTOS, 2016; SAULLE et al.; 2018). Considerando
duas amostras, com sintomas ¢ sem sintomas de DFE, claramente observou-se que amostras
com sintomas sao mais dificeis de produzirem amostras de RNA de boa qualidade. Suspeita-
se que a doenca induz a produg¢do de compostos indesejaveis ao processo de extracdo de
acidos nucleicos. Por esse motivo, protocolos diferentes foram testados e diversos ajustes
foram realizados até obter-se a qualidade necessdria as amostras. Isso tornou os
procedimentos de isolamento de RNA muito extenso e demasiado trabalhoso.

Os pools de amostras enviadas a empresa para confeccdo das bibliotecas e
sequenciamento apresentaram otima qualidade, tanto observadas em gel de agarose (Figuras
16 e 17) quanto analisadas em equipamento Agilent 2100 Bioanalyzer (Agilent Technologies)
(Figura 18 e Tabela 2).

Normalmente, os valores de RNA integrity number (RIN) obtidos no equipamento
Agilent 2100 Bioanalyzer que classificam uma amostra como adequada para submissdo ao
sequenciamento deve ser igual ou maior que 7,0. No entanto, alguns organismos, tecidos ou
situacOes ambientais podem interferir nas quantidades de rRNA, que € utilizado para o
calcuco do RIN. Nestes casos, além do RIN, analisa-se os demais dados fornecidos pelo
equipamento, bem como o padrdo de cada amostra no gel de agarose. Além disso, o tamanho
da sequéncia obtida nos equipamentos Illumina HiSeq 4000 (150 pb) sdo muito pequenas para
sofrer grandes interferéncias de degradagao parcial. Inclusive, para a produgao das bibliotecas
o RNA ¢ submetido a um processo de fragmentagdo, que nada mais ¢ que uma degradagdo

controlada (vide se¢cdo Material ¢ Métodos).
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Figura 17 — Padrdo apresentado pelos cinco pools de amostras encaminhadas para a confecgdo das bibliotecas e
para sequenciamento. Kb = 1 Kb DNA Ladder. 1 a 5 = pools de amostras Al a AS, respectivamente,
representando cada um dos materiais analisados (detalhes na Tabela 1).
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Figura 18 — Eletroferograma obtidos das amostras de RNA total extraidas de tecido foliar de eucalipto com
sintomas e sem sintomas de declinio fisiologico. Al a A5 refere-se a cada pool de amostras (vide detalhes na
Tabela 1).

Tabela 2. Resumo do controle de qualidade dos pools de amostras submetidos ao sequenciamento realizados
pela empresa que sequenciou as amostras.

Amostra  Sample ID RNA Con (ng/ul)Vol (ul) 8‘;““‘13‘16 OD260/280  OD260/230 RIN  Conclusio
Al FKRN190014114-1A 470 2700 12,69 147 0.73 640 Pass
A2 FKRN190014115-1A 260 27,00 7,02 1,49 0.78 6,30 Hold
A3 FKRN190014116-1A 210 27.00 5,67 141 0,61 6,90 Hold
Ad FKRN190014117-1A 160 27,00 432 143 0.66 710 Hold
AS FKRN190014118-1A 360 2700 9,72 1,54 0,79 6,50 Pass

Pass: A amostra esta qualificada para o preparo da biblioteca;
Hold: A amostra tem certa qualidade para o preparo da biblioteca, mas, podem ocorrer falhas.

6.2 Resumo dos dados de sequenciamento

O sequenciamento resultou em 14,00 G de bases brutas, 13,60 G de bases limpas que
compreendem 46,3 milhdes de sequéncias brutas e 45,4 milhdes de sequéncias limpas.
Observa-se que a quantidade de bases erradas foi muito baixo e que acima de 97,54% das

bases possuem qualidade Phred maior do que 20 (Tabela 3).

Tabela 3. Resumo do processo de sequenciamento.

Amostra gt Limpes Base(G) Limpa(G) (b (o Q0D Q0% G EEGN
Al 9.250.005 9.046.113 2,80 2,70 97,80 0,03 97,56 94,00 52,55
A2 8.885.057 8.674388 2,70 2,60 97,63 0,03 97,54 93,72 52,38
A3 10.136.016  9.913.492 3,00 3,00 97,80 0,02 9827 95,51 51,05
A4 10201.418 10.023.395 3,10 3,00 98,25 0,02 9838 95,68 50,33
AS 7.837.306  7.726.865 2,40 2,30 98,59 0,03 97,69 94,22 53,59
Total  46.309.802 45.384.253 14,00 13,60

Total de reads: quantidade total de reads obtidos. Para sequenciamento paired-end, este valor ¢ igual para readl e read2.
Reads limpos: quantidade total de reads apos o processo de filtragem (controle de qualidade). Para sequenciamento paired-
end, este valor ¢ igual para readl e read2.

Total de bases: (Total de reads) x (tamanho da sequéncia), calculado em G. Para sequenciamento paired-end (PE150), o
tamanho da sequéncia ¢é igualg a 150 pb.

Bases limpas: (Reads limpos) x (tamanho da sequéncia), calculado em G. Para sequenciamento paired-end (PE150), o
tamanho da sequéncia é igualg a 150 pb.

Efetividade (%): (Reads limpos/Total de reads) x 100%

Erro: razdo de bases erradas

Q20, Q30: (qualidade da base atribuida pelo Phred > 20 ou 30) / (Total de base)

Conteudo GC: (quantidade de bases G e C) / (Total de bases)

Ap6s o processo de mapeamento dos reads no genoma do eucalipto, pode-se observar

que a porcentagem de mapeamento foi maior que 95% (Tabela 4).

Tabela 4. Proporc¢ao de reads mapeadas no genoma do eucalipto.
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Proporgédo de reads

Amostras Total de reads Reads mapeados
mapeados
Al 9.250.005 8.866.920 0,958585
A2 8.885.057 8.542.558 0,961452
A3 10.136.016 9.763.505 0,963249
A4 10.201.418 9.782.786 0,958963
A5 7.837.306 7.562.612 0,964950

Uma analise mais refinada do processo de mapeamento mostra que acima de 50% dos
reads mapeados ocorreram em regides anotadas, em torno de 6 a 7% nao foram mapeados,
entre 6 e 8% foram alinhados em multiplos locais, 4% foram alinhados em regido nao anotada

e 30%, aproximadamente, foram ambiguos, impedindo o correto alinhamento (Tabela 5).

6.3 Transcritos diferencialmente expressos (DE)

As andlises com o programa NOlIseq resultaram em 2.819 exons diferencialmente
expressos (Apéndice A). Desse total, 1.265 (44,87%) foram induzidos e 1.554 (55,13%)

foram reprimidos nas plantas com sintomas de DFE.

Tabela 5. Numeros de reads ndo atribuidos e as razdes pelas quais eles ndo foram atribuidos, além do niimero de
reads atribuidos com sucesso, para cada biblioteca

Status Al % A2 % A3 % A4 % A5 %

Assigned 4.990.208 51,71 4.952.223 53,17 5.321.310 50,11 5.368.631 50,19 4.462.471 54,72

Unassigned_Unmapped 667.255 6,91 600972 6,45 666.877 6,28 678.541 6,34  488.714 5,99

Unassigned_MultiMapping 686.998 7,12 734.182 7,88  841.763 7,93 853210 7,98 551.267 6,76

Unassigned NoFeatures ~ 331.621 3,44  338.656 3,64 411.262 3,87 474834 4,44 306394 3,76

Unassigned_ Ambiguity 2.975.172 30,83 2.688.063 28,86 3.378.310 31,81 3.322.222 31,06 2.346.228 28,77

Total 9.651.254 100,00 9.314.096 100,00 10.619.522 100,00 10.697.438 100,00 8.155.074 100,00

Assigned: o read foi atribuido a um gene descrito no arquivo de anotagao.

Unassigned Unmapped: o read ndo foi mapeado no genoma de referéncia.

Unassigned MultiMapping: o read mapeia em diferentes posigdes do genoma.

Unassigned NoFeatures: o read foi atribuido a uma regido do genoma néo anotada no arquivo de anotagao.
Unassigned Ambiguity: o read pode ser originario do gene A ou do gene B. Néo ¢ possivel determinar a origem.

\ 4

A classificagdo desses genes quanto a possiveis fungdes, realizadas nos programas
Diamond e Blast2GO, mostra que 644 participam de processos bioldgicos, 342 sdo
componentes celular e 890 possuem fun¢ao molecular (Figuras 19, 20 e 21).

No entanto, 1.469 exons receberam NA (descrigdo do gene ndo disponivel no
GenBank), 114 como probable (provavel), 87 receberam uncharacterized (nao caracterizado),
47 foram caracterizados como hypothetical (hipotéticos) e 38 receberam putative (putativo)
quando analisados contra o banco de genes contido no NCBI por meio da ferramenta Blastx.

Assim, 1.064 exons diferencialmente expresso possuem similaridade com genes catalogados
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no NCBIL. Mas, uma vez que utilizou-se um cutoff 1x10° para o e-value, um valor mais

restritivo pode diminuir a quantidade de exons anotados, consideravelmente.
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Figura 19 — Distribui¢do dos genes diferencialmente expressos em subcategorias pertencentes a componente
celular segundo o Gene Onthology.
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Figura 20 — Distribui¢do dos genes diferencialmente expressos em subcategorias pertencentes a fungdo molecular segundo o Gene Onthology.
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Figura 21 — Distribuicdo dos genes diferencialmente expressos em subcategorias pertencentes a fungdo
processos bioldgicos segundo o Gene Onthology.

Dentre os genes DE classificados com a fungdo processos biologicos encontram-se
37% categorizados com fun¢do em processos de Oxido-redugdo, 18% protedlise, 16%
referem-se a fosforilagdo proteica, 15% a transporte celular, 8% a processos biossintéticos
celular e 6% a processos envolvidos na biossintese de compostos organicos (Figura 22).

Destaca-se a quantidade de exons relacionados a genes envolvidos no processo de
oxirredugdo (redox).

Ahmad e colaboradores (2016) afirmam que as condigdes ambientais adversas,
intensificadas pelas mudancas climaticas, tais como seca, salinidade excessiva, altas
temperaturas, radiacdes acima do toleravel, bem como metais pesados t€ém ocasionado
estresse em plantas. Temperaturas extremas, por exemplo, podem acarretar alteragdes em

varias vias metabolicas, inclusive na fotossintese (ZINN, 2010). Além disso, o calor excessivo
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altera o transporte de elétrons, diminuindo sua eficiéncia, fato que contribui para uma
producdo elevada de espécies reativas de oxigénio (ROS) (ASTHIR, 2015). Em resposta a
situagOes de estresse, essas espécies quimicas sao formadas como subproduto do metabolismo
aerdbico e participam de uma elaborada rede de vias de sinalizagao em planta. A expressao de
varios genes envolvidos no metabolismo e nas vias de transdugdo de sinais sofrem influéncia
das ROS (FOYER e NOCTOR, 2013; VAAHTERA et al., 2014; CONSIDINE et al., 2015;
DIETZ, 2015; MIGNOLET-SPRUYT et al., 2016). Portanto, essas moléculas sao tidas como
moléculas sinalizadoras ou mensageiros secundarios. Elas sao produzidas, principalmente, no
apoplasto pelas NADPH oxidases e algumas oxidases e peroxidases, ¢ nos cloroplastos,
mitocondrias, peroxissomos e possivelmente outros compartimentos celulares, por diferentes
vias. Como cada compartimento celular estabelece e controla sua propria homeostase de ROS,
os diferentes niveis de ROS nos diferentes compartimentos podem ser vistos como geradores
de uma assinatura de ROS especifica. Essa assinatura pode mudar dependendo do tipo de
célula, seu estagio de desenvolvimento ou nivel de estresse. Estresses abidticos diferentes
e/ou combinagdes diferentes de estresses abiodticos, provavelmente, causam a formacao de
diferentes assinaturas ROS em células vegetais. A decodificagdo dessas assinaturas por meio
de diferentes sensores ROS pode produzir um sinal especifico para determinado estresse, que
modulard a resposta de aclimatacdo ao tipo de estresse/combinagdo que afeta a planta
(DIETZ, 2015, 2016; DIETZ et al., 2016).

As duas principais fontes de ROS dependentes de estresse abidtico sdo aquelas
produzidas como consequéncia de interrup¢des na atividade metabdlica (ROS metabolica) e
ROS produzidas para sinalizacdo que sdo parte da rede de transdugdo de sinal em resposta ao
estresse abidtico. (ROS de sinalizacdo). As ROS metabolicas podem alterar diretamente a taxa
limitadora do status redox de enzimas e controlar os fluxos metabodlicos na célula, alterando,
assim, diferentes reagdes metabdlicas para combater os efeitos do estresse (MILLER et al.,
2010). Além disso, pode afetar a transcrigdo e/ou traducao, alterando a fun¢do das principais
proteinas reguladoras por meio de modificagdes redox derivadas de ROS (FOYER e
NOCTOR, 2013, 2016). Por outro lado, as ROS de sinalizacdo sdo geradas como uma
resposta a percepcao de estresse por sensores de estresse (por exemplo, canais dependentes de
nucleotideos ciclicos ativados por estresse pelo calor; MITTLER et al., 2012) e ¢ mediada
pela ativacdo de NADPH-oxidases (RBOH) derivada de calcio e/ou fosforilagdo na membrana
plasmatica (SUZUKI et al., 2011; GILROY et al., 2014). Supde-se, também, que a sinalizagao
das ROS altera diretamente o estado redox das proteinas reguladoras e altera a transcri¢do e

traducgdo, resultando na ativagdo de uma resposta de aclimatacdo que mitigaria os efeitos do
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estresse no metabolismo e reduziria o nivel de ROS produzidas metabolicamente. As ROS
metabolicas e de sinalizacdo podem ser produzidas em diferentes compartimentos
subcelulares (por exemplo, ROS metabolicas no cloroplasto ¢ ROS de sinalizagdo no
apoplasto). No entanto, elas podem afetar o nivel uma da outra e até se mover entre
compartimentos (por exemplo, H>O2 pode se mover através das membranas em um processo
regulado por meio de aquaporinas; TIAN et al., 2016).

Dentre os exons diferencialmente expressos com similaridade a enzimas, hd 24
induzidos relacionados com o aparato celular de oxirredugao (GO:0055114) e 34 reprimidos,

conforme detalhado nas tabelas abaixo (Tabelas 6 ¢ 7).
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Tabela 6 — Lista dos 24 dos exons diferencialmente expressos que foram induzidos indicando o simbolo do

gene, nome, processo bioldgico e funcdo molecular de cada.

Exons Induzidos
il !
Simbolo Nome Processo Biologico Fungiio Molecular
do Gene
ACO3 |1-aminocyclopropane -1-carboxylate oxidase homolog | Biossintese de etileno, amadurecimento de frutas Oxidoredutase
I . . . L Hidrolase, enzima
FOLD2 bifunctional protein FolD 2 Metabolismo de carbono, fotorrespiragao . .
multifncional, oxidorredutase
. . Dioxigenase, Metiltransferase,
CODM codeine O-demethylase Metabolismo alcaloide ‘ge
Oxidoredutase, Transferase
Sintese de ligninas, protetores de UV, pigmentos,
CYPs cytochrome P450 compostos de defesa, acidos graxos, hormonios Monooxigenases
e moléculas de sinalizagdo
Al ! 1 . .

KAO2 ent -kaurenoic acid oxidase 2 ongamento do caule e désempenham umpape Monooxigenase, Oxidoredutase

central no desenvolvimento da planta.

FLS1 flavonol synthase [flavanone 3 -hydroxylase Biossintese de flavonoides Dioxigenase, Oxidoredutase
GAPCP2 |glyceraldehyde -3 -phosphate dehydrogenase GAPCP2 Glicolise Oxidoredutase
CYPSIE9 isoflavone 3'-hydroxylase Biossintese das fitoalexinas pterocarpina. Monooxigenase, Oxidoredutase

LACY putative laccase-9 Degradagéo de lignina Oxidoredutase

EO 2-methylene-furan-3-one reductase Produz furaneol em frutas vermelhas Oxidoredutase

N/A methylecgonone reductase Metabolismo alcaloide Oxidoredutase

NADPH -dependent 1-acyldihydroxyacetone Requerido para a biossintese de acido fosfatidico .
AYRI i . Oxidoredutase
phosphate reductase através da via DHAP
- i 'ADPH - i
COR2 non -functional N. dependent codeinone Biossintese da morfina Oxidoredutase
reductase 2
Essencial para o catabolismo de auxina e
DAO 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase DAO manutengdo da homeostase de auxina em 6rgdos | Dioxigenase, Oxidoredutase
reprodutivo
Biossintese de acidos graxos, metabolismo de
OPR3 12-oxophytodienoate reductase 3 acidos graxos, biossintese de lipideos, Oxidoredutase
metabolismo de lipideos, biossintese de oxilipina

PER10 peroxidase 10 Peroxido de hidrogénio Oxidoredutase, Peroxidase
PER12 peroxidase 12 Peroxido de hidrogénio Oxidoredutase, Peroxidase
HRPA2 peroxidase A2 Peroxido de hidrogénio Oxidoredutase, Peroxidase

CADLI probable cinnamyl alcohol dehydrogenase 1 Biossintese de Lignina Oxidoredutase

ELI3 probable mannitol dehydrogenase Oxida o manitol em manose Oxidoredutase

DLO2 protein DMR6 oxygenase 2 Defesa de plantas Dioxigenase, Oxidoredutase

DMR6 protein downy mildew resistance 6 Defesa de plantas Dioxigenase, Oxidoredutase

SRG1 protein SRG1 Biossi da serina Oxidoredutase

N/A tropinone reductase homolog Biossintese de metabolitos secundarios Oxidoredutase
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Tabela 7 — Lista dos 34 dos exons diferencialmente expressos que foram reprimidos indicando o simbolo do

gene, nome, processo biologico e fungdo molecular de cada.

Exons Reprimidos

Simbolo do Gene Nome Processo Bioldgico Fungiio Molecular
ACO3 1-aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase homolog |Biossintese de etileno, amadurecimento de frutas Oxidoredutase
N/A 4-coumarate 3-hydroxylase Biossintese de Lignina Monooxigenase, Oxidoredutase
D nha 1 central na desintoxicaga
ADH2 alcohol dehydrogenase class -3 semperta um papet cen . na desimoxicagao Oxidoredutase
de formaldeido
N/A alcohol -forming fatty acyl-CoA reductase Biossintese e metabolismo de lipideos Oxidoredutase
ALDH2C4 aldehyde dehydrogenase family 2 member C4 Biossintese de 4cido fertlico Oxidoredutase
ALDH3F1 aldehyde dehydrogenase family 3 member F1 Processo metabolico de aldeido celular Oxidoredutase
memS DNA replication licensing factor MCMS5 Ciclo celular, replicagio de DNA Ligagdo a PNA’ Helicase,
Hidrolase
FAR3 fatty acyl-CoA reductase 3 Biossintese ¢ metabolismo de lipideos Oxidoredutase
FLS1 flavonol synthase [flavanone 3 -hydroxylase -like Biossintese de flavonoides Dioxigenase, Oxidoredutase
CYP76B6 geraniol 8 -hydroxylase Biossintese de hidroxigeraniol Monooxigenase, Oxidoredutase
GA200X2 gibberellin 20 oxidase 2 Biossintese de giberelina Oxidoredutase
HEMAL1 glutamyl -tRNA reductase 1 Biossintese de clorofila e porfirina Oxidoredutase
EUGRSUZ_A02908 hypothetical protein EUGRSUZ_A02908 Atividade oxidoredutase Oxidoredutase
LAC14 laccase -14 Degradagdo de Lignina Oxidoredutase
Bpl0 L -ascorbate oxidase homolog Germina¢do Oxidoredutase
EO 2 -methylene -furan -3 -one reductase Produz furaneol em frutas vermelhas Oxidoredutase
N/A methylecgonone_reductase Metabolismo alcaldide Oxidoredutase
N/A monocopper oxidase -like protein Componente de membrana celular Oxidoredutase
Biossintese de acidos graxos, metabolismo de
OPR3 12 -oxophytodienoate reductase 3 acidos graxos, biossintese de lipideos, Oxidoredutase
metabolismo de lipideos, biossintese de oxilipina
Biossintese de acidos graxos, Metabolismo de
FAD7 omega -3 fatty acid desaturase acidos graxos, Biossintese de lipidios, Oxidoredutase
Metabolismo de lipidios
PER11 peroxidase 11 Ritmos biologicos, peroxido de hidrogénio Oxidoredutase, Peroxidase
PER2 peroxidase 2 Peroxido de hidrogénio Oxidoredutase, Peroxidase
PER4 peroxidase 4 Peroxido de hidrogénio Oxidoredutase, Peroxidase
PER42 peroxidase 42 Ritmos biologicos, perdxido de hidrogénio Oxidoredutase, Peroxidase
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Exons Reprimidos
Simbolo do Gene Nome Processo Biologico Funcio Molecular
PER7 peroxidase P7 Peroxido de hidrogénio Oxidoredutase, Peroxidase
ALMOND_2B03003 Predicted : uncharacterized protein Regula(;.af) da.reASJSt.encm Oxidoredutase
9 adquirida sistémica
CYP71D55 premnaspirodiene oxygenase Biossintese de solavetivona | Monooxigenase, Oxidoredutase
CADI1 probable cinnamyl alcohol Biossintese da Lignina Oxidoredutase
dehydrogenase 1
HTH protein hothead Sinalizagdo celular Oxidoredutase
LOC108980827 putative quinone -oxidoreductase Envolvida no metabolismo Oxidoredutase
homolog do cobre
ribulose bisphosphate carboxylase small N .
Fotorrespiracao Monooxigenase
RBCS-3B chain 3B chloroplastic pirag 2
Destro6i os radicais anion
superoxido que sdo
Iment i .
SODB superoxide dismutase [Fe ] chloroplastic forma enre P rodu21d05~ Oxidoredutase
dentro das células e que sdo
toxicos para os sistemas
biologicos.
Biossint tabolit .
N/A tropinone reductase homolog fossintese de me abolitos Oxidoredutase
secundarios
ZDS1 zeta-carotene desaturase Biossintese de carotendides Oxidoredutase

Observa-se que alguns nomes estdo presentes tanto no grupo induzido quanto no
reprimido. Destaca-se que sdo locos diferentes e que, consequentemente, estdo sob
promotores distintos. Assim, cada um pode sofrer um tipo de regulacdo, positiva ou negativa.
Outro ponto a destacar ¢ que a RUBISCO detectada como DGE estd reprimida. Isso ¢
condizente, pois a planta em estresse pode possuir uma menor taxa de fixacdo de CO-,
levando a menor quantidade de carboidratos, menor taxa de crescimento € menor taxa
metabolica.

Além desse roll de genes, os resultados mostram duas aquaporinas: uma induzida,
Aquaporin PIP2-1, presente na membrana plasmadtica, e uma outra reprimida, Probable
aquaporin TIP4-3, provavelmente presente no vacuolo. Durante o mestrado, Rodrigues
(2015) verificou, por meio de RT-qPCR, que uma aquaporina foi diferencialmente expressa
entre genotipos com sintomas e gendtipos sem sintomas, sendo mais expressa no genotipo

com sintomas.
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Figura 22 — Distribui¢ao funcional dos genes DE classificados como pertencentes aos processos bioldgicos.

Segundo Shapiguzov e colaboradores (2012), uma hipdtese para a sinalizacdo
dependente de espécies de ROS conectando apoplasto, cloroplasto e o nucleo pode ser
exemplificada pela Figura 23. Segundo estes autores, as ROS apoplasticas sdo produzidas por
peroxidases extracelulares e por NADPH-oxidases ligadas & membrana plasmatica (RBOH).
O superdxido (O27) ¢ entdo convertido em H>O». H>O» (e possivelmente O2") pode entrar na
célula através dos canais da membrana plasmatica (aquaporinas, AQP) e/ou reagir com
proteinas extracelulares (proteina apoplastica, AP) ou sensoras transmembranar (por exemplo,
quinases semelhantes a receptores, RLKs) resultando em alteragdes na expressao génica por
meio de vias de sinalizagdo intracelular, envolvendo, por exemplo, MAPKs (proteinas
quinases ativadas por mitogénio). A producdo extracelular de ROS ¢ detectada através de
mecanismos ainda desconhecidos no cloroplasto, onde a geracdo de ROS pela cadeia de
transferéncia de elétrons aumenta apds essa deteccao. Quantidades elevadas de ROS dentro do
cloroplasto implicam em regulagdo da transcrigdo, seja por meio de fatores conhecidos ou
desconhecidos da sinalizagdo retrégrada ou por meio da sinalizagdo hormonal, como por
exemplo pelo aumento da produgdo do acido salicilico, conhecido por ser responsivos a
estresses. As possiveis aquaporinas presentes na membrana do cloroplasto (AQP) podem
permitir a passagem de ROS do cloroplasto para o citoplasma. Por sua vez, o calcio (Cax")

estd envolvido na regulagdo da produg¢do de ROS no apoplasto e no cloroplasto. Neste tltimo
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caso, atua através da proteina sensorial calcium-sensing receptor (CAS), mas os mecanismos

ainda ndo sdo claros (Figura 23).

T Peroxidases

Transcripti
response

Figura 23. Vias de sinalizacdo de espécies reativas de oxigénio (ROS) que conectam apoplasto, cloroplasto e
nucleo. Fonte: (SHAPIGUZOV et al., 2012).

Para os genes DE envolvidos em fungdes moleculares, 26% tem atividade hidrolase,
23% possuem atividade transferase, 20% sdo ligantes a ions metalicos, 15% tem atividade de
oxirredutase, 9% possuem fungao de ligacdo a ATP e 8% tem atividade catalitica, agindo em
proteinas (Figura 24).

Para aqueles genes DE classificados como parte de componentes celulares, 54% sdo
componentes integrais de membrana, 15% estdo no citoplasma, 14% estdo localizados no
nucleo, 12% estdo na regido extracelular e 5% participam de complexos que contém proteinas

(Figura 25).
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Figura 24 — Distribuicdo funcional dos genes DE classificados como pertencentes a fungdo molecular.
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Figura 25 — Distribuic@o funcional dos genes DE classificados como componentes celulares.

63

Considerando a grande quantidade de exons diferencialmente expressos, produziu-se

um grafico de calor contendo os exons com foldchange maior ou igual a 9,0. Ao todo, existem

115 exons nesta situagdo, 51 reprimidos e 64 induzidos em plantas com sintomas de DFE

(Figuras 26 e 27).



64

P
oo
23

OOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOO OOO OOO 0000000 OOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOOO OOO OOO OOOO 000 00000000000

[=]e]
33333333333:33333333333:33333 333 3333 333 333 3333 p Jum e | 333:333333333333333333333333333 33 3333 333 333 333 333 33333333333??

00 OO0 S e e's e [N O00 00

Figura 26 — Grafico de calor com os 115 exons com foldchange maior que +9,0. A cor verde indica exons reprimidos e a cor vermelha indica exons induzidos em plantas com
sintomas.
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Dentre os genes DE reprimidos nas plantas com sintomas de DFE, pode-se destacar
Nuclear transport factor 2 (NTF2), provavelmente envolvido no transporte de proteinas para
o nucleo e constituinte de um sistema multicomponente de fatores citossolicos que se
agrupam no complexo de poros durante a importacao nuclear. A proteina Phloem Protein 2-
Like A1 (PP2A1) tem atividade inseticida além de ser frequentemente encontrada ligando-se a
outras proteinas presentes no floema (DINANT et al., 2003; BENETEAU et al., 2010). Além
dessas duas proteinas, Pyrophosphate-energized vacuolar membrane proton pump,
possivelmente envolvida no crescimento de hipocotilo (NAKANISHI e MAESHIMA, 1998),
Stress-response A/B barrel domain-containing protein HSI, envolvida na defesa contra
fungos (PARK et al., 2007), MLP-like protein 28 (MLP28), que pode se ligar a esteroides ¢ a
outros tipos de alvos hidrofobicos (LYTLE et al., 2009), Probable sulfate transporter 3.4
(SULTR3:;4), Auxin-binding protein ABP19a (ABP19A), provavel receptor do hormonio
auxina, € NmrA family NAD(P)-binding protein, que é descrita como um regulador negativo
da transcricao e como repressor de metabolitos de nitrogénio em fungos (STAMMERS et al.,
2001), também estdo entre os genes com maior foldchange para repressao.

Dentre os induzidos nas plantas com sintomas de DFE, pode-se encontrar
representantes de Salicylate carboxymethyltransferase (SAMT), envolvida no metabolismo de
acido salicilico e com sitio de ligagdo de magnésio, Thiol protease aleurain, Protein Root
Hair Defective 3 (RHD3), provavelmente envolvida na expansdo celular, requerida para o
crescimento radicular, tem funcdo na biossintese da parede celular além de regular o
transporte a partir do complexo de Golgi para o reticulo endoplasmatico (WANG et al., 1997;
GALWAY et al., 1997; WANG et al., 2002; HU et al., 2003; ZHENG et al., 2004; YUEN et
al., 2005), Probable prefoldin subunit 3, Pentatricopeptide repeat-containing protein
At4g02820, mitochondrial-like, crucial para mitocondrias desenvolverem suas fungdes e para
o desenvolvimento das plantas (LEE et al., 2017), e Annexin DI (ANN1), uma proteina com
atividade peroxidase, que pode agir para combater o estresse oxidativo e no desenvolvimento
de mudas (CLARK et al., 2005; GORECKA et al., 2005).

Além desses genes, dentre todos os 2.819 diferencialmente expressos, houve a indugao
de seis fatores de transcri¢do (tramnscription factor MYBI14 isoform X2, probable WRKY
transcription factor 70 (WRKY70), transcription factor TGA2.2 (TGA?2), transcription factor
MYB23 (MYB23), heat stress transcription factor B-3 (HSFB3) e WRKY transcription factor
42) e a repressao de seis (ethylene-responsive transcription factor ESR2 (ESR2), truncated
transcription factor CAULIFLOWER A, transcription factor MYBI114, transcription factor
MYBI14, transcription factor MYC2-like (MY C2), probable WRKY transcription factor 9).
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WRKY70 esta envolvido nas respostas de senescéncia, estresse bidtico e abidtico,
modulando varias vias de sinalizagdo de fitormonios (LI et al., 2004; LI et al., 2006;
UELKER et al., 2007; CHEN et al., 2017). Esse fator de transcricdo também desempenha um
importante papel na sinalizagdo de jasmonato e acido salicilico (REN et al., 2008). Também ¢
relado que ele regula positivamente a via de sinalizagdo mediada por acido salicilico, mas,
negativamente a via de sinalizacdo mediada por 4cido jasmonico, determinando, assim, o
equilibrio entre essas vias antagonicas (LI et al., 2004; LI et al., 2006; REN et al., 2008; LI et
al., 2017). Juntamente com outros fatores de transcricdo promove o crescimento de plantas,
mas, evita a resposta a seca, modulando a expressdo génica. Também evita o fechamento
estomatico e, consequentemente, contribui para a tolerancia ao estresse osmotico (LI et al.,
2013; CHEN 2017).

TGA2 ¢ necessario para induzir resisténcia sistémica adquirida (SAR) por meio da
regulacdo da expressdo de genes relacionados a patogénese. Também estd relacionado a
inducdo de genes de defesa em arabdopsis (JOHNSON et al., 2003).

MYB23 participa do controle do alongamento das células epidérmicas nas raizes, mas,
negativamente em caules, levando a promog¢do do alongamento das raizes primdrias e a
repressdao das folhas e do caule, respectivamente. Evita a formagdo de pelos radiculares
ectopicos e controla a iniciagdo e ramificagdo de tricomas (KIRIK et al, 2001;
ZIMMERMANN et al., 2004; KIRIK et al., 2005; MATSUI et al., 2005).

HSFB-3 é parte de um grupo de fatores de transcricdo de estresse térmico. E um dos
principais componentes da cadeia de transdug¢do de sinal, mediando a ativacdo de genes
responsivos ao estresse térmico € a outros estresses abidticos e bioticos (WU et al., 1995).

ESR2 pode regular positivamente a via de sinalizagdo da giberelina, levando a
germinacdo, alongamento do hipocotilo e expansdao da folha. Estd envolvido na via de
sinalizagdo de citocinina que promove a regeneracdo de brotagdes, provavelmente através da
ativagdo transcricional de genes-alvo. Pode estar envolvido na regulagdo da expressdao génica
por fatores de estresse e por componentes das vias de transducdo de sinais de estresse
(IKEDA et al., 2006; WARD et al., 2006; CHANDLER 2007).

MYC2 ¢ um fator de transcrigdo comum das vias de sinalizagdo de luminosidade,
acido abscisico (ABA) e acido jasmonico (JA). Controla subconjuntos aditivos de respostas
dependentes de JA. Esta envolvido na regulacao de genes induziveis por ABA em condi¢des
de estresse hidrico. Pode formar complexos com todos os MYBs relacionados ao
glucosinolato para regular a biossintese de glucosinolato. Regulador negativo do crescimento

fotomorfogénico mediado pela luz azul e da expressao de genes regulados pela luz vermelha
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azul e distante. Regulador positivo da formagdo radicular lateral. Regula a biossintese de
sesquiterpeno (ABE et al., 1997; ABE et al., 2003; LORENZO et al., 2004; YADAYV et al.,
2005; CHEN et al., 2011; FERNANDEZ-CALVO et ., 2011; NIU et al., 2011; HONG et al.,
2012; KAZAN E MANNERS 2013; SCHWEIZER et al., 2013; ZHAI et al., 2013).

Conforme relatado acima, dentre os exons diferencialmente expresso reprimidos nas
plantas com sintomas e com foldchange menor que -9,0 encontra-se uma Pyrophosphate-
energized vacuolar membrane proton pump (EC: 7.1.3.1). Ao buscar essa enzima na Kyoto
Encyclopedia of Genes (KEGG) (KANEHISA ¢ GOTO, 2000; KANEHISA et al., 2012)
verifica-se que ela participa de uma via de fosforilagdo oxidativa (Figura 28). Juntamente com
ela e no mesmo complexo V, uma outra enzima também foi detectada como reprimida. Trata-
se da ATPase 11, plasma membrane-type (EC 3.6.1.1). As ATPase H" de membrana
plasmatica de plantas e fungos gera um gradiente de protons que impulsiona o transporte ativo
de nutrientes por meio da importagdo de H'. A acidificagdo externa resultante € / ou
alcalinizagdo interna podem mediar as respostas de crescimento. As pirofosfatases contribuem
para a diferenga de potencial eletroquimico do citosol para o limen do vacuolo. Elas
estabelecem um gradiente de protons de magnitude semelhante, ou geralmente maior, que as
ATPase H" na mesma membrana. Além disso, as Pyrophosphate-energized vacuolar
membrane proton pump estdo associadas a tolerancia a metais pesados (ABOU-ELWAFA et
al., 2019) e foram responsivas a salinidade (WU et al., 2020).

Dentre os exons reprimidos encontram-se trés com similaridade a fatty acyl-CoA
reductase (EC: 1.2.1.84) (Figura 29). Essa enzima esta relacionada a biossintese de cera de
cuticula em plantas (DOAN et al., 2009). A cera cuticular protege as plantas contra estresse
biotico e abidtico, incluindo estresse devido a falta de agua (GUO et al., 2013). Em plantas de
arabidopsis mutante verificou-se que homodlogo dessa enzima foi induzido em folhas de
plantas sob estresse hidrico (ZHAO et al., 2018), sugerindo que as plantas em estresse ativam
a producdo de cera cuticular para se protegerem da falta d’agua.

Nos resultados foram, também, identificadas sete enzimas com papel no metabolismo
de amido e sacarose: adenylyltransferase (EC: 2.7.7.27), synthase (EC: 2.4.1.14), synthase
(UDP-forming) (EC: 2.4.1.12), synthase (EC: 2.4.1.13) e synthase (EC: 2.4.1.11), induzidas, e
diphosphatase (EC: 3.6.1.9) e endo-1,4-beta-D-glucanase (EC: 3.2.1.4), reprimidas (Figura
30). Interessante observar que a enzima endo-1,4-beta-D-glucanase que participa da
conversdo de celulose em celobiose esta reprimida, bem como a enzima diphosphatase que

participa da conversdo de UDP-glicose em a-D-Glicose-1P.
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Figura 28 — Fosforilagdo oxidativa com énfase as enzimas Pyrophosphate-energized vacuolar membrane proton
pump (EC: 7.1.3.1) e ATPase 11, plasma membrane-type (EC 3.6.1.1). Essas duas enzimas foram reprimidas em
plantas com sintomas de DFE.
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Figura 29 — Biossintese de cera cuticular com destaque para a enzima fatty acyl-CoA reductase (EC: 1.2.1.84).
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Figura 30 — Biossintese de amido e sacarose com destaque para as enzimas: adenylyltransferase (EC: 2.7.7.27), synthase (EC: 2.4.1.14), synthase (UDP-forming) (EC:
2.4.1.12), synthase (EC: 2.4.1.13) e synthase (EC: 2.4.1.11), induzidas, e diphosphatase (EC: 3.6.1.9) e endo-1,4-beta-D-glucanase (EC: 3.2.1.4), reprimidas.
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Segundo a literatura, o estresse abidtico pode interferir na biossintese de celulose.
Dessa maneira, as plantas podem modular a expansao celular e o uso dos recursos disponiveis
para o crescimento, simultaneamente. A sintese de celulose, ABA, prolina e acido abscisico
em altos niveis tem sido relados como resposta a falta de 4gua ou salinidade (WANG et al.,

2016; CHEN et al., 2005).

7 CONSIDERACOES FINAIS E PERSPECTIVAS

O Disturbio Fisiologico do Eucalipto ¢ uma doenga abiotica que desde o inicio dos
anos 2000 impacta de forma significativa a produtividade de plantios de eucalipto localizados
nos estados do Espirito Santo e Bahia, pode ser bem distinta daqueles. No entanto, apesar da
importancia desta disordem fisioldgica para o setor florestal Brasileiro, pouco se conhece
sobre o controle genético dessa disordem em gendtipos de eucalipto. Esse trabalho é&,
possivelmente, a primeira abordagem sobre o impacto do DFE sobre a expressdo génica em
clones de eucalipto.

As respostas das plantas as alteragdes ambientais estdo relacionadas a regulagdo de
genes por meio de um processo de sinalizagdo celular. Esse processo regulatorio pode gerar
proteinas, as quais protegem a planta contra os efeitos deletérios dos estresses ou pode
reprimir a sintese de produtos génicos. Tais respostas sdo complexas e envolvem varios genes
que impactam nas respostas ao nivel bioquimico, fisiologico e molecular. Neste sentido, a
identificacdo de genes com papel nas respostas ao DFE ¢ fundamental para elucidar
mecanismos especificos de adaptagado e resisténcia em futuros genotipos.

Os dados analisados identificaram genes envolvidos em diversas vias metabolicas, os
quais foram reprimidos ou induzidos, sugerindo que a expressdo génica observada pode ser
decorrente de condigdes climaticas especificas aos locais de ocorréncia, Bahia e Espirito
Santo. Os resultados apresentados abrem caminho para pesquisas adicionais visando elucidar

o controle genético do DFE.
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9. APENDICE A - Lista dos exons diferencialmente expressos com a respectiva

anotacio e respectivo tamanho em pares de bases

Comprimento

ID Anotacio

Exon-0001 ---NA--- 73
Exon-0002 ---NA--- 27
Exon-0003 ---NA--- 67
Exon-0004 ---NA--- 100
Exon-0005 ---NA--- 30
Exon-0006 ---NA--- 45
Exon-0007 floral homeotic protein GLOBOSA-like 364
Exon-0008 ---NA--- 73
Exon-0009 ---NA--- 74
Exon-0010 ---NA--- 47
Exon-0011 probable mannitol dehydrogenase 180
Exon-0012 probable mannitol dehydrogenase 154
Exon-0013 probable mannitol dehydrogenase 389
Exon-0014 ---NA--- 41
Exon-0015 ---NA--- 54
Exon-0016 ---NA--- 75
Exon-0017 ---NA--- 53
Exon-0018 ---NA--- 65
Exon-0019 ---NA--- 48
Exon-0020 probable nucleoredoxin 1 872
Exon-0021 ---NA--- 67
Exon-0022 ---NA--- 49
Exon-0023 purple acid phosphatase 15 192
Exon-0024 purple acid phosphatase 15 218
Exon-0025 ---NA--- 25
Exon-0026 ---NA--- 96
Exon-0027 ---NA--- 94
Exon-0028 1-aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase homolog 3 468
Exon-0029 ---NA--- 40
Exon-0030 ---NA--- 76
Exon-0031 ---NA--- 28
Exon-0032 PREDICTED: uncharacterized protein 123
Exon-0033 salicylate carboxymethyltransferase 432
Exon-0034 salicylate carboxymethyltransferase 432
Exon-0035 salicylate carboxymethyltransferase 255
Exon-0036 salicylate carboxymethyltransferase 612
Exon-0037 ---NA--- 68
Exon-0038 glutaredoxin-C1 949
Exon-0039 double-stranded RNA-binding protein 3 941
Exon-0040 ---NA--- 91
Exon-0041 ---NA--- 12
Exon-0042 toll/interleukin-1 receptor-like protein 176
Exon-0043 ---NA--- 13
Exon-0044 sugar transport protein 13 125
Exon-0045 ---NA--- 78
Exon-0046 calmodulin-binding protein 60 D-like 398
Exon-0047 calmodulin-binding protein 60 D-like 202
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Exon-0048 ---NA--- 64
Exon-0049 ---NA--- 76
Exon-0050 ---NA--- 22
Exon-0051 endo-1,3;1,4-beta-D-glucanase 247
Exon-0052 ---NA--- 22
Exon-0053 ---NA--- 46
Exon-0054 ---NA--- 115
Exon-0055 acyl carrier protein 1, chloroplastic 123
Exon-0056 monothiol glutaredoxin-S4 730
Exon-0057 protein SRC2-like 516
Exon-0058 chalcone synthase 288
Exon-0059 chalcone synthase 1109
Exon-0060 ---NA--- 65
Exon-0061 NAC domain-containing protein 90 179
Exon-0062 bromodomain and WD repeat-containing protein 3-like isoform X4 107
Exon-0063 ---NA--- 201
Exon-0064 ---NA--- 73
Exon-0065 ---NA--- 20
Exon-0066 ---NA--- 53
Exon-0067 ---NA--- 75
Exon-0068 ---NA--- 38
Exon-0069 germin-like protein subfamily 1 member 13 211
Exon-0070 ---NA--- 54
Exon-0071 probable inactive ATP-dependent zinc metalloprotease FTSHI 5, chloroplastic 129
Exon-0072 ---NA--- 97
Exon-0073 probable aldo-keto reductase 1 isoform X2 168
Exon-0074 ---NA--- 81
Exon-0075 ---NA--- 70
Exon-0076 ---NA--- 54
Exon-0077 ---NA--- 62
Exon-0078 ---NA--- 86
Exon-0079 probable fructokinase-7 213
Exon-0080 probable fructokinase-7 198
Exon-0081 probable fructokinase-7 138
Exon-0082 carboxylesterase 1 1495
Exon-0083 nuclear transport factor 2 397
Exon-0084 nuclear transport factor 2 383
Exon-0085 ---NA--- 72
Exon-0086 ---NA--- 46
Exon-0087 nuclear transport factor 2-like 527
Exon-0088 nuclear transport factor 2-like 380
Exon-0089 ---NA--- 37
Exon-0090 ---NA--- 54
Exon-0091 ---NA--- 46
Exon-0092 ---NA--- 326
Exon-0093 ---NA--- 42
Exon-0094 esterase 335
Exon-0095 ---NA--- 99
Exon-0096 ---NA--- 42
Exon-0097 esterase 145
Exon-0098 ---NA--- 102
Exon-0099 ---NA--- 323
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Exon-0100 ---NA--- 87
Exon-0101 ---NA--- 57
Exon-0102 protein DETOXIFICATION 27 239
Exon-0103 EPIDERMAL PATTERNING FACTOR-like protein 1 440
Exon-0104 EPIDERMAL PATTERNING FACTOR-like protein 1 628
Exon-0105 ---NA--- 39
Exon-0106 ---NA--- 49
Exon-0107 ---NA--- 64
Exon-0108 WD repeat domain-containing protein 83 isoform X2 103
Exon-0109 histone H3-like centromeric protein CSE4 752
Exon-0110 histone H3-like centromeric protein CSE4 691
Exon-0111 protein C150rf40 homolog 225
Exon-0112 aspartic proteinase Asp1 118
Exon-0113 ---NA-- 73
Exon-0114 amino-acid permease BAT1 homolog isoform X1 120
Exon-0115 subtilisin-like protease SBT1.9 2477
Exon-0116 gibberellin 20 oxidase 2 566
Exon-0117 gibberellin 20 oxidase 2 322
Exon-0118 gibberellin 20 oxidase 2 485
Exon-0119 ---NA--- 93
Exon-0120 ---NA--- 26
Exon-0121 PREDICTED: uncharacterized protein 138
Exon-0122 caffeic acid 3-O-methyltransferase 450
Exon-0123 ---NA-- 55
Exon-0124 ---NA--- 62
Exon-0125 probable glucan 1,3-beta-glucosidase A 178
Exon-0126 probable glucan 1,3-beta-glucosidase A 153
Exon-0127 probable glucan 1,3-beta-glucosidase A 198
Exon-0128 probable glucan 1,3-beta-glucosidase A 165
Exon-0129 probable glucan 1,3-beta-glucosidase A 170
Exon-0130 probable glucan 1,3-beta-glucosidase A 156
Exon-0131 probable glucan 1,3-beta-glucosidase A 347
Exon-0132 probable glucan 1,3-beta-glucosidase A 583
Exon-0133 ---NA--- 28
Exon-0134 non-specific phospholipase C6 177
Exon-0135 ethylene-responsive transcription factor ESR2 1348
Exon-0136 ---NA--- 46
Exon-0137 GDSL esterasellipase 721
Exon-0138 ---NA--- 78
Exon-0139 ---NA--- 88
Exon-0140 PREDICTED: uncharacterized protein 162
Exon-0141 ---NA--- 84
Exon-0142 protein jagged-1-like isoform X2 126
Exon-0143 ---NA--- 253
Exon-0144 ---NA--- 18
Exon-0145 ---NA--- 55
Exon-0146 probable glutathione S-transferase 351
Exon-0147 probable glutathione S-transferase 616
Exon-0148 integumentary mucin C.1-like 634
Exon-0149 cytochrome P450 729
Exon-0150 cytochrome P450 426
Exon-0151 ---NA--- 79
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Exon-0152 sigma factor binding protein 1, chloroplastic 363
Exon-0153 protein kinase APK1B, chloroplastic isoform X2 124
Exon-0154 ---NA--- 97
Exon-0155 ---NA--- 52
Exon-0156 ---NA--- 322
Exon-0157 ---NA--- 60
Exon-0158 ---NA--- 47
Exon-0159 ---NA--- 49
Exon-0160 ---NA--- 33
Exon-0161 monooxygenase 2-like 410
Exon-0162 ---NA--- 63
Exon-0163 hypothetical protein EUGRSUZ 178
Exon-0164 hypothetical protein EUGRSUZ 670
Exon-0165 ---NA--- 94
Exon-0166 PREDICTED: uncharacterized protein 458
Exon-0167 scopoletin glucosyltransferase 1929
Exon-0168 phospho-2-dehydro-3-deoxyheptonate aldolase 2, chloroplastic 465
Exon-0169 ---NA--- 96
Exon-0170 probable 1-deoxy-D-xylulose-5-phosphate synthase 2, chloroplastic 282
Exon-0171 rhamnogalacturonate lyase B 160
Exon-0172 ---NA--- 51
Exon-0173 ---NA--- 35
Exon-0174 phytosulfokines 3 324
Exon-0175 lysine-rich arabinogalactan protein 18 602
Exon-0176 ---NA--- 264
Exon-0177 ---NA--- 14
Exon-0178 small RNA degrading nuclease 1 105
Exon-0179 PREDICTED: uncharacterized protein 2052
Exon-0180 ---NA--- 16
Exon-0181 patatin-like protein 1 187
Exon-0182 patatin-like protein 1 176
Exon-0183 putative phosphorylase kinase, gamma catalytic subunit, EF-hand domain pair 109
Exon-0184 PREDICTED: uncharacterized protein 867
Exon-0185 ---NA--- 72
Exon-0186 serine carboxypeptidase-like 18 137
Exon-0187 ---NA--- 38
Exon-0188 serine carboxypeptidase-like 18 353
Exon-0189 serine carboxypeptidase-like 18 119
Exon-0190 serine carboxypeptidase-like 18 114
Exon-0191 ---NA--- 58
Exon-0192 serine carboxypeptidase-like 18 146
Exon-0193 serine carboxypeptidase-like 18 123
Exon-0194 serine carboxypeptidase-like 18 103
Exon-0195 ---NA--- 38
Exon-0196 ---NA--- 87
Exon-0197 serine carboxypeptidase-like 18 153
Exon-0198 ---NA--- 58
Exon-0199 ---NA--- 87
Exon-0200 serine carboxypeptidase-like 18 153
Exon-0201 PXMP2/4 family protein 4 229
Exon-0202 ---NA--- 22
Exon-0203 peamaclein 417
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Exon-0204 protein DMR6-LIKE OXYGENASE 2 isoform X3 315
Exon-0205 protein DMR6-LIKE OXYGENASE 2 328
Exon-0206 protein DMR6-LIKE OXYGENASE 2 483
Exon-0207 CCG-binding protein 1 421
Exon-0208 CCG-binding protein 1 633
Exon-0209 ---NA--- 79
Exon-0210 polyol transporter 5 245
Exon-0211 polyol transporter 5 347
Exon-0212 polyol transporter 5 1377
Exon-0213 organ-specific protein P4 441
Exon-0214 coatomer subunit gamma 114
Exon-0215 ---NA--- 60
Exon-0216 ---NA--- 48
Exon-0217 ---NA--- 93
Exon-0218 ATPase 11, plasma membrane-type 120
Exon-0219 ---NA--- 9
Exon-0220 probable aquaporin TIP4-3 1014
Exon-0221 protein NRT1/ PTR FAMILY 2.11 218
Exon-0222 chaperone protein dnaJ 11, chloroplastic 345
Exon-0223 ---NA--- 24
Exon-0224 beta-galactosidase 13 108
Exon-0225 ---NA--- 12
Exon-0226 probable galacturonosyltransferase 3 105
Exon-0227 probable serine/threonine-protein kinase NAK 143
Exon-0228 transport and Golgi organization protein 2 homolog 192
Exon-0229 ---NA--- 40
Exon-0230 ---NA--- 53
Exon-0231 protein NRT1/ PTR FAMILY 4.6 103
Exon-0232 ---NA--- 48
Exon-0233 ---NA--- 6
Exon-0234 glycerophosphodiester phosphodiesterase GDPD1, chloroplastic 197
Exon-0235 ---NA--- 5
Exon-0236 ---NA--- 26
Exon-0237 hypothetical protein EUGRSUZ 113
Exon-0238 ---NA--- 53
Exon-0239 PREDICTED: uncharacterized protein 106
Exon-0240 ---NA--- 295
Exon-0241 ---NA--- 44
Exon-0242 2-methylene-furan-3-one reductase 160
Exon-0243 2-methylene-furan-3-one reductase 525
Exon-0244 2-methylene-furan-3-one reductase 344
Exon-0245 2-methylene-furan-3-one reductase 309
Exon-0246 2-methylene-furan-3-one reductase 160
Exon-0247 2-methylene-furan-3-one reductase 425
Exon-0248 ---NA--- 60
Exon-0249 2-methylene-furan-3-one reductase 309
Exon-0250 2-methylene-furan-3-one reductase 484
Exon-0251 2-methylene-furan-3-one reductase 269
Exon-0252 ---NA--- 39
Exon-0253 gibberellin-regulated protein 14 521
Exon-0254 uncharacterized protein 162

Exon-0255 ---NA--- 84
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Exon-0256 ---NA--- 60
Exon-0257 V-type proton ATPase subunit d2 isoform X2 135
Exon-0258 truncated transcription factor CAULIFLOWER A 119
Exon-0259 cell morphogenesis protein PAG1 118
Exon-0260 ---NA--- 53
Exon-0261 ---NA--- 48
Exon-0262 phosphoinositide phosphatase SAC6 107
Exon-0263 1ST1-like protein 104
Exon-0264 lysine histidine transporter-like 8 508
Exon-0265 lysine histidine transporter-like 8 137
Exon-0266 ---NA--- 51
Exon-0267 lysine histidine transporter-like 8 383
Exon-0268 lysine histidine transporter-like 8 132
Exon-0269 lysine histidine transporter-like 8 715
Exon-0270 ---NA--- 48
Exon-0271 ---NA--- 68
Exon-0272 ---NA--- 67
Exon-0273 ---NA--- 100
Exon-0274 ---NA--- 42
Exon-0275 isoflavone reductase homolog A622 286
Exon-0276 ---NA--- 47
Exon-0277 ---NA--- 60
Exon-0278 ---NA--- 90
Exon-0279 ---NA--- 66
Exon-0280 ---NA--- 66
Exon-0281 STS14 protein 831
Exon-0282 ---NA--- 58
Exon-0283 ---NA--- 83
Exon-0284 ---NA--- 94
Exon-0285 ABC transporter G family member 11 442
Exon-0286 ---NA--- 80
Exon-0287 ABC transporter G family member 11 471
Exon-0288 ---NA--- 87
Exon-0289 ABC transporter G family member 11 126
Exon-0290 ABC transporter G family member 11 isoform X1 195
Exon-0291 ---NA--- 87
Exon-0292 ABC transporter G family member 11 885
Exon-0293 ---NA--- 51
Exon-0294 expansin-A15 146
Exon-0295 expansin-A15 313
Exon-0296 expansin-A15 770
Exon-0297 ---NA--- 63
Exon-0298 ---NA--- 61
Exon-0299 ---NA--- 2
Exon-0300 dynamin-2A-like 118
Exon-0301 ---NA--- 64
Exon-0302 probable leucine-rich repeat receptor-like protein kinase 601
Exon-0303 UPF0481 protein 1690
Exon-0304 cyclin-D2-1 310
Exon-0305 ---NA--- 34
Exon-0306 PLASMODESMATA CALLOSE-BINDING PROTEIN 3 791
Exon-0307 ---NA--- 76
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Exon-0308 salicylic acid-binding protein 2 519
Exon-0309 salicylic acid-binding protein 2 132
Exon-0310 salicylic acid-binding protein 2 502
Exon-0311 replication protein A 70 kDa DNA-binding subunit B 121
Exon-0312 ---NA--- 93
Exon-0313 ---NA--- 49
Exon-0314 ---NA--- 71
Exon-0315 hypothetical protein EUGRSUZ, partial 1109
Exon-0316 glycerol-3-phosphate 2-O-acyltransferase 6 838
Exon-0317 glycerol-3-phosphate 2-O-acyltransferase 6 1108
Exon-0318 protein LNKS3 isoform X1 394
Exon-0319 putative RING-H2 finger protein ATL69 839
Exon-0320 ---NA--- 47
Exon-0321 ---NA--- 57
Exon-0322 hypothetical protein EUGRSUZ 511
Exon-0323 ---NA--- 64
Exon-0324 hypothetical protein EUGRSUZ 413
Exon-0325 mini-chromosome maintenance complex-binding protein 132
Exon-0326 ---NA--- 75
Exon-0327 ---NA--- 60
Exon-0328 ---NA--- 78
Exon-0329 ---NA--- 55
Exon-0330 ---NA--- 66
Exon-0331 histone H2B.7 576
Exon-0332 lysosomal Pro-X carboxypeptidase 190
Exon-0333 lysosomal Pro-X carboxypeptidase 113
Exon-0334 pleiotropic drug resistance protein 2 161
Exon-0335 ---NA--- 89
Exon-0336 ---NA--- 277
Exon-0337 fatty acyl-CoA reductase 3 104
Exon-0338 fatty acyl-CoA reductase 3 162
Exon-0339 ---NA--- 47
Exon-0340 ---NA--- 60
Exon-0341 ---NA--- 71
Exon-0342 ---NA--- 51
Exon-0343 ---NA--- 59
Exon-0344 ---NA--- 80
Exon-0345 ---NA--- 90
Exon-0346 omega-3 fatty acid desaturase, chloroplastic 529
Exon-0347 ---NA--- 47
Exon-0348 protein TIFY 4B 146
Exon-0349 ---NA--- 78
Exon-0350 protein PATRONUS 2 isoform X3 300
Exon-0351 ---NA--- 94
Exon-0352 ---NA--- 28
Exon-0353 ---NA--- 80
Exon-0354 ---NA--- 96
Exon-0355 ---NA--- 65
Exon-0356 ---NA--- 55
Exon-0357 ---NA--- 82
Exon-0358 histone H3-like centromeric protein CSE4 657
Exon-0359 ---NA--- 18
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Exon-0360 ---NA--- 32
Exon-0361 beta-glucosidase 24 103
Exon-0362 ---NA--- 88
Exon-0363 beta-glucosidase 24 256
Exon-0364 ---NA--- 69
Exon-0365 ---NA--- 31
Exon-0366 ---NA--- 96
Exon-0367 ---NA--- 56
Exon-0368 ---NA--- 74
Exon-0369 ---NA--- 53
Exon-0370 ---NA--- 86
Exon-0371 protein NRT1/ PTR FAMILY 5.4 252
Exon-0372 ---NA--- 71
Exon-0373 ---NA--- 93
Exon-0374 hypothetical protein EUGRSUZ 423
Exon-0375 PREDICTED: uncharacterized protein 126
Exon-0376 PREDICTED: uncharacterized protein 415
Exon-0377 PREDICTED: uncharacterized protein 434
Exon-0378 ---NA--- 144
Exon-0379 ---NA--- 62
Exon-0380 polygalacturonase 109
Exon-0381 nipped-B protein 126
Exon-0382 ---NA--- 80
Exon-0383 proline-rich extensin-like protein EPR1 249
Exon-0384 proline-rich extensin-like protein EPR1 1131
Exon-0385 (-)-germacrene D synthase 249
Exon-0386 (-)-germacrene D synthase 515
Exon-0387 ---NA--- 75
Exon-0388 ---NA--- 59
Exon-0389 beta-glucosidase 44 116
Exon-0390 ---NA--- 32
Exon-0391 ---NA--- 91
Exon-0392 ---NA--- 60
Exon-0393 ---NA--- 25
Exon-0394 ---NA--- 30
Exon-0395 ---NA--- 76
Exon-0396 ---NA--- 92
Exon-0397 ---NA--- 55
Exon-0398 ---NA--- 67
Exon-0399 ---NA--- 69
Exon-0400 ---NA--- 31
Exon-0401 ---NA--- 14
Exon-0402 ---NA--- 70
Exon-0403 ---NA--- 70
Exon-0404 probable acyl-activating enzyme 18, peroxisomal 260
Exon-0405 eugenol synthase 1 isoform X1 226
Exon-0406 eugenol synthase 1 isoform X2 231
Exon-0407 ---NA--- 67
Exon-0408 ---NA--- 49
Exon-0409 ---NA--- 64
Exon-0410 PREDICTED: uncharacterized protein isoform X2 142
Exon-0411 ---NA--- 45
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Exon-0412 ---NA--- 57
Exon-0413 tropinone reductase homolog isoform X1 217
Exon-0414 tropinone reductase homolog 184
Exon-0415 tropinone reductase homolog isoform X1 208
Exon-0416 tropinone reductase homolog isoform X1 217
Exon-0417 tropinone reductase homolog 420
Exon-0418 histone H3.2 873
Exon-0419 ---NA--- 74
Exon-0420 osmotin-like protein 740
Exon-0421 ---NA--- 53
Exon-0422 ---NA--- 56
Exon-0423 ---NA--- 85
Exon-0424 ---NA--- 78
Exon-0425 ---NA--- 38
Exon-0426 nuclear pore complex protein GP210 131
Exon-0427 ---NA--- 76
Exon-0428 ---NA--- 38
Exon-0429 ---NA--- 14
Exon-0430 PREDICTED: uncharacterized protein 412
Exon-0431 ---NA--- 116
Exon-0432 ---NA--- 90
Exon-0433 GDSL esterase/lipase EXL3 256
Exon-0434 ---NA--- 94
Exon-0435 protein MID1-COMPLEMENTING ACTIVITY 1 119
Exon-0436 ---NA--- 25
Exon-0437 ---NA--- 81
Exon-0438 ---NA--- 61
Exon-0439 ---NA--- 125
Exon-0440 ---NA--- 72
Exon-0441 protein PHLOEM PROTEIN 2-LIKE A1 199
Exon-0442 protein PHLOEM PROTEIN 2-LIKE A1 107
Exon-0443 disease susceptibility protein LOV1-like 1528
Exon-0444 acid phosphatase 1 530
Exon-0445 acid phosphatase 1 493
Exon-0446 phosphoethanolamine N-methyltransferase 1 144
Exon-0447 phosphoethanolamine N-methyltransferase 1 111
Exon-0448 phosphoethanolamine N-methyltransferase 1 162
Exon-0449 ---NA--- 68
Exon-0450 protein ODORANT1 130
Exon-0451 ---NA--- 52
Exon-0452 ---NA--- 64
Exon-0453 acid phosphatase 1 486
Exon-0454 acid phosphatase 1 494
Exon-0455 ---NA--- 48
Exon-0456 methyltransferase-like protein 22 139
Exon-0457 methyltransferase-like protein 22 106
Exon-0458 ---NA--- 91
Exon-0459 ---NA--- 87
Exon-0460 pleiotropic drug resistance protein 1 255
Exon-0461 pleiotropic drug resistance protein 1 455
Exon-0462 ---NA--- 57
Exon-0463 ---NA--- 72
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Exon-0464 ---NA--- 78
Exon-0465 ---NA--- 51
Exon-0466 ---NA--- 82
Exon-0467 protein SRG1 296
Exon-0468 ---NA--- 89
Exon-0469 (-)-germacrene D synthase 219
Exon-0470 transcription factor MYB114 isoform X2 130
Exon-0471 early light-induced protein 1, chloroplastic 283
Exon-0472 ---NA--- 45
Exon-0473 early light-induced protein 1, chloroplastic 471
Exon-0474 early light-induced protein 1, chloroplastic 352
Exon-0475 ---NA--- 36
Exon-0476 early light-induced protein 1, chloroplastic 286
Exon-0477 early light-induced protein 1, chloroplastic 437
Exon-0478 chlorophyllase-2, chloroplastic 336
Exon-0479 chlorophyllase-2, chloroplastic 840
Exon-0480 ---NA--- 41
Exon-0481 GDSL esterase/lipase EXL3 481
Exon-0482 ---NA--- 55
Exon-0483 splicing factor U2AF-associated protein 2 isoform X1 135
Exon-0484 1AA-amino acid hydrolase ILR1-like 5 315
Exon-0485 ---NA--- 62
Exon-0486 superoxide dismutase [Fe], chloroplastic 172
Exon-0487 protein EXORDIUM-like 3 1382
Exon-0488 protein ODORANT1 335
Exon-0489 protein ODORANT1 792
Exon-0490 21 kDa protein 885
Exon-0491 21 kDa protein 1207
Exon-0492 ---NA--- 45
Exon-0493 ---NA--- 52
Exon-0494 ---NA--- 58
Exon-0495 MADS-box protein AGL42-like isoform X1 198
Exon-0496 ---NA--- 75
Exon-0497 ---NA--- 92
Exon-0498 ---NA--- 47
Exon-0499 PREDICTED: uncharacterized protein 160
Exon-0500 protein DOWNY MILDEW RESISTANCE 6 345
Exon-0501 ---NA--- 65
Exon-0502 ---NA--- 110
Exon-0503 ---NA--- 63
Exon-0504 neurofilament medium polypeptide 840
Exon-0505 PREDICTED: uncharacterized protein 166
Exon-0506 ---NA--- 57
Exon-0507 ---NA--- 69
Exon-0508 basic 7S globulin 580
Exon-0509 probable terpene synthase 12 139
Exon-0510 probable terpene synthase 12 249
Exon-0511 B-box domain protein 30 1035
Exon-0512 monoterpene synthase 219
Exon-0513 isoprene synthase, chloroplastic 249
Exon-0514 monoterpene synthase 571
Exon-0515 xyloglucan endotransglycosylase/hydrolase 3 287
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Exon-0516 ---NA--- 101
Exon-0517 xyloglucan endotransglycosylase/hydrolase 3 194
Exon-0518 xyloglucan endotransglucosylase/hydrolase protein 9 653
Exon-0519 zinc finger protein HD1-like 925
Exon-0520 zinc finger protein HD1-like 488
Exon-0521 ---NA--- 48
Exon-0522 ---NA--- 38
Exon-0523 alcohol dehydrogenase class-3 159
Exon-0524 ---NA--- 34
Exon-0525 (R,S)-reticuline 7-O-methyltransferase 315
Exon-0526 two pore calcium channel protein 1A 108
Exon-0527 ---NA--- 101
Exon-0528 ---NA--- 73
Exon-0529 ---NA--- 66
Exon-0530 serine/threonine-protein kinase CDL1 239
Exon-0531 serine/threonine-protein kinase CDL1 136
Exon-0532 serine/threonine-protein kinase CDL1 259
Exon-0533 ---NA--- 75
Exon-0534 ---NA--- 63
Exon-0535 glutathione S-transferase F9 183
Exon-0536 ---NA--- 62
Exon-0537 ---NA--- 433
Exon-0538 regulatory-associated protein of TOR 1-like isoform X2 111
Exon-0539 alanine--glyoxylate aminotransferase 2 homolog 3, mitochondrial 114
Exon-0540 PREDICTED: uncharacterized protein 114
Exon-0541 non-specific lipid-transfer protein 1 429
Exon-0542 ---NA--- 215
Exon-0543 probable WRKY transcription factor 70 105
Exon-0544 ---NA--- 45
Exon-0545 ---NA--- 36
Exon-0546 ---NA--- 47
Exon-0547 ---NA--- 49
Exon-0548 ---NA--- 57
Exon-0549 ---NA--- 56
Exon-0550 protein NDH-DEPENDENT CYCLIC ELECTRON FLOW 5 isoform X1 204
Exon-0551 ---NA--- 270
Exon-0552 photosynthetic NDH subunit of subcomplex B 2, chloroplastic 329
Exon-0553 ---NA--- 69
Exon-0554 glucan endo-1,3-beta-glucosidase, basic isoform-like 1064
Exon-0555 two-component response regulator ORR9 107
Exon-0556 ---NA--- 59
Exon-0557 ---NA--- 69
Exon-0558 ---NA--- 43
Exon-0559 ---NA--- 35
Exon-0560 ---NA--- 55
Exon-0561 isoflavone reductase-like protein 254
Exon-0562 isoflavone reductase-like protein 135
Exon-0563 isoflavone reductase-like protein 204
Exon-0564 isoflavone reductase-like protein 384
Exon-0565 ---NA--- 43
Exon-0566 ---NA--- 92
Exon-0567 classical arabinogalactan protein 25-like 870
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Exon-0568 PREDICTED: uncharacterized protein 937
Exon-0569 ---NA--- 94
Exon-0570 ---NA--- 40
Exon-0571 ---NA--- 58
Exon-0572 ---NA--- 69
Exon-0573 GDSL esterasellipase 275
Exon-0574 ---NA--- 97
Exon-0575 ---NA--- 66
Exon-0576 ---NA--- 62
Exon-0577 EPIDERMAL PATTERNING FACTOR-like protein 9 194
Exon-0578 ---NA--- 72
Exon-0579 putative quinone-oxidoreductase homolog, chloroplastic 796
Exon-0580 endochitinase EP3 618
Exon-0581 ---NA--- 60
Exon-0582 ---NA--- 81
Exon-0583 ---NA--- 78
Exon-0584 ---NA--- 80
Exon-0585 ---NA--- 39
Exon-0586 ---NA--- 41
Exon-0587 ---NA--- 32
Exon-0588 miraculin 853
Exon-0589 ---NA--- 96
Exon-0590 ---NA--- 138
Exon-0591 ---NA--- 82
Exon-0592 ---NA--- 72
Exon-0593 ---NA--- 36
Exon-0594 ---NA--- 31
Exon-0595 gibberellin-regulated protein 6 525
Exon-0596 ---NA--- 55
Exon-0597 ---NA--- 55
Exon-0598 putative inactive tRNA-specific adenosine deaminase-like protein 3-like isoform X1 447
Exon-0599 ---NA--- 76
Exon-0600 probable aldo-keto reductase 2 isoform X2 324
Exon-0601 probable aldo-keto reductase 2 isoform X2 201
Exon-0602 ---NA--- 93
Exon-0603 ---NA--- 39
Exon-0604 ---NA--- 54
Exon-0605 ---NA--- 49
Exon-0606 adenylate kinase 4 120
Exon-0607 probable histone-arginine methyltransferase 1.3 104
Exon-0608 heme-binding protein 2 345
Exon-0609 heme-binding protein 2 604
Exon-0610 ---NA--- 53
Exon-0611 ---NA--- 33
Exon-0612 ATPase 11, plasma membrane-type 135
Exon-0613 macrophage migration inhibitory factor homolog 401
Exon-0614 pyruvate decarboxylase 1 731
Exon-0615 pyruvate decarboxylase 1 818
Exon-0616 pyruvate decarboxylase 1 118
Exon-0617 pyruvate decarboxylase 1 189
Exon-0618 pyruvate decarboxylase 1 292
Exon-0619 ---NA--- 35
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Exon-0620 putative receptor protein kinase ZmPK1 2660
Exon-0621 high-light-induced protein, chloroplastic 123
Exon-0622 ---NA--- 327
Exon-0623 high-light-induced protein, chloroplastic 214
Exon-0624 ---NA--- 48
Exon-0625 ---NA--- 74
Exon-0626 probable LRR receptor-like serine/threonine-protein kinase 242
Exon-0627 ---NA--- 72
Exon-0628 ---NA--- 100
Exon-0629 ---NA--- 65
Exon-0630 histone H2A variant 1 611
Exon-0631 tryptophan--tRNA ligase, cytoplasmic 186
Exon-0632 ---NA--- 50
Exon-0633 ---NA--- 99
Exon-0634 ---NA--- 22
Exon-0635 stress-response A/B barrel domain-containing protein HS1 isoform X2 171
Exon-0636 ---NA--- 66
Exon-0637 ---NA--- 48
Exon-0638 (-)-germacrene D synthase 249
Exon-0639 (-)-germacrene D synthase 492
Exon-0640 ---NA--- 54
Exon-0641 GDSL esterasellipase 128
Exon-0642 GDSL esterasellipase 256
Exon-0643 GDSL esterasellipase 512
Exon-0644 omega-hydroxypalmitate O-feruloyl transferase 1270
Exon-0645 ---NA--- 60
Exon-0646 rust resistance kinase Lr10-like 1284
Exon-0647 ABC transporter B family member 19-like 138
Exon-0648 ---NA--- 10
Exon-0649 ---NA--- 93
Exon-0650 ---NA--- 72
Exon-0651 transcription factor TGA2.2 275
Exon-0652 ---NA--- 97
Exon-0653 probable inactive purple acid phosphatase 27 126
Exon-0654 pyruvate decarboxylase 1 697
Exon-0655 pyruvate decarboxylase 1 189
Exon-0656 ---NA--- 50
Exon-0657 ---NA--- 26
Exon-0658 classical arabinogalactan protein 26 477
Exon-0659 glycine-rich protein 5-like 306
Exon-0660 histidinol-phosphate aminotransferase, chloroplastic isoform X3 158
Exon-0661 BTB/POZ and TAZ domain-containing protein 3 303
Exon-0662 ---NA--- 14
Exon-0663 ---NA--- 66
Exon-0664 ---NA--- 85
Exon-0665 probable inactive serine/threonine-protein kinase fnkC isoform X2 124
Exon-0666 ---NA--- 56
Exon-0667 ---NA--- 33
Exon-0668 ---NA--- 61
Exon-0669 peroxisomal adenine nucleotide carrier 1 150
Exon-0670 ---NA--- 36
Exon-0671 ---NA--- 93
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Exon-0672 ---NA--- 57
Exon-0673 isoeugenol synthase 1 135
Exon-0674 isoflavone reductase-like protein 284
Exon-0675 isoflavone reductase-like protein 135
Exon-0676 isoflavone reductase-like protein 238
Exon-0677 isoflavone reductase-like protein 204
Exon-0678 isoflavone reductase-like protein 410
Exon-0679 ---NA--- 7
Exon-0680 basic endochitinase 154
Exon-0681 basic endochitinase 536
Exon-0682 tropinone reductase homolog 107
Exon-0683 tropinone reductase homolog 396
Exon-0684 ---NA--- 62
Exon-0685 ---NA--- 289
Exon-0686 probable 3-hydroxyisobutyryl-CoA hydrolase 3 335
Exon-0687 ---NA--- 84
Exon-0688 ---NA--- 84
Exon-0689 pyruvate decarboxylase 1 735
Exon-0690 pyruvate decarboxylase 1 818
Exon-0691 pyruvate decarboxylase 1 189
Exon-0692 pyruvate decarboxylase 1 396
Exon-0693 pyruvate decarboxylase 1-like 639
Exon-0694 ---NA--- 84
Exon-0695 ---NA--- 90
Exon-0696 ATP-dependent DNA helicase Q-like SIM 449
Exon-0697 glucan 1,3-beta-glucosidase 150
Exon-0698 glucan 1,3-beta-glucosidase 246
Exon-0699 hypothetical protein EUGRSUZ 317
Exon-0700 1-aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase homolog 4-like 505
Exon-0701 beta-bisabolene synthase-like 262
Exon-0702 beta-bisabolene synthase-like 376
Exon-0703 beta-bisabolene synthase-like 216
Exon-0704 beta-bisabolene synthase-like 139
Exon-0705 beta-bisabolene synthase-like 249
Exon-0706 beta-bisabolene synthase-like 539
Exon-0707 eukaryotic translation initiation factor 1A 243
Exon-0708 ---NA--- 87
Exon-0709 isoflavone reductase-like protein 406
Exon-0710 ---NA--- 69
Exon-0711 ---NA--- 79
Exon-0712 cellulose synthase-like protein E1 213
Exon-0713 cellulose synthase-like protein E1 348
Exon-0714 cellulose synthase-like protein E1 779
Exon-0715 geraniol 8-hydroxylase 933
Exon-0716 flowering locus K homology domain 276
Exon-0717 flowering locus K homology domain 149
Exon-0718 flowering locus K homology domain 166
Exon-0719 putative lactoylglutathione lyase 132
Exon-0720 putative lactoylglutathione lyase 125
Exon-0721 ---NA--- 65
Exon-0722 LRR receptor-like serine/threonine-protein kinase EFR 2448
Exon-0723 phosphatidylinositol 3-kinase, root isoform 136
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Exon-0724 lipase 440
Exon-0725 ---NA--- 48
Exon-0726 ---NA--- 73
Exon-0727 ---NA--- 89
Exon-0728 proteasome subunit beta type-4 342
Exon-0729 proteasome subunit beta type-4 229
Exon-0730 pathogenesis-related protein 1 689
Exon-0731 hypothetical protein EUGRSUZ 840
Exon-0732 PREDICTED: uncharacterized protein 114
Exon-0733 PREDICTED: uncharacterized protein 174
Exon-0734 glycine-rich cell wall structural protein-like 747
Exon-0735 ---NA--- 43
Exon-0736 ---NA--- 74
Exon-0737 chaperone protein dnaJ 11, chloroplastic-like 572
Exon-0738 ---NA--- 344
Exon-0739 ---NA--- 42
Exon-0740 sodium/calcium exchanger NCL-like 182
Exon-0741 miraculin 840
Exon-0742 PREDICTED: uncharacterized protein isoform X2 557
Exon-0743 ---NA--- 72
Exon-0744 PREDICTED: uncharacterized protein , partial 204
Exon-0745 ---NA--- 87
Exon-0746 ---NA--- 57
Exon-0747 ---NA--- 86
Exon-0748 ---NA--- 72
Exon-0749 ---NA--- 78
Exon-0750 zeta-carotene desaturase, chloroplastic/chromoplastic 129
Exon-0751 ---NA--- 73
Exon-0752 ---NA--- 74
Exon-0753 ---NA--- 80
Exon-0754 ---NA--- 82
Exon-0755 ---NA--- 62
Exon-0756 12-oxophytodienoate reductase 3 859
Exon-0757 rhodanese-like domain-containing protein 14, chloroplastic 446
Exon-0758 ---NA--- 67
Exon-0759 ---NA--- 60
Exon-0760 ---NA--- 85
Exon-0761 PREDICTED: uncharacterized protein 225
Exon-0762 Ribosomal_S25 domain-containing protein 285
Exon-0763 DNA ligase 1-like 256
Exon-0764 nucleolin 626
Exon-0765 caffeic acid 3-O-methyltransferase 489
Exon-0766 caffeic acid 3-O-methyltransferase 31
Exon-0767 ---NA--- 65
Exon-0768 caffeic acid 3-O-methyltransferase 474
Exon-0769 stress-response A/B barrel domain-containing protein HS1 isoform X2 171
Exon-0770 caffeic acid 3-O-methyltransferase 595
Exon-0771 caffeic acid 3-O-methyltransferase 31
Exon-0772 cysteine-rich receptor-like protein kinase 10 151
Exon-0773 probable inactive purple acid phosphatase 27 206
Exon-0774 ---NA--- 47
Exon-0775 ---NA--- 47
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Exon-0776 PREDICTED: uncharacterized protein 106
Exon-0777 ---NA--- 78
Exon-0778 ---NA--- 304
Exon-0779 cinnamoyl-CoA reductase 1-like 187
Exon-0780 isoflavone reductase-like protein isoform X1 135
Exon-0781 stress-response A/B barrel domain-containing protein HS1 isoform X1 209
Exon-0782 stress-response A/B barrel domain-containing protein HS1-like 326
Exon-0783 ---NA--- 302
Exon-0784 ---NA--- 19
Exon-0785 putative chloroplast J-like domain 1 105
Exon-0786 aquaporin PIP2-1-like 451
Exon-0787 pleiotropic drug resistance protein 3 124
Exon-0788 ras-related protein RABB1c 205
Exon-0789 ---NA--- 69
Exon-0790 protein STRICTOSIDINE SYNTHASE-LIKE 10-like 343
Exon-0791 ---NA--- 98
Exon-0792 miraculin-like 853
Exon-0793 ---NA--- 28
Exon-0794 GDSL esterasellipase -like 504
Exon-0795 nuclear transport factor 2-like 421
Exon-0796 ---NA--- 74
Exon-0797 ---NA--- 54
Exon-0798 ---NA--- 9
Exon-0799 barwin 312
Exon-0800 barwin-like 324
Exon-0801 ---NA--- 63
Exon-0802 PREDICTED: uncharacterized protein 457
Exon-0803 PREDICTED: uncharacterized protein 295
Exon-0804 ---NA--- 81
Exon-0805 peptide-N(4)-(N-acetyl-beta-glucosaminyl)asparagine amidase 135
Exon-0806 CBL-interacting serine/threonine-protein kinase 20-like 1273
Exon-0807 ankyrin repeat-containing protein -like 872
Exon-0808 ---NA--- 81
Exon-0809 ---NA--- 79
Exon-0810 ---NA--- 167
Exon-0811 ---NA--- 12
Exon-0812 GDSL esterasellipase -like 876
Exon-0813 pyrophosphate-energized vacuolar membrane proton pump-like 167
Exon-0814 two-on-two hemoglobin-3-like 145
Exon-0815 ---NA--- 57
Exon-0816 ---NA--- 41
Exon-0817 PREDICTED: uncharacterized protein 126
Exon-0818 ---NA--- 76
Exon-0819 PREDICTED: uncharacterized protein 103
Exon-0820 early light-induced protein 1, chloroplastic isoform X1 266
Exon-0821 ---NA--- 45
Exon-0822 early light-induced protein 1, chloroplastic isoform X3 533
Exon-0823 ---NA--- 45
Exon-0824 early light-induced protein 1, chloroplastic isoform X1 429
Exon-0825 bifunctional epoxide hydrolase 2 242
Exon-0826 bifunctional epoxide hydrolase 2 529
Exon-0827 ---NA--- 76
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Exon-0828 ---NA--- 55
Exon-0829 ---NA--- 60
Exon-0830 ---NA--- 62
Exon-0831 non-specific lipid-transfer protein 1-like 480
Exon-0832 ---NA--- 196
Exon-0833 non-specific lipid-transfer protein 1 507
Exon-0834 ---NA--- 202
Exon-0835 ---NA--- 206
Exon-0836 non-specific lipid-transfer protein 1 461
Exon-0837 ---NA--- 272
Exon-0838 non-specific lipid-transfer protein 1-like 445
Exon-0839 hypothetical protein EUGRSUZ 269
Exon-0840 ---NA--- 56
Exon-0841 GDSL esterase/lipase LTL1 337
Exon-0842 GDSL esterase/lipase LTL1 128
Exon-0843 GDSL esterasel/lipase LTL1 243
Exon-0844 GDSL esterase/lipase LTL1 253
Exon-0845 GDSL esterase/lipase LTL1 489
Exon-0846 GDSL esterasellipase 260
Exon-0847 GDSL esterasellipase 365
Exon-0848 ---NA--- 77
Exon-0849 ---NA--- 73
Exon-0850 stress-response A/B barrel domain-containing protein HS1 296
Exon-0851 stress-response A/B barrel domain-containing protein HS1 400
Exon-0852 stress-response A/B barrel domain-containing protein HS1 240
Exon-0853 stress-response A/B barrel domain-containing protein HS1 404
Exon-0854 asparagine synthetase [glutamine-hydrolyzing] 1 135
Exon-0855 ---NA--- 89
Exon-0856 ---NA--- 69
Exon-0857 ---NA--- 41
Exon-0858 ribulose bisphosphate carboxylase/oxygenase activase, chloroplastic 317
Exon-0859 ribulose bisphosphate 106
Exon-0860 ribulose bisphosphate carboxylase/oxygenase activase, chloroplastic 473
Exon-0861 ribulose bisphosphate carboxylase/oxygenase activase, chloroplastic 482
Exon-0862 ---NA--- 88
Exon-0863 expansin-A4 535
Exon-0864 ---NA--- 63
Exon-0865 ---NA--- 18
Exon-0866 ---NA--- 327
Exon-0867 ---NA--- 92
Exon-0868 E3 SUMO-protein ligase SIZ1 122
Exon-0869 ---NA--- 23
Exon-0870 non-functional NADPH-dependent codeinone reductase 2 isoform X1 336
Exon-0871 1-aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase homolog 4-like 385
Exon-0872 1-aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase homolog 4-like 388
Exon-0873 1-aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase homolog 4-like 409
Exon-0874 ---NA--- 67
Exon-0875 ---NA--- 52
Exon-0876 probable glutathione S-transferase 365
Exon-0877 probable glutathione S-transferase 504
Exon-0878 ---NA--- 69
Exon-0879 amino-acid permease BAT1 homolog 130
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Exon-0880 ---NA--- 57
Exon-0881 probable S-adenosylmethionine-dependent methyltransferase 672
Exon-0882 probable S-adenosylmethionine-dependent methyltransferase 629
Exon-0883 endoglucanase 8 162
Exon-0884 1-aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase homolog 4-like 388
Exon-0885 1-aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase homolog 4-like 433
Exon-0886 ---NA--- 64
Exon-0887 ---NA--- 91
Exon-0888 ribulose bisphosphate carboxylase small chain 3B, chloroplastic 244
Exon-0889 ribulose bisphosphate carboxylase small chain 3B, chloroplastic 135
Exon-0890 ribulose bisphosphate carboxylase small chain 3B, chloroplastic 452
Exon-0891 DNA-directed RNA polymerase 1B, mitochondrial-like 115
Exon-0892 ---NA--- 37
Exon-0893 cytochrome P450 404
Exon-0894 cytochrome P450 233
Exon-0895 ---NA--- 60
Exon-0896 ---NA--- 105
Exon-0897 ---NA--- 55
Exon-0898 PREDICTED: uncharacterized protein 713
Exon-0899 ---NA--- 71
Exon-0900 polygalacturonase non-catalytic subunit AroGP2 1267
Exon-0901 probable xyloglucan endotransglucosylase/hydrolase protein 33 209
Exon-0902 ---NA--- 40
Exon-0903 gibberellin-regulated protein 1 351
Exon-0904 ---NA--- 71
Exon-0905 ---NA--- 100
Exon-0906 ---NA--- 45
Exon-0907 65-kDa microtubule-associated protein 8 204
Exon-0908 ---NA--- 88
Exon-0909 DNA replication licensing factor MCM2 165
Exon-0910 ---NA--- 96
Exon-0911 ---NA--- 87
Exon-0912 ---NA--- 771
Exon-0913 ---NA--- 70
Exon-0914 beta-glucosidase 13 212
Exon-0915 beta-glucosidase 13 103
Exon-0916 beta-glucosidase 13 109
Exon-0917 beta-glucosidase 13 342
Exon-0918 beta-glucosidase 13 256
Exon-0919 beta-glucosidase 13 116
Exon-0920 beta-glucosidase 13 218
Exon-0921 aldehyde dehydrogenase family 3 member F1 105
Exon-0922 ---NA--- 66
Exon-0923 ---NA--- 34
Exon-0924 protein GAST1 441
Exon-0925 ---NA--- 50
Exon-0926 ---NA--- 48
Exon-0927 ---NA--- 41
Exon-0928 ---NA--- 63
Exon-0929 non-specific lipid transfer protein GPl-anchored 2 283
Exon-0930 nijmegen breakage syndrome 1 protein 103
Exon-0931 ---NA--- 19
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Exon-0932 ---NA--- 63
Exon-0933 ---NA--- 12
Exon-0934 ---NA--- 39
Exon-0935 acetolactate synthase, chloroplastic 1708
Exon-0936 ---NA--- 61
Exon-0937 ---NA--- 54
Exon-0938 ---NA--- 76
Exon-0939 early light-induced protein 1, chloroplastic 283
Exon-0940 ---NA--- 39
Exon-0941 ---NA--- 27
Exon-0942 ---NA--- 69
Exon-0943 aspartic proteinase-like protein 2 248
Exon-0944 aspartic proteinase-like protein 2 225
Exon-0945 ---NA--- 74
Exon-0946 ---NA--- 72
Exon-0947 PREDICTED: uncharacterized protein 113
Exon-0948 stress-response A/B barrel domain-containing protein HS1 190
Exon-0949 ---NA--- 64
Exon-0950 ---NA--- 99
Exon-0951 ---NA--- 18
Exon-0952 monoterpene synthase-like 475
Exon-0953 beta-bisabolene synthase-like isoform X1 216
Exon-0954 MLP-like protein 28 405
Exon-0955 polygalacturonase non-catalytic subunit AroGP2-like 1026
Exon-0956 polygalacturonase non-catalytic subunit AroGP2 1294
Exon-0957 protein RETICULATA-RELATED 4, chloroplastic 132
Exon-0958 peroxidase 21 161
Exon-0959 PREDICTED: uncharacterized protein 179
Exon-0960 ---NA--- 333
Exon-0961 ---NA--- 51
Exon-0962 ---NA--- 57
Exon-0963 ---NA--- 55
Exon-0964 ---NA--- 87
Exon-0965 ---NA--- 78
Exon-0966 EG45-like domain containing protein 445
Exon-0967 ---NA--- 349
Exon-0968 calreticulin-3 259
Exon-0969 ---NA--- 48
Exon-0970 ---NA--- 87
Exon-0971 ---NA--- 96
Exon-0972 isoflavone 3'-hydroxylase-like 946
Exon-0973 DNA replication licensing factor MCM5 130
Exon-0974 ---NA--- 338
Exon-0975 ---NA--- 53
Exon-0976 ---NA--- 81
Exon-0977 ultraviolet-B receptor UVR8 168
Exon-0978 ---NA--- 42
Exon-0979 ---NA--- 76
Exon-0980 ---NA--- 49
Exon-0981 ---NA--- 57
Exon-0982 PREDICTED: uncharacterized protein 122
Exon-0983 ---NA--- 84
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Exon-0984 transcription factor MYB23 250
Exon-0985 anthocyanin regulatory C1 protein 873
Exon-0986 transcription factor MYB114 350
Exon-0987 transcription factor MYB114 620
Exon-0988 PREDICTED: uncharacterized protein 731
Exon-0989 ---NA--- 74
Exon-0990 ---NA--- 72
Exon-0991 ---NA--- 72
Exon-0992 G-protein coupled receptor 1 170
Exon-0993 DNA topoisomerase 2-binding protein 1 103
Exon-0994 PREDICTED: uncharacterized protein 132
Exon-0995 ---NA--- 80
Exon-0996 ---NA--- 75
Exon-0997 thiol protease aleurain 318
Exon-0998 thiol protease aleurain 122
Exon-0999 thiol protease aleurain 116
Exon-1000 ---NA--- 74
Exon-1001 thiol protease aleurain 265
Exon-1002 thiol protease aleurain 132
Exon-1003 thiol protease aleurain 136
Exon-1004 ---NA--- 253
Exon-1005 ---NA--- 93
Exon-1006 ---NA--- 36
Exon-1007 ---NA--- 46
Exon-1008 ---NA--- 44
Exon-1009 ---NA--- 52
Exon-1010 ---NA--- 45
Exon-1011 ---NA--- 59
Exon-1012 protein SRG1 366
Exon-1013 strigolactone esterase D14 635
Exon-1014 ---NA--- 74
Exon-1015 hypothetical protein EUGRSUZ 570
Exon-1016 ---NA--- 81
Exon-1017 ---NA--- 72
Exon-1018 ---NA--- 36
Exon-1019 TBC1 domain family member 13 105
Exon-1020 ---NA--- 59
Exon-1021 ---NA--- 45
Exon-1022 umecyanin 429
Exon-1023 ---NA--- 60
Exon-1024 ---NA--- 57
Exon-1025 cytochrome P450 1123
Exon-1026 cytochrome P450 839
Exon-1027 cytochrome P450 953
Exon-1028 cytochrome P450 838
Exon-1029 ---NA--- 178
Exon-1030 ---NA--- 54
Exon-1031 ---NA--- 102
Exon-1032 ---NA--- 98
Exon-1033 subitilisin-like protease SBT5.3 214
Exon-1034 subtilisin-like protease SBT5.3 645
Exon-1035 subtilisin-like protease SBT5.3 isoform X2 110
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Exon-1036 ---NA--- 98
Exon-1037 subtilisin-like protease SBT5.3 109
Exon-1038 subtilisin-like protease SBT5.3 520
Exon-1039 ---NA--- 82
Exon-1040 replication protein A 32 kDa subunit A 111
Exon-1041 ---NA--- 96
Exon-1042 granule-bound starch synthase 1, chloroplastic/amyloplastic-like 168
Exon-1043 granule-bound starch synthase 1, chloroplastic/amyloplastic-like 177
Exon-1044 granule-bound starch synthase 1, chloroplastic/amyloplastic-like 192
Exon-1045 ---NA--- 87
Exon-1046 granule-bound starch synthase 1, chloroplastic/amyloplastic-like 129
Exon-1047 ---NA--- 571
Exon-1048 granule-bound starch synthase 1, chloroplastic/amyloplastic-like 384
Exon-1049 ---NA--- 81
Exon-1050 ---NA--- 99
Exon-1051 ---NA--- 90
Exon-1052 ---NA--- 101
Exon-1053 granule-bound starch synthase 1, chloroplastic/amyloplastic-like 244
Exon-1054 ---NA--- 38
Exon-1055 probable xyloglucan endotransglucosylase/hydrolase protein 23 194
Exon-1056 phenylalanine--tRNA ligase, chloroplastic/mitochondrial-like 114
Exon-1057 ---NA--- 61
Exon-1058 ---NA--- 55
Exon-1059 ---NA--- 37
Exon-1060 ---NA--- 19
Exon-1061 calcium-transporting ATPase 8, plasma membrane-type 117
Exon-1062 PREDICTED: uncharacterized protein 306
Exon-1063 PREDICTED: uncharacterized protein 162
Exon-1064 ---NA--- 84
Exon-1065 ---NA--- 45
Exon-1066 ---NA--- 94
Exon-1067 ---NA--- 71
Exon-1068 ---NA--- 96
Exon-1069 ---NA--- 99
Exon-1070 signal recognition particle receptor subunit alpha 108
Exon-1071 signal recognition particle receptor subunit alpha 120
Exon-1072 ---NA--- 103
Exon-1073 ---NA--- 66
Exon-1074 ---NA--- 66
Exon-1075 ---NA--- 55
Exon-1076 ---NA--- 97
Exon-1077 ---NA--- 446
Exon-1078 plasma membrane ATPase 4-like 174
Exon-1079 ---NA--- 91
Exon-1080 ---NA--- 65
Exon-1081 ---NA--- 83
Exon-1082 ---NA--- 50
Exon-1083 bark storage protein A 584
Exon-1084 ---NA--- 21
Exon-1085 ---NA--- 57
Exon-1086 ---NA--- 87
Exon-1087 lachrymatory-factor synthase 507
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Exon-1088 lachrymatory-factor synthase 905
Exon-1089 ---NA--- 73
Exon-1090 calcineurin B-like protein 10 178
Exon-1091 ---NA--- 83
Exon-1092 ---NA--- 60
Exon-1093 calcineurin B-like protein 10 615
Exon-1094 ---NA--- 59
Exon-1095 ---NA--- 76
Exon-1096 ---NA--- 57
Exon-1097 12-oxophytodienoate reductase 3 131
Exon-1098 12-oxophytodienoate reductase 3 183
Exon-1099 ---NA--- 51
Exon-1100 ---NA--- 63
Exon-1101 protein STRICTOSIDINE SYNTHASE-LIKE 4 237
Exon-1102 auxin-binding protein ABP19a 1000
Exon-1103 ---NA--- 92
Exon-1104 L10-interacting MYB domain-containing protein-like 703
Exon-1105 ---NA--- 17
Exon-1106 ---NA--- 15
Exon-1107 ---NA--- 96
Exon-1108 ---NA--- 88
Exon-1109 auxin-binding protein ABP19a 572
Exon-1110 auxin-binding protein ABP19a 981
Exon-1111 ---NA--- 43
Exon-1112 ---NA--- 72
Exon-1113 lachrymatory-factor synthase 882
Exon-1114 ---NA--- 65
Exon-1115 aldehyde dehydrogenase family 2 member C4 isoform X2 435
Exon-1116 ---NA--- 84
Exon-1117 ---NA--- 239
Exon-1118 secoisolariciresinol dehydrogenase 1027
Exon-1119 hypothetical protein EUGRSUZ, partial 245
Exon-1120 ---NA--- 94
Exon-1121 ---NA--- 22
Exon-1122 ---NA--- 57
Exon-1123 ---NA--- 76
Exon-1124 ---NA--- 46
Exon-1125 blue copper protein 369
Exon-1126 umecyanin isoform X1 532
Exon-1127 ---NA--- 87
Exon-1128 ---NA--- 41
Exon-1129 ---NA--- 17
Exon-1130 toll/interleukin-1 receptor-like protein 388
Exon-1131 ---NA--- 58
Exon-1132 ---NA--- 36
Exon-1133 protein SRG1 249
Exon-1134 protein SRG1 248
Exon-1135 protein SRG1 816
Exon-1136 transcription repressor OFP8 213
Exon-1137 CBL-interacting serine/threonine-protein kinase 24 isoform X1 126
Exon-1138 ---NA--- 90
Exon-1139 protein PEROXIN-4-like 120
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Exon-1140 ankyrin repeat-containing protein 620
Exon-1141 ---NA-- 11
Exon-1142 monoterpene synthase-like 249
Exon-1143 ---NA-- 4
Exon-1144 ankyrin repeat-containing protein ITN1 313
Exon-1145 germin-like protein 407
Exon-1146 aldehyde oxidase GLOX1 805
Exon-1147 (R,S)-reticuline 7-O-methyltransferase 956
Exon-1148 (R,S)-reticuline 7-O-methyltransferase 447
Exon-1149 eukaryotic translation initiation factor 1A-like 624
Exon-1150 bifunctional epoxide hydrolase 2 171
Exon-1151 lanC-like protein GCL2 112
Exon-1152 ---NA--- 362
Exon-1153 expansin-B3 307
Exon-1154 expansin-B3 740
Exon-1155 ---NA--- 43
Exon-1156 probable glutathione S-transferase 436
Exon-1157 probable glutathione S-transferase 583
Exon-1158 glutathione transferase GST 23 379
Exon-1159 protein NAP1 isoform X1 126
Exon-1160 hypothetical protein EUGRSUZ 265
Exon-1161 ---NA--- 329
Exon-1162 ---NA--- 30
Exon-1163 ---NA--- 57
Exon-1164 PREDICTED: uncharacterized protein 1086
Exon-1165 hypothetical protein EUGRSUZ 350
Exon-1166 ---NA--- 66
Exon-1167 ---NA--- 63
Exon-1168 ---NA--- 60
Exon-1169 uncharacterized protein ycf23-like 108
Exon-1170 hypothetical protein EUGRSUZ 123
Exon-1171 hypothetical protein EUGRSUZ 294
Exon-1172 DNA replication complex GINS protein SLD5 123
Exon-1173 ---NA--- 76
Exon-1174 --—-NA--- 15
Exon-1175 subtilisin-like protease SBT5.6 112
Exon-1176 ---NA--- 6
Exon-1177 probable cinnamyl alcohol dehydrogenase 1 114
Exon-1178 E3 ubiquitin-protein ligase BRE1A-like 147
Exon-1179 ---NA--- 901
Exon-1180 GDSL esterasel/lipase 149
Exon-1181 GDSL esterase/lipase 277
Exon-1182 GDSL esterasellipase 426
Exon-1183 GDSL esterasellipase 131
Exon-1184 GDSL esterasellipase 439
Exon-1185 ---NA--- 96
Exon-1186 abscisic stress-ripening protein 1 365
Exon-1187 protein REVEILLE 6 515
Exon-1188 G-type lectin S-receptor-like serine/threonine-protein kinase 238
Exon-1189 ---NA--- 55
Exon-1190 ---NA--- 51
Exon-1191 ---NA--- 77
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Exon-1192 ---NA--- 50
Exon-1193 ---NA--- 367
Exon-1194 G-type lectin S-receptor-like serine/threonine-protein kinase isoform X2 203
Exon-1195 ---NA--- 34
Exon-1196 protein PHLOEM PROTEIN 2-LIKE A5 457
Exon-1197 ---NA--- 67
Exon-1198 ---NA--- 77
Exon-1199 TATA-binding protein-associated factor BTAF1 120
Exon-1200 premnaspirodiene oxygenase 981
Exon-1201 premnaspirodiene oxygenase 734
Exon-1202 ---NA--- 95
Exon-1203 ---NA--- 121
Exon-1204 ---NA--- 57
Exon-1205 ---NA--- 45
Exon-1206 L-ascorbate oxidase homolog 360
Exon-1207 L-ascorbate oxidase homolog 110
Exon-1208 L-ascorbate oxidase homolog 271
Exon-1209 L-ascorbate oxidase homolog 346
Exon-1210 L-ascorbate oxidase homolog 366
Exon-1211 ---NA--- 79
Exon-1212 L-ascorbate oxidase homolog 438
Exon-1213 ---NA--- 24
Exon-1214 ---NA--- 63
Exon-1215 ---NA--- 76
Exon-1216 stress response protein NST1-like 542
Exon-1217 probable inactive serine/threonine-protein kinase fnkC isoform X2 124
Exon-1218 pathogenesis-related protein 1 641
Exon-1219 codeine O-demethylase 299
Exon-1220 codeine O-demethylase 325
Exon-1221 chalcone synthase 226
Exon-1222 predicted protein 740
Exon-1223 ---NA--- 95
Exon-1224 ---NA--- 36
Exon-1225 ---NA--- 30
Exon-1226 ---NA--- 91
Exon-1227 acetate/butyrate--CoA ligase AAE7, peroxisomal 278
Exon-1228 acetate/butyrate--CoA ligase AAE7, peroxisomal 591
Exon-1229 acetate/butyrate--CoA ligase AAE7, peroxisomal 1128
Exon-1230 reticulon-like protein B1 297
Exon-1231 protodermal factor 1 244
Exon-1232 protodermal factor 1 427
Exon-1233 protodermal factor 1 638
Exon-1234 probable xyloglucan endotransglucosylase/hydrolase protein 16 435
Exon-1235 probable xyloglucan endotransglucosylase/hydrolase protein 16 194
Exon-1236 probable xyloglucan endotransglucosylase/hydrolase protein 16 609
Exon-1237 ---NA--- 65
Exon-1238 salutaridine reductase 244
Exon-1239 ---NA--- 66
Exon-1240 ---NA--- 68
Exon-1241 ---NA--- 81
Exon-1242 ---NA--- 68
Exon-1243 ---NA--- 59
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Exon-1244 ---NA--- 5
Exon-1245 thylakoid lumenal protein TL20.3, chloroplastic 280
Exon-1246 ---NA--- 71
Exon-1247 WAT1-related protein 152
Exon-1248 ---NA--- 39
Exon-1249 ---NA--- 38
Exon-1250 ---NA--- 75
Exon-1251 ent-kaurenoic acid oxidase 2-like 264
Exon-1252 ---NA--- 71
Exon-1253 ---NA--- 57
Exon-1254 monoterpene synthase-like 262
Exon-1255 monoterpene synthase-like 376
Exon-1256 monoterpene synthase-like 216
Exon-1257 monoterpene synthase-like 139
Exon-1258 monoterpene synthase-like 249
Exon-1259 monoterpene synthase-like 451
Exon-1260 ---NA--- 94
Exon-1261 ---NA--- 69
Exon-1262 ---NA--- 97
Exon-1263 ---NA--- 102
Exon-1264 ---NA--- 22
Exon-1265 ---NA--- 19
Exon-1266 ---NA--- 101
Exon-1267 ---NA--- 57
Exon-1268 ---NA--- 54
Exon-1269 putative lipid-binding protein 578
Exon-1270 ---NA--- 72
Exon-1271 ---NA--- 96
Exon-1272 ---NA--- 89
Exon-1273 ---NA--- 83
Exon-1274 anaphase-promoting complex subunit 4-like isoform X5 112
Exon-1275 ---NA--- 87
Exon-1276 ---NA--- 57
Exon-1277 senescence-specific cysteine protease SAG12 882
Exon-1278 senescence-specific cysteine protease SAG39 578
Exon-1279 nudix hydrolase 15, mitochondrial 355
Exon-1280 nudix hydrolase 15, mitochondrial 120
Exon-1281 alpha-farnesene synthase-like 213
Exon-1282 UDP-glycosyltransferase 13 1341
Exon-1283 glycine-rich cell wall structural protein 1 399
Exon-1284 ---NA--- 12
Exon-1285 ---NA--- 26
Exon-1286 tubulin beta-1 chain 493
Exon-1287 tubulin beta-1 chain 270
Exon-1288 tubulin beta-1 chain 551
Exon-1289 ATP-dependent helicase BRM 113
Exon-1290 ---NA--- 84
Exon-1291 ---NA--- 57
Exon-1292 ---NA--- 33
Exon-1293 ---NA--- 93
Exon-1294 ---NA--- 73
Exon-1295 ---NA--- 74
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Exon-1296 ---NA--- 84
Exon-1297 isoflavone reductase-like protein isoform X1 386
Exon-1298 ---NA--- 87
Exon-1299 ---NA--- 92
Exon-1300 probable polygalacturonase 840
Exon-1301 ---NA--- 87
Exon-1302 ---NA--- 150
Exon-1303 ---NA--- 69
Exon-1304 ---NA--- 87
Exon-1305 ---NA--- 29
Exon-1306 ---NA--- 270
Exon-1307 ---NA--- 91
Exon-1308 isoflavone reductase-like protein 238
Exon-1309 isoflavone reductase-like protein 245
Exon-1310 NmrA family NAD(P)-binding protein 300
Exon-1311 isoflavone reductase-like protein 135
Exon-1312 isoflavone reductase-like protein 238
Exon-1313 isoflavone reductase-like protein 204
Exon-1314 isoflavone reductase-like protein 480
Exon-1315 ---NA--- 62
Exon-1316 ---NA--- 60
Exon-1317 ---NA--- 62
Exon-1318 ---NA--- 66
Exon-1319 probable pectinesterase 68 190
Exon-1320 probable pectinesterase 68 239
Exon-1321 36.4 kDa proline-rich protein 1347
Exon-1322 ---NA--- 79
Exon-1323 monocopper oxidase-like protein SKU5 200
Exon-1324 ---NA--- 33
Exon-1325 ---NA--- 39
Exon-1326 Kinesin-like protein KIN-UA 132
Exon-1327 ---NA--- 33
Exon-1328 ---NA--- 101
Exon-1329 ---NA--- 63
Exon-1330 protein HOTHEAD 566
Exon-1331 ---NA--- 308
Exon-1332 protein P21 969
Exon-1333 ---NA--- 55
Exon-1334 ---NA--- 49
Exon-1335 remorin 373
Exon-1336 ---NA--- 49
Exon-1337 serine carboxypeptidase-like 45 289
Exon-1338 serine carboxypeptidase-like 45 413
Exon-1339 serine carboxypeptidase-like 45 348
Exon-1340 ---NA--- 99
Exon-1341 serine carboxypeptidase-like 45 121
Exon-1342 ---NA--- 68
Exon-1343 serine carboxypeptidase-like 45 125
Exon-1344 high mobility group B protein 6 120
Exon-1345 high mobility group B protein 6 168
Exon-1346 ---NA--- 58
Exon-1347 hypothetical protein EUGRSUZ 208
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Exon-1348 ---NA--- 47
Exon-1349 ---NA--- 50
Exon-1350 ---NA--- 99
Exon-1351 ---NA--- 144
Exon-1352 histone H3-like 560
Exon-1353 ---NA--- 73
Exon-1354 ---NA--- 19
Exon-1355 ---NA--- 157
Exon-1356 ---NA--- 69
Exon-1357 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: uncharacterized protein 174
Exon-1358 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: uncharacterized protein 146
Exon-1359 ---NA--- 218
Exon-1360 ---NA--- 60
Exon-1361 polygalacturonate 4-alpha-galacturonosyltransferase 123
Exon-1362 fasciclin-like arabinogalactan protein 8 1531
Exon-1363 thaumatin-like protein 1 934
Exon-1364 thaumatin-like protein 1 907
Exon-1365 ---NA--- 89
Exon-1366 ---NA--- 21
Exon-1367 ---NA--- 75
Exon-1368 axial regulator YABBY 1 327
Exon-1369 axial regulator YABBY 1 159
Exon-1370 ---NA--- 49
Exon-1371 ---NA--- 76
Exon-1372 ---NA--- 78
Exon-1373 ---NA--- 479
Exon-1374 ---NA--- 39
Exon-1375 putative beta-expansin 194
Exon-1376 putative beta-expansin 557
Exon-1377 putative expansin-B2 isoform X2 226
Exon-1378 putative expansin-B2 isoform X2 113
Exon-1379 putative beta-expansin 194
Exon-1380 putative expansin-B2 226
Exon-1381 putative expansin-B2 113
Exon-1382 putative expansin-B2 194
Exon-1383 ---NA--- 34
Exon-1384 protein GAST1 427
Exon-1385 flavonol synthase/flavanone 3-hydroxylase 533
Exon-1386 flavonol synthase/flavanone 3-hydroxylase 328
Exon-1387 flavonol synthase/flavanone 3-hydroxylase 436
Exon-1388 ---NA--- 87
Exon-1389 ---NA--- 85
Exon-1390 ---NA--- 49
Exon-1391 ---NA--- 32
Exon-1392 ---NA--- 44
Exon-1393 ---NA--- 118
Exon-1394 glucan endo-1,3-beta-glucosidase, basic isoform-like 1085
Exon-1395 ---NA--- 52
Exon-1396 ---NA--- 48
Exon-1397 PREDICTED: uncharacterized protein 911
Exon-1398 ---NA--- 56
Exon-1399 cysteine-rich receptor-like protein kinase 10 560
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Exon-1400 cysteine-rich receptor-like protein kinase 10 151
Exon-1401 ---NA--- 72
Exon-1402 heat stress transcription factor B-3 298
Exon-1403 ---NA--- 67
Exon-1404 ---NA--- 47
Exon-1405 ---NA--- 54
Exon-1406 ---NA--- 90
Exon-1407 ---NA--- 70
Exon-1408 GDSL esterase/lipase 149
Exon-1409 GDSL esterasellipase 277
Exon-1410 GDSL esterase/lipase 584
Exon-1411 ---NA--- 62
Exon-1412 ---NA--- 72
Exon-1413 ---NA--- 78
Exon-1414 GDSL esterasellipase 441
Exon-1415 GDSL esterase/lipase 125
Exon-1416 GDSL esterasellipase 246
Exon-1417 GDSL esterasellipase 256
Exon-1418 GDSL esterase/lipase 565
Exon-1419 codeine O-demethylase 283
Exon-1420 codeine O-demethylase 242
Exon-1421 codeine O-demethylase 325
Exon-1422 codeine O-demethylase 538
Exon-1423 ---NA--- 386
Exon-1424 ---NA--- 26
Exon-1425 ---NA--- 49
Exon-1426 40S ribosomal protein S18 161
Exon-1427 (-)-germacrene D synthase 249
Exon-1428 (-)-germacrene D synthase 536
Exon-1429 ---NA--- 69
Exon-1430 ---NA--- 60
Exon-1431 ---NA--- 72
Exon-1432 ---NA--- 69
Exon-1433 dormancy-associated protein 1 229
Exon-1434 hypothetical protein EUGRSUZ 246
Exon-1435 ---NA--- 19
Exon-1436 ---NA--- 56
Exon-1437 40S ribosomal protein S18 161
Exon-1438 ---NA--- 70
Exon-1439 ---NA--- 87
Exon-1440 COP1-interacting protein 7 153
Exon-1441 ---NA--- 60
Exon-1442 ---NA--- 515
Exon-1443 ---NA--- 70
Exon-1444 ---NA--- 51
Exon-1445 ---NA--- 66
Exon-1446 ---NA--- 47
Exon-1447 protein POLYCHOME 760
Exon-1448 farnesyl pyrophosphate synthase 1 isoform X1 117
Exon-1449 ---NA--- 45
Exon-1450 ---NA--- 51
Exon-1451 ---NA--- 35
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Exon-1452 caffeic acid 3-O-methyltransferase 491
Exon-1453 caffeic acid 3-O-methyltransferase 314
Exon-1454 ---NA--- 65
Exon-1455 caffeic acid 3-O-methyltransferase 556
Exon-1456 caffeic acid 3-O-methyltransferase isoform X1 517
Exon-1457 caffeic acid 3-O-methyltransferase isoform X1 314
Exon-1458 ---NA--- 73
Exon-1459 chaperonin-like RBCX protein 1, chloroplastic isoform X1 222
Exon-1460 ---NA--- 95
Exon-1461 chaperonin-like RBCX protein 1, chloroplastic 118
Exon-1462 ---NA--- 17
Exon-1463 ---NA--- 63
Exon-1464 ---NA--- 292
Exon-1465 ---NA--- 42
Exon-1466 ---NA--- 82
Exon-1467 peroxidase 42 726
Exon-1468 ---NA--- 34
Exon-1469 ---NA--- 73
Exon-1470 ---NA--- 384
Exon-1471 laccase-14 155
Exon-1472 laccase-14 242
Exon-1473 laccase-14 126
Exon-1474 laccase-14 592
Exon-1475 laccase-14 350
Exon-1476 laccase-14 351
Exon-1477 ---NA--- 40
Exon-1478 ---NA--- 52
Exon-1479 ---NA--- 58
Exon-1480 peroxidase A2 166
Exon-1481 ---NA--- 76
Exon-1482 ---NA--- 115
Exon-1483 transcription factor MYC2-like 1431
Exon-1484 ankyrin repeat-containing protein 749
Exon-1485 ankyrin repeat-containing protein 960
Exon-1486 anthocyanidin 3-O-glucosyltransferase 7 1392
Exon-1487 cysteine-rich receptor-like protein kinase 10 134
Exon-1488 TMV resistance protein N 204
Exon-1489 UDP-glycosyltransferase 13 1341
Exon-1490 transcription repressor OFP15 1378
Exon-1491 ---NA--- 67
Exon-1492 ---NA--- 36
Exon-1493 PREDICTED: uncharacterized protein , partial 117
Exon-1494 secoisolariciresinol dehydrogenase 1023
Exon-1495 (3S,6E)-nerolidol synthase 1 277
Exon-1496 ---NA--- 45
Exon-1497 cytochrome P450 927
Exon-1498 PREDICTED: uncharacterized protein 381
Exon-1499 hypothetical protein EUGRSUZ 553
Exon-1500 heme-binding-like protein , chloroplastic 263
Exon-1501 LIM domain-containing protein WLIM1 451
Exon-1502 growth-regulating factor 6 759
Exon-1503 growth-regulating factor 6 1105
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Exon-1504 ---NA--- 51
Exon-1505 isoflavone 3'-hydroxylase 1029
Exon-1506 isoflavone 3'-hydroxylase 944
Exon-1507 cyclin-D3-3 752
Exon-1508 cyclin-D3-3 202
Exon-1509 cyclin-D3-3 131
Exon-1510 cyclin-D3-3 341
Exon-1511 ---NA--- 34
Exon-1512 signal peptidase complex-like protein DTM1 465
Exon-1513 ---NA--- 35
Exon-1514 protein EXORDIUM 1203
Exon-1515 aspartyl protease AED3 1547
Exon-1516 UDP-glycosyltransferase 88B1 2068
Exon-1517 ---NA--- 49
Exon-1518 snakin-2 390
Exon-1519 ---NA--- 39
Exon-1520 ---NA--- 29
Exon-1521 ---NA--- 39
Exon-1522 WRKY transcription factor 42 114
Exon-1523 ---NA--- 56
Exon-1524 ---NA--- 70
Exon-1525 ---NA--- 98
Exon-1526 heterodimeric geranylgeranyl pyrophosphate synthase small subunit, chloroplastic 1520
Exon-1527 ---NA--- 294
Exon-1528 annexin A7 491
Exon-1529 ---NA--- 93
Exon-1530 ---NA--- 78
Exon-1531 ---NA--- 54
Exon-1532 Protein transport protein Sec61 subunit alpha 375
Exon-1533 ---NA--- 229
Exon-1534 ---NA--- 100
Exon-1535 cytochrome P450 803
Exon-1536 ---NA--- 42
Exon-1537 ---NA--- 54
Exon-1538 ---NA--- 73
Exon-1539 glutathione S-transferase U25 400
Exon-1540 ---NA--- 63
Exon-1541 deoxyuridine 5'-triphosphate nucleotidohydrolase 394
Exon-1542 ---NA--- 92
Exon-1543 deoxyuridine 5'-triphosphate nucleotidohydrolase 483
Exon-1544 ---NA--- 63
Exon-1545 ---NA--- 68
Exon-1546 tubulin beta-7 chain-like 270
Exon-1547 tubulin beta chain 1001
Exon-1548 ---NA--- 23
Exon-1549 ---NA--- 47
Exon-1550 vinorine synthase 651
Exon-1551 vinorine synthase 821
Exon-1552 ---NA--- 75
Exon-1553 ---NA--- 54
Exon-1554 ---NA--- 96
Exon-1555 PREDICTED: uncharacterized protein 368
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Exon-1556 ---NA--- 86
Exon-1557 hypothetical protein EUGRSUZ 648
Exon-1558 ---NA--- 47
Exon-1559 hypothetical protein EUGRSUZ 220
Exon-1560 GPIl-anchored protein LORELEI 442
Exon-1561 ---NA--- 94
Exon-1562 ---NA--- 64
Exon-1563 ---NA--- 75
Exon-1564 ---NA--- 64
Exon-1565 ---NA--- 39
Exon-1566 ---NA--- 51
Exon-1567 ---NA--- 38
Exon-1568 ---NA--- 58
Exon-1569 ---NA--- 49
Exon-1570 AUGMIN subunit 1 133
Exon-1571 --—-NA-- 55
Exon-1572 ---NA--- 90
Exon-1573 ---NA--- 323
Exon-1574 ---NA--- 88
Exon-1575 GPN-loop GTPase 2 isoform X2 104
Exon-1576 ---NA--- 55
Exon-1577 ---NA--- 54
Exon-1578 ---NA--- 55
Exon-1579 ---NA--- 58
Exon-1580 ---NA--- 48
Exon-1581 ---NA--- 94
Exon-1582 ---NA--- 25
Exon-1583 ---NA--- 27
Exon-1584 ---NA--- 69
Exon-1585 ---NA--- 54
Exon-1586 ---NA--- 77
Exon-1587 gibberellin-regulated protein 9 417
Exon-1588 ---NA--- 68
Exon-1589 putative laccase-9 190
Exon-1590 putative laccase-9 129
Exon-1591 putative laccase-9 601
Exon-1592 ---NA--- 24
Exon-1593 ---NA--- 35
Exon-1594 pathogen-related protein 431
Exon-1595 ---NA--- 80
Exon-1596 ---NA--- 37
Exon-1597 ---NA--- 88
Exon-1598 ---NA--- 47
Exon-1599 ---NA--- 45
Exon-1600 ---NA--- 75
Exon-1601 tRNA threonylcarbamoyladenosine dehydratase isoform A 135
Exon-1602 ---NA--- 62
Exon-1603 ---NA--- 39
Exon-1604 probable sucrose-phosphate synthase 4 132
Exon-1605 ---NA--- 72
Exon-1606 GDSL esterasel/lipase 339
Exon-1607 GDSL esterasellipase 259
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Exon-1608 GDSL esterasellipase 495
Exon-1609 hypothetical protein EUGRSUZ 527
Exon-1610 ---NA--- 54
Exon-1611 ---NA--- 71
Exon-1612 ---NA--- 72
Exon-1613 ---NA--- 63
Exon-1614 derlin-1.2 136
Exon-1615 ---NA--- 64
Exon-1616 ABC transporter G family member 29 210
Exon-1617 histidine-containing phosphotransfer protein 4 131
Exon-1618 GDSL esterase/lipase APG 317
Exon-1619 GDSL esterase/lipase APG 131
Exon-1620 GDSL esterase/lipase APG 234
Exon-1621 GDSL esterase/lipase APG 256
Exon-1622 GDSL esterase/lipase APG 359
Exon-1623 ---NA--- 63
Exon-1624 ---NA--- 81
Exon-1625 chaperonin CPN60-like 2, mitochondrial 160
Exon-1626 chaperonin CPN60-like 2, mitochondrial 105
Exon-1627 ---NA--- 91
Exon-1628 ---NA--- 76
Exon-1629 ---NA--- 27
Exon-1630 ---NA--- 28
Exon-1631 dynein light chain, cytoplasmic 396
Exon-1632 ---NA--- 52
Exon-1633 G-type lectin S-receptor-like serine/threonine-protein kinase isoform X1 211
Exon-1634 ---NA--- 57
Exon-1635 (-)-germacrene D synthase 219
Exon-1636 (-)-germacrene D synthase 289
Exon-1637 (-)-germacrene D synthase 139
Exon-1638 (-)-germacrene D synthase 249
Exon-1639 (-)-germacrene D synthase 458
Exon-1640 ---NA--- 44
Exon-1641 probable folate-biopterin transporter 4 128
Exon-1642 ---NA--- 72
Exon-1643 protein ENHANCED DOWNY MILDEW 2 102
Exon-1644 ---NA--- 97
Exon-1645 ---NA--- 38
Exon-1646 L-ascorbate oxidase homolog 366
Exon-1647 ---NA--- 79
Exon-1648 ---NA--- 80
Exon-1649 ---NA--- 45
Exon-1650 ---NA--- 17
Exon-1651 ---NA--- 68
Exon-1652 probable galactinol--sucrose galactosyltransferase 1 218
Exon-1653 ---NA--- 91
Exon-1654 ---NA--- 64
Exon-1655 ---NA--- 89
Exon-1656 flavonol synthase/flavanone 3-hydroxylase 328
Exon-1657 WAT1-related protein 117
Exon-1658 ---NA--- 28
Exon-1659 S-norcoclaurine synthase 1 isoform X2 443
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Exon-1660 S-norcoclaurine synthase 1 297
Exon-1661 S-norcoclaurine synthase 1 475
Exon-1662 ---NA--- 94
Exon-1663 ---NA--- 65
Exon-1664 ---NA--- 56
Exon-1665 ---NA--- 64
Exon-1666 ---NA--- 56
Exon-1667 ---NA--- 83
Exon-1668 ---NA--- 46
Exon-1669 ---NA--- 24
Exon-1670 ---NA--- 212
Exon-1671 protein SRG1 322
Exon-1672 protein SRG1 248
Exon-1673 protein SRG1 322
Exon-1674 flavonol synthase/flavanone 3-hydroxylase-like 623
Exon-1675 lamin-like protein 363
Exon-1676 lamin-like protein 639
Exon-1677 B-box zinc finger protein 32 1353
Exon-1678 ---NA--- 72
Exon-1679 ---NA--- 431
Exon-1680 ---NA--- 49
Exon-1681 gibberellin-regulated protein 2 438
Exon-1682 laccase-14 126
Exon-1683 peroxidase 12 195
Exon-1684 peroxidase 12 872
Exon-1685 early nodulin-20 116
Exon-1686 exocyst complex component SEC5A 126
Exon-1687 serine decarboxylase 806
Exon-1688 basic blue protein 296
Exon-1689 PREDICTED: uncharacterized protein 606
Exon-1690 PREDICTED: uncharacterized protein 122
Exon-1691 Adenine nucleotide alpha hydrolases-like superfamily protein 536
Exon-1692 PREDICTED: uncharacterized protein 127
Exon-1693 PREDICTED: uncharacterized protein 152
Exon-1694 PREDICTED: uncharacterized protein 126
Exon-1695 ---NA--- 72
Exon-1696 ---NA--- 72
Exon-1697 PREDICTED: uncharacterized protein 155
Exon-1698 ---NA--- 33
Exon-1699 patatin-like protein 2 300
Exon-1700 isoflavone 3'-hydroxylase 334
Exon-1701 glycine-rich cell wall structural protein 1-like 244
Exon-1702 ---NA--- 254
Exon-1703 ---NA--- 72
Exon-1704 ---NA--- 93
Exon-1705 cytochrome P450 277
Exon-1706 cytochrome P450 364
Exon-1707 cytochrome P450 429
Exon-1708 ---NA--- 56
Exon-1709 ---NA--- 50
Exon-1710 ---NA--- 67
Exon-1711 ---NA--- 30
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Exon-1712 ---NA--- 50
Exon-1713 protein enabled homolog 468
Exon-1714 ---NA--- 86
Exon-1715 glycine-rich protein 23-like 486
Exon-1716 ---NA--- 84
Exon-1717 ---NA--- 88
Exon-1718 ---NA--- 54
Exon-1719 beta-bisabolene synthase-like 279
Exon-1720 beta-bisabolene synthase-like 262
Exon-1721 ---NA--- 51
Exon-1722 ---NA--- 19
Exon-1723 ---NA--- 49
Exon-1724 ---NA--- 37
Exon-1725 ---NA--- 71
Exon-1726 ---NA--- 93
Exon-1727 -—-NA--- 58
Exon-1728 ---NA--- 56
Exon-1729 ---NA--- 64
Exon-1730 probable WRKY transcription factor 9 114
Exon-1731 beta-xylosidase/alpha-L-arabinofuranosidase 2 288
Exon-1732 beta-xylosidase/alpha-L-arabinofuranosidase 2 170
Exon-1733 beta-xylosidase/alpha-L-arabinofuranosidase 2 351
Exon-1734 beta-xylosidase/alpha-L-arabinofuranosidase 2 411
Exon-1735 beta-xylosidase/alpha-L-arabinofuranosidase 2 910
Exon-1736 calmodulin-binding protein 60 D-like 135
Exon-1737 PREDICTED: uncharacterized protein 174
Exon-1738 ---NA--- 305
Exon-1739 ---NA--- 81
Exon-1740 ---NA--- 54
Exon-1741 ---NA--- 54
Exon-1742 omega-hydroxypalmitate O-feruloyl transferase 550
Exon-1743 omega-hydroxypalmitate O-feruloyl transferase 1088
Exon-1744 omega-hydroxypalmitate O-feruloyl transferase 544
Exon-1745 omega-hydroxypalmitate O-feruloyl transferase 1078
Exon-1746 ---NA--- 55
Exon-1747 serine carboxypeptidase-like 18 isoform X1 119
Exon-1748 ---NA--- 55
Exon-1749 pathogenesis-related protein 1 690
Exon-1750 pathogenesis-related protein 1 648
Exon-1751 pathogenesis-related protein 1 624
Exon-1752 ---NA--- 81
Exon-1753 ---NA--- 70
Exon-1754 hypothetical protein EUGRSUZ 467
Exon-1755 peamaclein 474
Exon-1756 PREDICTED: uncharacterized protein 468
Exon-1757 ---NA--- 72
Exon-1758 sm-like protein LSM36B isoform X1 149
Exon-1759 sm-like protein LSM36B isoform X1 149
Exon-1760 sm-like protein LSM36B 114
Exon-1761 ---NA--- 368
Exon-1762 calcium-dependent protein kinase 17 372
Exon-1763 ---NA--- 30
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Exon-1764 probable S-adenosylmethionine-dependent methyltransferase 660
Exon-1765 ---NA--- 84
Exon-1766 DNA replication licensing factor MCM4 162
Exon-1767 ---NA--- 403
Exon-1768 endoglucanase 24-like 468
Exon-1769 ---NA--- 25
Exon-1770 protodermal factor 1 277
Exon-1771 anther-specific proline-rich protein APG isoform X1 478
Exon-1772 anther-specific proline-rich protein APG isoform X1 599
Exon-1773 thaumatin-like protein 1b 340
Exon-1774 thaumatin-like protein 1b 330
Exon-1775 thaumatin-like protein 1b 776
Exon-1776 O-fucosyltransferase 6-like isoform X1 182
Exon-1777 dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein glycosyltransferase 48 kDa subunit 126
Exon-1778 dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein glycosyltransferase 48 kDa subunit 105
Exon-1779 ---NA--- 66
Exon-1780 ---NA--- 84
Exon-1781 light-regulated protein 395
Exon-1782 light-regulated protein 159
Exon-1783 ---NA--- 384
Exon-1784 ---NA--- 100
Exon-1785 ---NA--- 50
Exon-1786 probable xyloglucan endotransglucosylase/hydrolase protein 28 209
Exon-1787 ---NA--- 252
Exon-1788 probable S-adenosylmethionine-dependent methyltransferase 660
Exon-1789 probable S-adenosylmethionine-dependent methyltransferase 589
Exon-1790 probable S-adenosylmethionine-dependent methyltransferase 660
Exon-1791 probable S-adenosylmethionine-dependent methyltransferase 643
Exon-1792 cysteine-rich repeat secretory protein 12 120
Exon-1793 ---NA--- 328
Exon-1794 MLP-like protein 328 248
Exon-1795 ---NA--- 77
Exon-1796 probable mannitol dehydrogenase 114
Exon-1797 ---NA--- 60
Exon-1798 ---NA--- 101
Exon-1799 piriformospora indica-insensitive protein 2 1419
Exon-1800 ---NA--- 49
Exon-1801 ---NA--- 89
Exon-1802 putative phospholipid-transporting ATPase 9 126
Exon-1803 ---NA--- 72
Exon-1804 peroxidase 11 192
Exon-1805 ---NA--- 93
Exon-1806 ---NA--- 93
Exon-1807 chaperonin 60 subunit beta 4, chloroplastic 138
Exon-1808 ---NA--- 96
Exon-1809 ruBisCO large subunit-binding protein subunit beta, chloroplastic isoform X1 235
Exon-1810 ---NA--- 20
Exon-1811 PLASMODESMATA CALLOSE-BINDING PROTEIN 3 240
Exon-1812 ---NA--- 72
Exon-1813 ---NA--- 87
Exon-1814 B3 domain-containing protein -like 495
Exon-1815 probable LRR receptor-like serine/threonine-protein kinase 244




124

Exon-1816 ---NA--- 32
Exon-1817 PREDICTED: uncharacterized protein 813
Exon-1818 PREDICTED: uncharacterized protein 790
Exon-1819 hypothetical protein EUGRSUZ 813
Exon-1820 ---NA--- 50
Exon-1821 ubiquitin carboxyl-terminal hydrolase 12 109
Exon-1822 ---NA--- 42
Exon-1823 ---NA--- 57
Exon-1824 ---NA--- 66
Exon-1825 ---NA--- 68
Exon-1826 ---NA--- 78
Exon-1827 ---NA--- 78
Exon-1828 ---NA--- 19
Exon-1829 PREDICTED: uncharacterized protein 1187
Exon-1830 ---NA--- 77
Exon-1831 ---NA--- 57
Exon-1832 PREDICTED: uncharacterized protein 327
Exon-1833 ---NA--- 63
Exon-1834 tropinone reductase homolog -like 217
Exon-1835 ---NA--- 87
Exon-1836 ---NA--- 57
Exon-1837 ---NA--- 63
Exon-1838 ---NA--- 61
Exon-1839 ---NA--- 64
Exon-1840 peroxidase 2 192
Exon-1841 peroxidase 4-like 166
Exon-1842 peroxidase 4-like 665
Exon-1843 peroxidase 2 439
Exon-1844 peroxidase P7-like 192
Exon-1845 peroxidase P7-like 163
Exon-1846 peroxidase P7-like 565
Exon-1847 ---NA--- 35
Exon-1848 aspartyl protease AED3 548
Exon-1849 aspartyl protease AED3 475
Exon-1850 aspartyl protease AED3 689
Exon-1851 ---NA--- 99
Exon-1852 annexin D4 173
Exon-1853 annexin D4 219
Exon-1854 ---NA--- 72
Exon-1855 annexin D4 436
Exon-1856 ---NA--- 93
Exon-1857 cytochrome P450 131
Exon-1858 ---NA--- 49
Exon-1859 cinnamoyl-CoA reductase 1 170
Exon-1860 cinnamoyl-CoA reductase 1 318
Exon-1861 hypothetical protein EUGRSUZ 230
Exon-1862 cinnamoyl-CoA reductase 1 170
Exon-1863 cinnamoyl-CoA reductase 1 192
Exon-1864 cinnamoyl-CoA reductase 1 163
Exon-1865 cinnamoyl-CoA reductase 1 187
Exon-1866 cinnamoyl-CoA reductase 1 328
Exon-1867 cinnamoyl-CoA reductase 1 192
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Exon-1868 ---NA--- 50
Exon-1869 ---NA--- 46
Exon-1870 ---NA--- 49
Exon-1871 hypersensitive-induced response protein 1 207
Exon-1872 ---NA--- 60
Exon-1873 ---NA--- 167
Exon-1874 aspartyl protease family protein 119
Exon-1875 aspartyl protease family protein 901
Exon-1876 ---NA--- 232
Exon-1877 probable glycosyltransferase 679
Exon-1878 ---NA--- 92
Exon-1879 probable glycosyltransferase 352
Exon-1880 probable glycosyltransferase 994
Exon-1881 ---NA--- 65
Exon-1882 ---NA--- 53
Exon-1883 ---NA--- 19
Exon-1884 ---NA--- 57
Exon-1885 ---NA--- 81
Exon-1886 crocetin glucosyltransferase, chloroplastic 1636
Exon-1887 probable pectate lyase 8 139
Exon-1888 ---NA--- 10
Exon-1889 ---NA--- 72
Exon-1890 ---NA--- 28
Exon-1891 glutathione transferase GST 23 443
Exon-1892 protein SIEVE ELEMENT OCCLUSION B 344
Exon-1893 protein SIEVE ELEMENT OCCLUSION B 440
Exon-1894 protein SIEVE ELEMENT OCCLUSION B 474
Exon-1895 protein SIEVE ELEMENT OCCLUSION B 828
Exon-1896 photosynthetic NDH subunit of subcomplex B 5, chloroplastic 263
Exon-1897 polygalacturonase 229
Exon-1898 ---NA--- 58
Exon-1899 hypothetical protein EUGRSUZ 108
Exon-1900 caffeic acid 3-O-methyltransferase 463
Exon-1901 caffeic acid 3-O-methyltransferase 314
Exon-1902 ---NA--- 65
Exon-1903 anthranilate N-methyltransferase-like 440
Exon-1904 ---NA--- 68
Exon-1905 ---NA--- 61
Exon-1906 CMP-sialic acid transporter 3 120
Exon-1907 ---NA--- 52
Exon-1908 probable aldo-keto reductase 2 533
Exon-1909 ---NA--- 5
Exon-1910 crocetin glucosyltransferase, chloroplastic 1464
Exon-1911 ---NA--- 31
Exon-1912 PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: uncharacterized protein 121
Exon-1913 zinc-finger homeodomain protein 9 915
Exon-1914 methylecgonone reductase 180
Exon-1915 methylecgonone reductase 244
Exon-1916 methylecgonone reductase 385
Exon-1917 probable cyclic nucleotide-gated ion channel 20, chloroplastic 163
Exon-1918 probable cyclic nucleotide-gated ion channel 20, chloroplastic 252
Exon-1919 ---NA--- 87
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Exon-1920 ---NA--- 55
Exon-1921 ---NA--- 15
Exon-1922 PREDICTED: uncharacterized protein 473
Exon-1923 ---NA--- 48
Exon-1924 ---NA--- 64
Exon-1925 GDSL esterasellipase 339
Exon-1926 GDSL esterase/lipase 128
Exon-1927 GDSL esterasellipase 243
Exon-1928 GDSL esterase/lipase 256
Exon-1929 GDSL esterasellipase 530
Exon-1930 ---NA--- 101
Exon-1931 ---NA--- 35
Exon-1932 prostaglandin E synthase 2 415
Exon-1933 proline-rich receptor-like protein kinase PERK9 1600
Exon-1934 DNA replication licensing factor MCM7 192
Exon-1935 major allergen Pru ar 1 429
Exon-1936 ---NA--- 63
Exon-1937 putative cell wall protein 333
Exon-1938 endoglucanase 17 671
Exon-1939 ---NA--- 93
Exon-1940 ---NA--- 34
Exon-1941 21 kDa protein 1361
Exon-1942 ---NA--- 79
Exon-1943 ---NA--- 78
Exon-1944 ---NA--- 62
Exon-1945 ---NA--- 66
Exon-1946 serine carboxypeptidase 1 122
Exon-1947 serine carboxypeptidase 1 149
Exon-1948 ---NA--- 77
Exon-1949 serine carboxypeptidase-like 20 123
Exon-1950 serine carboxypeptidase 1 103
Exon-1951 ---NA--- 38
Exon-1952 serine carboxypeptidase 1 102
Exon-1953 ---NA--- 81
Exon-1954 serine carboxypeptidase 1 234
Exon-1955 ---NA--- 27
Exon-1956 ---NA--- 15
Exon-1957 ---NA--- 43
Exon-1958 ---NA--- 17
Exon-1959 ---NA--- 66
Exon-1960 ---NA--- 46
Exon-1961 ---NA--- 63
Exon-1962 ---NA--- 32
Exon-1963 ---NA--- 43
Exon-1964 disease resistance-like protein CSA1 129
Exon-1965 CBS domain-containing protein CBSX1, chloroplastic 408
Exon-1966 ---NA--- 57
Exon-1967 probable esterase PIR7A 512
Exon-1968 probable esterase PIR7A 132
Exon-1969 peroxidase 10-like 636
Exon-1970 protein RALF-like 34 820
Exon-1971 ---NA--- 19
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Exon-1972 ABC transporter C family member 10 240
Exon-1973 ---NA--- 355
Exon-1974 ABC transporter C family member 10 165
Exon-1975 ABC transporter C family member 10 295
Exon-1976 ABC transporter C family member 10 215
Exon-1977 alcohol-forming fatty acyl-CoA reductase 325
Exon-1978 ---NA--- 11
Exon-1979 caffeic acid 3-O-methyltransferase 443
Exon-1980 TMV resistance protein N-like 521
Exon-1981 TMV resistance protein N-like 1051
Exon-1982 hypothetical protein EUGRSUZ 231
Exon-1983 ---NA--- 93
Exon-1984 ---NA--- 5
Exon-1985 pleiotropic drug resistance protein 1 161
Exon-1986 ABC transporter G family member 40 291
Exon-1987 ABC transporter G family member 40 isoform X1 134
Exon-1988 ---NA--- 94
Exon-1989 protein SIEVE ELEMENT OCCLUSION B 455
Exon-1990 ---NA--- 4
Exon-1991 protein SIEVE ELEMENT OCCLUSION B 134
Exon-1992 ---NA--- 87
Exon-1993 ---NA--- 88
Exon-1994 ---NA--- 27
Exon-1995 ---NA--- 72
Exon-1996 probable aldo-keto reductase 2 488
Exon-1997 ---NA--- 75
Exon-1998 PREDICTED: uncharacterized protein 473
Exon-1999 ---NA--- 35
Exon-2000 F-box protein PP2-B11-like 119
Exon-2001 ---NA--- 6
Exon-2002 ---NA--- 15
Exon-2003 ---NA--- 28
Exon-2004 ---NA--- 51
Exon-2005 cell cycle checkpoint control protein RAD9A 147
Exon-2006 ---NA--- 75
Exon-2007 ---NA--- 52
Exon-2008 ---NA--- 89
Exon-2009 PREDICTED: uncharacterized protein isoform X1 362
Exon-2010 hypothetical protein EUGRSUZ 455
Exon-2011 ---NA--- 13
Exon-2012 ---NA--- 82
Exon-2013 ---NA--- 62
Exon-2014 ---NA--- 77
Exon-2015 ---NA--- 65
Exon-2016 ---NA--- 59
Exon-2017 ---NA--- 35
Exon-2018 kelch domain-containing protein 4 162
Exon-2019 ---NA--- 8
Exon-2020 nuclear transport factor 2-like isoform X3 435
Exon-2021 cytochrome P450 isoform X2 277
Exon-2022 ---NA--- 63
Exon-2023 ---NA--- 54
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Exon-2024 ---NA--- 56
Exon-2025 fasciclin-like arabinogalactan protein 8 353
Exon-2026 ---NA--- 56
Exon-2027 NADPH-dependent 1-acyldihydroxyacetone phosphate reductase 286
Exon-2028 ---NA--- 17
Exon-2029 ---NA--- 33
Exon-2030 ---NA--- 31
Exon-2031 PREDICTED: uncharacterized protein 250
Exon-2032 heterogeneous nuclear ribonucleoprotein 27C 128
Exon-2033 plastid division protein PDV2 124
Exon-2034 ---NA--- 38
Exon-2035 ---NA--- 66
Exon-2036 ---NA--- 8
Exon-2037 ---NA--- 48
Exon-2038 ---NA--- 34
Exon-2039 caffeic acid 3-O-methyltransferase 530
Exon-2040 ---NA--- 18
Exon-2041 ---NA--- 38
Exon-2042 PREDICTED: uncharacterized protein isoform X2 258
Exon-2043 ---NA--- 18
Exon-2044 ---NA--- 96
Exon-2045 ---NA--- 168
Exon-2046 ---NA--- 65
Exon-2047 ---NA--- 77
Exon-2048 beta-galactosidase 10-like 162
Exon-2049 ---NA--- 46
Exon-2050 ---NA--- 69
Exon-2051 ---NA--- 3
Exon-2052 ---NA--- 4
Exon-2053 YKRO70W 205
Exon-2054 ---NA--- 74
Exon-2055 ---NA--- 68
Exon-2056 PREDICTED: uncharacterized protein 178
Exon-2057 aldehyde dehydrogenase family 3 member F1 365
Exon-2058 putative leucine-rich repeat receptor-like protein kinase 190
Exon-2059 ---NA--- 12
Exon-2060 ---NA--- 83
Exon-2061 putative leucine-rich repeat receptor-like serine/threonine-protein kinase 535
Exon-2062 putative leucine-rich repeat receptor-like serine/threonine-protein kinase 476
Exon-2063 putative leucine-rich repeat receptor-like serine/threonine-protein kinase 136
Exon-2064 putative leucine-rich repeat receptor-like serine/threonine-protein kinase 161
Exon-2065 ---NA--- 66
Exon-2066 calcium-transporting ATPase 9, plasma membrane-type 111
Exon-2067 ---NA--- 90
Exon-2068 ---NA--- 48
Exon-2069 ---NA--- 66
Exon-2070 ---NA--- 60
Exon-2071 ---NA--- 72
Exon-2072 ---NA--- 93
Exon-2073 ---NA--- 72
Exon-2074 ---NA--- 49
Exon-2075 ---NA--- 8
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Exon-2076 ---NA--- 27
Exon-2077 ---NA--- 87
Exon-2078 protein EARLY FLOWERING 4 533
Exon-2079 protein EARLY FLOWERING 4 783
Exon-2080 ---NA--- 12
Exon-2081 bifunctional protein FolD 2 320
Exon-2082 bifunctional protein FolD 2 237
Exon-2083 bifunctional protein FolD 2 210
Exon-2084 bifunctional protein FolD 2 492
Exon-2085 lysosomal Pro-X carboxypeptidase isoform X1 257
Exon-2086 lysosomal Pro-X carboxypeptidase isoform X1 373
Exon-2087 ---NA--- 11
Exon-2088 ---NA--- 19
Exon-2089 ---NA--- 69
Exon-2090 ---NA--- 92
Exon-2091 ---NA--- 79
Exon-2092 protein ROOT HAIR DEFECTIVE 3-like 125
Exon-2093 protein ROOT HAIR DEFECTIVE 3-like 262
Exon-2094 ---NA--- 97
Exon-2095 protein ROOT HAIR DEFECTIVE 3-like 150
Exon-2096 protein ROOT HAIR DEFECTIVE 3-like 141
Exon-2097 protein ROOT HAIR DEFECTIVE 3-like 105
Exon-2098 protein ROOT HAIR DEFECTIVE 3-like 401
Exon-2099 ---NA--- 67
Exon-2100 protein ROOT HAIR DEFECTIVE 3-like 103
Exon-2101 ---NA--- 48
Exon-2102 ---NA--- 63
Exon-2103 ---NA--- 84
Exon-2104 ---NA--- 29
Exon-2105 uncharacterized protein 807
Exon-2106 ---NA--- 94
Exon-2107 probable LRR receptor-like serine/threonine-protein kinase isoform X1 198
Exon-2108 ---NA--- 101
Exon-2109 ---NA--- 37
Exon-2110 PREDICTED: uncharacterized protein 109
Exon-2111 ---NA--- 19
Exon-2112 ---NA--- 77
Exon-2113 ---NA--- 72
Exon-2114 ---NA--- 57
Exon-2115 ---NA--- 62
Exon-2116 probable leucine-rich repeat receptor-like serine/threonine-protein kinase 374
Exon-2117 ---NA--- 38
Exon-2118 probable glutathione S-transferase 319
Exon-2119 probable leucine-rich repeat receptor-like serine/threonine-protein kinase 196
Exon-2120 probable leucine-rich repeat receptor-like serine/threonine-protein kinase 238
Exon-2121 ---NA--- 72
Exon-2122 auxin-induced in root cultures protein 12-like 849
Exon-2123 ---NA--- 55
Exon-2124 ---NA--- 48
Exon-2125 rust resistance kinase Lr10 353
Exon-2126 ---NA--- 51
Exon-2127 ---NA--- 71
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Exon-2128 ---NA--- 72
Exon-2129 ---NA--- 12
Exon-2130 isoprene synthase, chloroplastic 281
Exon-2131 isoprene synthase, chloroplastic 265
Exon-2132 isoprene synthase, chloroplastic 373
Exon-2133 isoprene synthase, chloroplastic 219
Exon-2134 isoprene synthase, chloroplastic-like 139
Exon-2135 isoprene synthase, chloroplastic 528
Exon-2136 isoprene synthase, chloroplastic-like 219
Exon-2137 isoprene synthase, chloroplastic-like 139
Exon-2138 eugenol synthase 1-like 235
Exon-2139 eugenol synthase 1-like 135
Exon-2140 eugenol synthase 1-like 419
Exon-2141 ---NA--- 4
Exon-2142 MDIS1-interacting receptor like kinase 2 533
Exon-2143 photosystem | reaction center subunit XI, chloroplastic 331
Exon-2144 CDPK-related kinase 1 135
Exon-2145 ---NA--- 66
Exon-2146 ---NA--- 70
Exon-2147 ---NA--- 67
Exon-2148 ---NA--- 15
Exon-2149 ---NA--- 21
Exon-2150 ---NA--- 71
Exon-2151 ---NA--- 84
Exon-2152 ---NA--- 508
Exon-2153 calcium-transporting ATPase 9, plasma membrane-type 165
Exon-2154 calcium-transporting ATPase 9, plasma membrane-type isoform X1 117
Exon-2155 ---NA--- 100
Exon-2156 ---NA--- 88
Exon-2157 hypothetical protein EUGRSUZ 241
Exon-2158 ---NA--- 13
Exon-2159 anthranilate N-methyltransferase-like 440
Exon-2160 putative protease Do-like 14 121
Exon-2161 putative protease Do-like 14 294
Exon-2162 putative protease Do-like 14 187
Exon-2163 ---NA--- 159
Exon-2164 putative protease Do-like 14 149
Exon-2165 G-type lectin S-receptor-like serine/threonine-protein kinase LECRK3 301
Exon-2166 probable leucine-rich repeat receptor-like serine/threonine-protein kinase 162
Exon-2167 probable leucine-rich repeat receptor-like serine/threonine-protein kinase 151
Exon-2168 ---NA--- 96
Exon-2169 probable LRR receptor-like serine/threonine-protein kinase 582
Exon-2170 ---NA--- 102
Exon-2171 ---NA--- 64
Exon-2172 probable E3 ubiquitin-protein ligase ARI7 109
Exon-2173 N-alpha-acetyltransferase 15, NatA auxiliary subunit 132
Exon-2174 ---NA--- 98
Exon-2175 ---NA--- 59
Exon-2176 ---NA--- 17
Exon-2177 putative cysteine-rich receptor-like protein kinase 30 995
Exon-2178 putative receptor-like protein kinase isoform X1 173
Exon-2179 cysteine-rich receptor-like protein kinase 10 230
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Exon-2180 cysteine-rich receptor-like protein kinase 10 238
Exon-2181 cysteine-rich receptor-like protein kinase 10 558
Exon-2182 ---NA--- 452
Exon-2183 calmodulin-binding protein 60 D-like 135
Exon-2184 ---NA--- 69
Exon-2185 lysine histidine transporter 1 422
Exon-2186 ---NA--- 75
Exon-2187 PREDICTED: uncharacterized protein 156
Exon-2188 thaumatin-like protein 1 526
Exon-2189 PREDICTED: uncharacterized protein isoform X1 323
Exon-2190 ankyrin repeat-containing protein ITN1-like 1003
Exon-2191 cullin-1-like 162
Exon-2192 cullin-1-like 144
Exon-2193 cullin-1-like 219
Exon-2194 cullin-1-like 168
Exon-2195 ---NA--- 412
Exon-2196 ---NA--- 90
Exon-2197 ---NA--- 23
Exon-2198 (-)-germacrene D synthase-like 429
Exon-2199 ---NA--- 54
Exon-2200 4-coumarate--CoA ligase-like 7 103
Exon-2201 (-)-germacrene D synthase-like 373
Exon-2202 (-)-germacrene D synthase-like 513
Exon-2203 ---NA--- 15
Exon-2204 ---NA--- 73
Exon-2205 PREDICTED: uncharacterized protein , partial 365
Exon-2206 ---NA--- 24
Exon-2207 ---NA--- 5
Exon-2208 ---NA--- 19
Exon-2209 ---NA--- 43
Exon-2210 ---NA--- 66
Exon-2211 ---NA--- 46
Exon-2212 ---NA--- 41
Exon-2213 ---NA--- 45
Exon-2214 ---NA--- 8
Exon-2215 ---NA--- 75
Exon-2216 ---NA--- 84
Exon-2217 early light-induced protein 1, chloroplastic isoform X2 287
Exon-2218 ---NA--- 28
Exon-2219 ---NA--- 50
Exon-2220 protein PLASTID REDOX INSENSITIVE 2, chloroplastic 367
Exon-2221 ---NA--- 96
Exon-2222 1-aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase homolog 1-like 388
Exon-2223 1-aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase homolog 4-like 516
Exon-2224 ---NA--- 53
Exon-2225 ---NA--- 20
Exon-2226 ---NA--- 19
Exon-2227 protein NRT1/ PTR FAMILY 7.1 560
Exon-2228 protein NRT1/ PTR FAMILY 7.1 1043
Exon-2229 ---NA--- 48
Exon-2230 4-coumarate--CoA ligase-like 7 146
Exon-2231 isoflavone reductase homolog 339
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Exon-2232 ---NA--- 34
Exon-2233 ---NA--- 22
Exon-2234 ---NA--- 14
Exon-2235 ---NA--- 109
Exon-2236 ---NA--- 70
Exon-2237 ---NA--- 76
Exon-2238 thiol protease aleurain 138
Exon-2239 ---NA--- 5
Exon-2240 TMV resistance protein N 137
Exon-2241 TMV resistance protein N-like 140
Exon-2242 ---NA--- 27
Exon-2243 ---NA--- 74
Exon-2244 ---NA--- 337
Exon-2245 glutamate receptor 2.1 577
Exon-2246 glutamate receptor 2.7 340
Exon-2247 glutamate receptor 2.1 161
Exon-2248 ---NA--- 40
Exon-2249 ---NA--- 38
Exon-2250 ---NA--- 66
Exon-2251 ---NA--- 105
Exon-2252 ---NA--- 21
Exon-2253 MLO-like protein 15 201
Exon-2254 ---NA--- 64
Exon-2255 ---NA--- 88
Exon-2256 ---NA--- 50
Exon-2257 ---NA--- 67
Exon-2258 ---NA--- 57
Exon-2259 ---NA--- 75
Exon-2260 ---NA--- 34
Exon-2261 fe-S cluster assembly factor HCF101, chloroplastic isoform X2 143
Exon-2262 ---NA--- 74
Exon-2263 36.4 kDa proline-rich protein 882
Exon-2264 ---NA--- 36
Exon-2265 ---NA--- 73
Exon-2266 ---NA--- 61
Exon-2267 ---NA--- 89
Exon-2268 ---NA--- 99
Exon-2269 ---NA--- 52
Exon-2270 PREDICTED: uncharacterized protein 222
Exon-2271 glutamate receptor 2.7 1340
Exon-2272 glutamate receptor 2.7 313
Exon-2273 glutamate receptor 2.7 522
Exon-2274 glutamate receptor 2.7 579
Exon-2275 glutamate receptor 2.7 495
Exon-2276 glutamate receptor 2.1 577
Exon-2277 glutamate receptor 2.1 285
Exon-2278 ---NA--- 57
Exon-2279 ---NA--- 19
Exon-2280 ---NA--- 55
Exon-2281 TMV resistance protein N-like isoform X3 353
Exon-2282 ---NA--- 72
Exon-2283 ---NA--- 72
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Exon-2284 pyrophosphate-energized vacuolar membrane proton pump 1 578
Exon-2285 pyrophosphate-energized vacuolar membrane proton pump 1 380
Exon-2286 pyrophosphate-energized vacuolar membrane proton pump 1 286
Exon-2287 pyrophosphate-energized vacuolar membrane proton pump 1 387
Exon-2288 ---NA--- 60
Exon-2289 pyrophosphate-energized vacuolar membrane proton pump 1 410
Exon-2290 auxin-binding protein ABP19a 658
Exon-2291 ---NA--- 33
Exon-2292 ankyrin repeat-containing protein ITN1 641
Exon-2293 ---NA--- 99
Exon-2294 ---NA--- 50
Exon-2295 ---NA--- 74
Exon-2296 proline-rich receptor-like protein kinase PERK3 148
Exon-2297 proline-rich receptor-like protein kinase PERK3 162
Exon-2298 proline-rich receptor-like protein kinase PERK3 523
Exon-2299 ---NA--- 94
Exon-2300 probable sulfate transporter 3.5 199
Exon-2301 ---NA--- 83
Exon-2302 probable 3-hydroxyisobutyryl-CoA hydrolase 3 102
Exon-2303 ---NA--- 42
Exon-2304 ---NA--- 107
Exon-2305 histone H3.2 651
Exon-2306 ---NA--- 65
Exon-2307 alpha-farnesene synthase 219
Exon-2308 ---NA--- 69
Exon-2309 G-type lectin S-receptor-like serine/threonine-protein kinase RKS1 isoform X2 149
Exon-2310 ankyrin repeat-containing protein isoform X1 891
Exon-2311 ---NA--- 85
Exon-2312 ---NA--- 10
Exon-2313 probable prefoldin subunit 3 102
Exon-2314 ---NA--- 51
Exon-2315 leucine-rich repeat protein soc-2 homolog 120
Exon-2316 thaumatin-like protein 932
Exon-2317 (+)-neomenthol dehydrogenase-like 250
Exon-2318 ---NA--- 69
Exon-2319 (+)-neomenthol dehydrogenase-like 673
Exon-2320 U-box domain-containing protein 33 isoform X3 105
Exon-2321 ---NA--- 64
Exon-2322 ---NA--- 28
Exon-2323 ---NA--- 43
Exon-2324 probable terpene synthase 2 141
Exon-2325 ---NA--- 24
Exon-2326 ---NA--- 99
Exon-2327 protein ECERIFERUM 1 261
Exon-2328 protein ACCELERATED CELL DEATH 6-like 684
Exon-2329 ---NA--- 383
Exon-2330 ---NA--- 85
Exon-2331 thaumatin-like protein 828
Exon-2332 ubiquitin carboxyl-terminal hydrolase MINDY-1 107
Exon-2333 ---NA--- 81
Exon-2334 ---NA--- 51
Exon-2335 ---NA--- 4
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Exon-2336 TMV resistance protein N-like isoform X1 1117
Exon-2337 beta-bisabolene synthase-like 376
Exon-2338 TMV resistance protein N-like 122
Exon-2339 cysteine-rich receptor-like protein kinase 10 209
Exon-2340 ---NA--- 90
Exon-2341 ---NA--- 86
Exon-2342 ---NA--- 69
Exon-2343 ---NA--- 19
Exon-2344 putative cysteine-rich receptor-like protein kinase 35 222
Exon-2345 ---NA--- 4
Exon-2346 ---NA--- 36
Exon-2347 ---NA--- 65
Exon-2348 G-type lectin S-receptor-like serine/threonine-protein kinase 208
Exon-2349 G-type lectin S-receptor-like serine/threonine-protein kinase isoform X1 151
Exon-2350 cysteine-rich receptor-like protein kinase 10 isoform X2 122
Exon-2351 PREDICTED: uncharacterized protein 351
Exon-2352 probable prefoldin subunit 3 269
Exon-2353 ---NA--- 58
Exon-2354 probable prefoldin subunit 3 102
Exon-2355 ---NA--- 2
Exon-2356 probable cinnamyl alcohol dehydrogenase 1 114
Exon-2357 PREDICTED: uncharacterized protein 272
Exon-2358 ---NA--- 24
Exon-2359 ---NA--- 138
Exon-2360 ---NA--- 27
Exon-2361 receptor-like protein 12 1125
Exon-2362 receptor-like protein 12 1946
Exon-2363 ---NA--- 28
Exon-2364 ---NA--- 79
Exon-2365 pentatricopeptide repeat-containing protein , mitochondrial-like 340
Exon-2366 ---NA--- 85
Exon-2367 cellulose synthase A catalytic subunit 4 [UDP-forming]-like 182
Exon-2368 ---NA--- 17
Exon-2369 ---NA--- 94
Exon-2370 ---NA--- 101
Exon-2371 ankyrin repeat-containing protein NPR4 744
Exon-2372 ---NA--- 81
Exon-2373 ---NA--- 76
Exon-2374 anaphase-promoting complex subunit 4-like 521
Exon-2375 protein enabled homolog 278
Exon-2376 ---NA--- 19
Exon-2377 ---NA--- 26
Exon-2378 ---NA--- 68
Exon-2379 ---NA--- 17
Exon-2380 geraniol 8-hydroxylase 729
Exon-2381 ---NA--- 71
Exon-2382 ---NA--- 83
Exon-2383 isoflavone reductase-like protein 284
Exon-2384 ---NA--- 19
Exon-2385 flavone 3'-O-methyltransferase 1 isoform X2 446
Exon-2386 PREDICTED: uncharacterized protein 112
Exon-2387 (-)-germacrene D synthase-like 206
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Exon-2388 (-)-germacrene D synthase-like 277
Exon-2389 (-)-germacrene D synthase-like 219
Exon-2390 (-)-germacrene D synthase-like 139
Exon-2391 (-)-germacrene D synthase-like 249
Exon-2392 (-)-germacrene D synthase-like 350
Exon-2393 ---NA--- 66
Exon-2394 probable leucine-rich repeat receptor-like serine/threonine-protein kinase 151
Exon-2395 probable leucine-rich repeat receptor-like serine/threonine-protein kinase 308
Exon-2396 ---NA--- 67
Exon-2397 MDIS1-interacting receptor like kinase 2 386
Exon-2398 annexin D1 192
Exon-2399 annexin D1 571
Exon-2400 probable leucine-rich repeat receptor-like serine/threonine-protein kinase 135
Exon-2401 beta-amyrin synthase 178
Exon-2402 ---NA--- 166
Exon-2403 PREDICTED: uncharacterized protein 431
Exon-2404 ---NA--- 72
Exon-2405 ---NA--- 62
Exon-2406 tryptophan aminotransferase-related protein 4 295
Exon-2407 ---NA--- 91
Exon-2408 ---NA--- 72
Exon-2409 PREDICTED: uncharacterized protein isoform X4 298
Exon-2410 isoflavone 3'-hydroxylase 629
Exon-2411 isoflavone 3'-hydroxylase 945
Exon-2412 peamaclein-like 496
Exon-2413 ---NA--- 17
Exon-2414 ---NA--- 95
Exon-2415 G-type lectin S-receptor-like serine/threonine-protein kinase 135
Exon-2416 ---NA--- 36
Exon-2417 expansin-A8-like 274
Exon-2418 ---NA--- 68
Exon-2419 ---NA--- 153
Exon-2420 ---NA--- 23
Exon-2421 ---NA--- 30
Exon-2422 omega-hydroxypalmitate O-feruloyl transferase-like 728
Exon-2423 serine carboxypeptidase-like 20 114
Exon-2424 2-carboxy-1,4-naphthoquinone phytyltransferase, chloroplastic-like 107
Exon-2425 ---NA--- 69
Exon-2426 ---NA--- 45
Exon-2427 ---NA--- 78
Exon-2428 ---NA--- 81
Exon-2429 ---NA--- 97
Exon-2430 protein EXORDIUM-like 5 346
Exon-2431 protein EXORDIUM-like 5 786
Exon-2432 ---NA--- 24
Exon-2433 ---NA--- 15
Exon-2434 pentatricopeptide repeat-containing protein , mitochondrial-like 184
Exon-2435 E3 ubiquitin-protein ligase KEG 158
Exon-2436 40S ribosomal protein S6-2-like 112
Exon-2437 disease resistance protein -like 126
Exon-2438 ---NA--- 53
Exon-2439 cinnamoyl-CoA reductase 1-like isoform X3 111
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Exon-2440 ---NA--- 19
Exon-2441 serine carboxypeptidase-like 13 102
Exon-2442 ---NA--- 18
Exon-2443 ---NA--- 33
Exon-2444 ---NA--- 85
Exon-2445 geranylgeranyl transferase type-2 subunit beta 1-like 150
Exon-2446 ---NA--- 88
Exon-2447 ---NA--- 100
Exon-2448 ---NA--- 96
Exon-2449 ---NA--- 97
Exon-2450 ---NA--- 56
Exon-2451 ---NA--- 580
Exon-2452 probable leucine-rich repeat receptor-like protein kinase 165
Exon-2453 ---NA--- 5
Exon-2454 putative lipid-transfer protein DIR1 764
Exon-2455 ---NA--- 263
Exon-2456 hypothetical protein EUGRSUZ 820
Exon-2457 phytosulfokines-like 158
Exon-2458 phytosulfokines 3-like 452
Exon-2459 ---NA--- 17
Exon-2460 PREDICTED: uncharacterized protein 501
Exon-2461 hypothetical protein EUGRSUZ 259
Exon-2462 ---NA--- 12
Exon-2463 ---NA--- 36
Exon-2464 ---NA--- 45
Exon-2465 ---NA--- 11
Exon-2466 ---NA--- 41
Exon-2467 ---NA--- 301
Exon-2468 ---NA--- 12
Exon-2469 ---NA--- 50
Exon-2470 ---NA--- 56
Exon-2471 ---NA--- 465
Exon-2472 ---NA--- 55
Exon-2473 ---NA--- 22
Exon-2474 ---NA--- 59
Exon-2475 ---NA--- 19
Exon-2476 ---NA--- 3
Exon-2477 ---NA--- 11
Exon-2478 ---NA--- 4
Exon-2479 ---NA--- 8
Exon-2480 ---NA--- 52
Exon-2481 ---NA--- 3
Exon-2482 ---NA--- 4
Exon-2483 glutamyl-tRNA reductase 1, chloroplastic-like 245
Exon-2484 ---NA--- 93
Exon-2485 PREDICTED: uncharacterized protein isoform X2 173
Exon-2486 ---NA--- 5
Exon-2487 ---NA--- 12
Exon-2488 ---NA--- 40
Exon-2489 hypothetical protein EUGRSUZ 265
Exon-2490 ---NA--- 6
Exon-2491 ---NA--- 163
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Exon-2492 ---NA--- 122
Exon-2493 serine/threonine-protein kinase EDR1-like isoform X2 132
Exon-2494 PREDICTED: uncharacterized protein 147
Exon-2495 ---NA--- 113
Exon-2496 ---NA--- 19
Exon-2497 probable pathogenesis-related protein isoform X2 488
Exon-2498 ---NA--- 42
Exon-2499 ---NA--- 409
Exon-2500 ---NA--- 65
Exon-2501 Cullin-2 -like protein 321
Exon-2502 ---NA--- 55
Exon-2503 ---NA--- 31
Exon-2504 ---NA--- 46
Exon-2505 ---NA--- 121
Exon-2506 PREDICTED: uncharacterized protein 179
Exon-2507 ---NA--- 3
Exon-2508 ---NA--- 15
Exon-2509 stress-response A/B barrel domain-containing protein HS1 366
Exon-2510 ---NA--- 51
Exon-2511 ---NA--- 196
Exon-2512 isoflavone reductase-like protein 387
Exon-2513 ---NA--- 76
Exon-2514 ---NA--- 70
Exon-2515 ---NA--- 23
Exon-2516 ---NA--- 22
Exon-2517 ---NA--- 13
Exon-2518 isoflavone reductase-like protein 362
Exon-2519 ---NA--- 12
Exon-2520 ---NA--- 36
Exon-2521 ---NA--- 91
Exon-2522 ---NA--- 456
Exon-2523 ---NA--- 4
Exon-2524 ---NA--- 10
Exon-2525 ---NA--- 13
Exon-2526 ---NA--- 55
Exon-2527 ---NA--- 72
Exon-2528 ---NA--- 10
Exon-2529 ---NA--- 71
Exon-2530 ---NA--- 7
Exon-2531 ---NA--- 508
Exon-2532 PREDICTED: uncharacterized protein isoform X1 278
Exon-2533 ---NA--- 42
Exon-2534 ---NA--- 18
Exon-2535 ---NA--- 3
Exon-2536 ---NA--- 7
Exon-2537 ---NA--- 74
Exon-2538 ---NA--- 11
Exon-2539 ---NA--- 45
Exon-2540 ---NA--- 11
Exon-2541 ---NA--- 38
Exon-2542 ---NA--- 35
Exon-2543 ---NA--- 13
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Exon-2544 ---NA--- 11
Exon-2545 ---NA--- 6
Exon-2546 ---NA--- 89
Exon-2547 ---NA--- 80
Exon-2548 ---NA--- 12
Exon-2549 ---NA--- 15
Exon-2550 ---NA--- 336
Exon-2551 ---NA--- 87
Exon-2552 ---NA--- 14
Exon-2553 hypothetical protein EUGRSUZ 217
Exon-2554 probable prefoldin subunit 3 isoform X2 120
Exon-2555 ---NA--- 58
Exon-2556 ---NA--- 83
Exon-2557 ---NA--- 292
Exon-2558 ---NA--- 56
Exon-2559 ---NA--- 67
Exon-2560 PREDICTED: uncharacterized protein 212
Exon-2561 ---NA--- 20
Exon-2562 ---NA--- 101
Exon-2563 cell cycle checkpoint protein RAD17 isoform X2 312
Exon-2564 ---NA--- 102
Exon-2565 ---NA--- 69
Exon-2566 hypothetical protein EUGRSUZ 354
Exon-2567 ---NA--- 187
Exon-2568 PREDICTED: uncharacterized protein 286
Exon-2569 ---NA--- 11
Exon-2570 hypothetical protein EUGRSUZ 756
Exon-2571 Dephospho-CoA kinase 648
Exon-2572 ---NA--- 89
Exon-2573 phytosulfokine receptor 1-like 275
Exon-2574 ---NA--- 11
Exon-2575 hypothetical protein EUGRSUZ 439
Exon-2576 ---NA--- 19
Exon-2577 probable amino-acid acetyltransferase NAGS1, chloroplastic isoform X1 206
Exon-2578 ---NA--- 6
Exon-2579 ---NA--- 96
Exon-2580 ---NA--- 16
Exon-2581 ---NA--- 82
Exon-2582 ---NA--- 35
Exon-2583 ---NA--- 60
Exon-2584 ---NA--- 84
Exon-2585 ---NA--- 2
Exon-2586 ---NA--- 18
Exon-2587 ---NA--- 10
Exon-2588 ---NA--- 49
Exon-2589 hypothetical protein EUGRSUZ 269
Exon-2590 ---NA--- 14
Exon-2591 ---NA--- 4
Exon-2592 ---NA--- 188
Exon-2593 ---NA--- 5
Exon-2594 ---NA--- 142
Exon-2595 ---NA--- 22
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Exon-2596 ---NA--- 22
Exon-2597 ---NA--- 4
Exon-2598 ---NA--- 82
Exon-2599 ---NA--- 37
Exon-2600 ---NA--- 15
Exon-2601 ---NA--- 141
Exon-2602 ---NA--- 132
Exon-2603 ---NA--- 64
Exon-2604 ---NA--- 14
Exon-2605 ---NA--- 44
Exon-2606 ---NA--- 71
Exon-2607 ---NA--- 402
Exon-2608 ---NA--- 428
Exon-2609 ---NA--- 13
Exon-2610 hypothetical protein EUGRSUZ, partial 150
Exon-2611 --—-NA--- 122
Exon-2612 ---NA--- 191
Exon-2613 ---NA--- 331
Exon-2614 ---NA--- 93
Exon-2615 ---NA--- 491
Exon-2616 ---NA--- 165
Exon-2617 ---NA--- 42
Exon-2618 ---NA--- 146
Exon-2619 ---NA--- 222
Exon-2620 ---NA--- 42
Exon-2621 endo-1,3;1,4-beta-D-glucanase 246
Exon-2622 stress-response A/B barrel domain-containing protein HS1-like isoform X1 316
Exon-2623 ---NA--- 78
Exon-2624 ---NA--- 45
Exon-2625 ---NA--- 22
Exon-2626 ---NA--- 495
Exon-2627 ---NA--- 245
Exon-2628 ---NA--- 77
Exon-2629 ---NA--- 81
Exon-2630 thionin-like protein 2 338
Exon-2631 ---NA--- 337
Exon-2632 ---NA--- 94
Exon-2633 ---NA--- 349
Exon-2634 ---NA--- 47
Exon-2635 anaphase-promoting complex subunit 4-like 116
Exon-2636 anaphase-promoting complex subunit 4-like 307
Exon-2637 hypothetical protein EUGRSUZ 409
Exon-2638 uncharacterized protein 151
Exon-2639 PREDICTED: uncharacterized protein 137
Exon-2640 ---NA--- 497
Exon-2641 hypothetical protein EUGRSUZ 365
Exon-2642 ---NA--- 306
Exon-2643 ---NA--- 42
Exon-2644 hypothetical protein EUGRSUZ 461
Exon-2645 ---NA--- 236
Exon-2646 ---NA--- 331
Exon-2647 ---NA--- 374
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Exon-2648 hypothetical protein EUGRSUZ 155
Exon-2649 ---NA--- 89
Exon-2650 ---NA--- 104
Exon-2651 ---NA--- 254
Exon-2652 ---NA--- 352
Exon-2653 ---NA--- 41
Exon-2654 ---NA--- 94
Exon-2655 ---NA--- 82
Exon-2656 ---NA--- 45
Exon-2657 ---NA--- 66
Exon-2658 G2/mitotic-specific cyclin S13-7-like isoform X2 128
Exon-2659 glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase GAPCP2, chloroplastic-like 314
Exon-2660 ---NA--- 36
Exon-2661 hypothetical protein RchiOBHm 246
Exon-2662 ---NA--- 266
Exon-2663 ---NA--- 306
Exon-2664 hypothetical protein EUGRSUZ 327
Exon-2665 ---NA--- 383
Exon-2666 PREDICTED: uncharacterized protein 21
Exon-2667 PREDICTED: uncharacterized protein 336
Exon-2668 PREDICTED: uncharacterized protein 607
Exon-2669 ---NA--- 40
Exon-2670 ---NA--- 22
Exon-2671 chalcone synthase 340
Exon-2672 chalcone synthase 1249
Exon-2673 DEAD-box ATP-dependent RNA helicase 3, chloroplastic 227
Exon-2674 ---NA--- 69
Exon-2675 salicylate carboxymethyltransferase 432
Exon-2676 PREDICTED: uncharacterized protein isoform X1 157
Exon-2677 ---NA--- 15
Exon-2678 ER membrane protein complex subunit 10 382
Exon-2679 OTU domain-containing protein 3 isoform X1 139
Exon-2680 probable nucleoredoxin 1 692
Exon-2681 ---NA--- 48
Exon-2682 ---NA--- 66
Exon-2683 very-long-chain 3-oxoacyl-CoA reductase 1 335
Exon-2684 ---NA--- 72
Exon-2685 hypothetical protein EUGRSUZ 377
Exon-2686 2-methylene-furan-3-one reductase-like isoform X6 134
Exon-2687 ---NA--- 36
Exon-2688 ---NA--- 70
Exon-2689 ---NA--- 76
Exon-2690 ---NA--- 96
Exon-2691 ---NA--- 12
Exon-2692 ---NA--- 97
Exon-2693 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase DAO 309
Exon-2694 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase DAQO isoform X2 378
Exon-2695 oligouridylate-binding protein 1B-like isoform X3 103
Exon-2696 ---NA--- 76
Exon-2697 ---NA--- 69
Exon-2698 putative ripening-related protein 1 758
Exon-2699 histone-lysine N-methyltransferase ATXR2-like isoform X2 118
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Exon-2700 histone-lysine N-methyltransferase ATXR2 isoform X1 239
Exon-2701 ---NA--- 57
Exon-2702 ---NA--- 38
Exon-2703 ---NA--- 48
Exon-2704 ---NA--- 162
Exon-2705 ---NA--- 38
Exon-2706 probable leucine-rich repeat receptor-like serine/threonine-protein kinase 151
Exon-2707 ---NA--- 69
Exon-2708 probable acyl-activating enzyme 18, peroxisomal isoform X3 208
Exon-2709 cytochrome P450 656
Exon-2710 ---NA--- 98
Exon-2711 probable cinnamyl alcohol dehydrogenase 1 114
Exon-2712 probable cinnamyl alcohol dehydrogenase 1 228
Exon-2713 probable cinnamyl alcohol dehydrogenase 1 isoform X2 286
Exon-2714 probable cinnamyl alcohol dehydrogenase 1 isoform X3 151
Exon-2715 probable cinnamyl alcohol dehydrogenase 1 458
Exon-2716 hypothetical protein EUGRSUZ, partial 163
Exon-2717 phosphomannomutase/phosphoglucomutase isoform X1 126
Exon-2718 ---NA--- 7
Exon-2719 probable metal-nicotianamine transporter YSL7 isoform X2 1276
Exon-2720 probable metal-nicotianamine transporter YSL7 isoform X2 164
Exon-2721 pyruvate decarboxylase 1 820
Exon-2722 pyruvate decarboxylase 1-like 723
Exon-2723 ---NA--- 90
Exon-2724 protein STRICTOSIDINE SYNTHASE-LIKE 4 isoform X2 213
Exon-2725 protein STRICTOSIDINE SYNTHASE-LIKE 4 isoform X2 133
Exon-2726 ---NA--- 40
Exon-2727 ---NA--- 72
Exon-2728 ---NA--- 76
Exon-2729 ---NA--- 41
Exon-2730 ---NA--- 85
Exon-2731 1-aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase homolog 4-like 388
Exon-2732 anthocyanidin 3-O-glucosyltransferase 2 1261
Exon-2733 ---NA--- 44
Exon-2734 ---NA--- 23
Exon-2735 exonuclease mut-7 homolog 133
Exon-2736 beta-bisabolene synthase-like 291
Exon-2737 beta-bisabolene synthase-like 376
Exon-2738 beta-bisabolene synthase-like 344
Exon-2739 ---NA--- 162
Exon-2740 ---NA--- 87
Exon-2741 ---NA--- 61
Exon-2742 ---NA--- 54
Exon-2743 deoxyuridine 5'-triphosphate nucleotidohydrolase-like 120
Exon-2744 (DL)-glycerol-3-phosphatase 2 148
Exon-2745 auxin-binding protein ABP19a 976
Exon-2746 auxin-binding protein ABP19a 1002
Exon-2747 ---NA--- 53
Exon-2748 glutamate receptor 2.1 404
Exon-2749 auxin-binding protein ABP19a 1028
Exon-2750 auxin-binding protein ABP19a 821
Exon-2751 ---NA--- 54
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Exon-2752 ABC transporter C family member 2 isoform X2 430
Exon-2753 ABC transporter C family member 2 isoform X2 246
Exon-2754 ---NA--- 84
Exon-2755 ---NA--- 67
Exon-2756 probable LRR receptor-like serine/threonine-protein kinase 187
Exon-2757 ---NA--- 72
Exon-2758 ---NA--- 40
Exon-2759 ---NA--- 369
Exon-2760 NmrA family NAD(P)-binding protein 282
Exon-2761 isoflavone reductase-like protein 135
Exon-2762 cytochrome P450 822
Exon-2763 cytochrome P450 395
Exon-2764 4-coumarate 3-hydroxylase 584
Exon-2765 probable cinnamyl alcohol dehydrogenase 1 228
Exon-2766 ---NA--- 87
Exon-2767 eukaryotic initiation factor 4A-3-like 282
Exon-2768 hypothetical protein EUGRSUZ 102
Exon-2769 ---NA--- 26
Exon-2770 ---NA--- 45
Exon-2771 (3S,6E)-nerolidol synthase 1-like 166
Exon-2772 ---NA--- 69
Exon-2773 ---NA--- 72
Exon-2774 S-type anion channel SLAH1 488
Exon-2775 ---NA--- 54
Exon-2776 ---NA--- 67
Exon-2777 ---NA--- 61
Exon-2778 putative cysteine-rich receptor-like protein kinase 35 524
Exon-2779 ---NA--- 75
Exon-2780 ---NA--- 251
Exon-2781 uncharacterized protein isoform X9 141
Exon-2782 mitogen-activated protein kinase kinase kinase YODA-like 134
Exon-2783 ---NA--- 67
Exon-2784 ---NA--- 80
Exon-2785 ---NA--- 40
Exon-2786 ---NA--- 56
Exon-2787 ---NA--- 20
Exon-2788 ---NA--- 69
Exon-2789 probable leucine-rich repeat receptor-like serine/threonine-protein kinase 196
Exon-2790 probable leucine-rich repeat receptor-like serine/threonine-protein kinase 144
Exon-2791 probable leucine-rich repeat receptor-like serine/threonine-protein kinase 119
Exon-2792 probable leucine-rich repeat receptor-like serine/threonine-protein kinase 477
Exon-2793 ---NA--- 72
Exon-2794 60S ribosomal protein L18a-like protein 115
Exon-2795 neutral ceramidase 170
Exon-2796 ---NA--- 5
Exon-2797 G-type lectin S-receptor-like serine/threonine-protein kinase isoform X1 120
Exon-2798 G-type lectin S-receptor-like serine/threonine-protein kinase isoform X2 151
Exon-2799 kinesin-like protein KIN-14L isoform X2 251
Exon-2800 nucleolar complex protein 3 homolog 139
Exon-2801 cinnamoyl-CoA reductase 1 170
Exon-2802 ---NA--- 83
Exon-2803 isoflavone reductase-like protein isoform X1 204
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Exon-2804 ---NA--- 10
Exon-2805 ---NA--- 42
Exon-2806 annexin D7 213
Exon-2807 annexin D1-like isoform X1 506
Exon-2808 ---NA--- 33
Exon-2809 probable pectate lyase 12 555
Exon-2810 cysteine-rich receptor-like protein kinase 10 339
Exon-2811 ---NA--- 60
Exon-2812 ---NA--- 86
Exon-2813 sugar transporter ERD6-like 7 115
Exon-2814 ---NA--- 75
Exon-2815 ---NA--- 19
Exon-2816 ---NA--- 59
Exon-2817 putative receptor-like protein kinase isoform X2 245
Exon-2818 ---NA--- 6
Exon-2819 ---NA--- 9




