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RESUMEN

La secuenciacion de nueva generacion (NGS) ha permitido reconocer distintos tipos de
secuencias de nucledtidos y aminoacidos en diversas especies a una escala jamas
imaginada. Arabidopsis thaliana ha sido muy util para anotar genes en otras especies
vegetales a través de la gendmica comparativa, herramienta disefiada para la
identificacion de genes ortdlogos, basado en la conservacidn de sus funciones biologicas.
Sin embargo , no existe una anotacion completa a nivel genético en diversos procesos
fisiol6gicos como la floracion. En leguminosas, la respuesta de vernalizacion en Pisum
sativum y las rutas de floracién han sido parcialmente descritas como el caso de Glycine
max, Medicago truncatula y Lotus japonicus. En tal sentido, el presente trabajo tuvo
como objetivo la identificacion de los genes involucrados en las rutas de floracion (AP:
Ruta de envejecimiento, PP: Ruta de fotoperiodo, CCP: Ruta del reloj circadiano, FDMI:
Desarrollo floral e identidad del meristemo, TP: Ruta de temperatura, HP: Ruta hormonal,
SP: Ruta de azUcar, VP: Ruta de vernalizaciéon y GIF: Genes relacionados en floracion)
de 13 leguminosas de interés econdmico usando como referencia a Arabidopsis thaliana.
El anélisis permitié identificar 316 genes homologos para 13 leguminosas distribuidas
en 10 rutas de floracion, siendo 216 genes comunes entre todas las especies estudiadas,
sin embargo 135 genes en promedio no presentaron homologos para floracion.
Posteriormente, se logré identificar a 21 genes ort6logos Unicos, los cuales no solo
regulan el proceso de floracion, sino tambien estdn involucrados en la produccion
agricola, tolerancia/ resistencia al estrés bidtico y abiotico. Por otro lado, solo 11 de estos
genes ortologos Unicos presentaron coherencia taxondmica en los arboles filogenéticos
construidos. La identificacion de estos genes abre una ventana de oportunidades en el
mejoramiento genético de leguminosas, con la finalidad de enfrentar al cambio climético
y garantizar la seguridad alimentaria a través de un alimento nutritivo y accesible a todos

los estratos econdmicos.

Palabras clave: Gendmica comparativa, genes homologos, genes ortologos,
mejoramiento de plantas, floracion.



ABSTRACT

On a scale never imagined before, next-generation sequencing (NGS) allows to identify
different types of nucleotide and amino acid sequences in several species. Arabidopsis
thaliana has been very useful to annotate genes in other plant species through comparative
genomics, a tool designed to identify orthologous genes, based on the conservation of
their biological functions. However, there is no complete annotation at the genetic level
in various physiological processes such as flowering. In legumes, the vernalization
response in Pisum sativum and the flowering pathway have been partially described in
Glycine max, Medicago truncatula and Lotus japonicus. In this sense, the present work
aimed to identify the genes involved in the flowering pathways (AP: Aging Pathway, PP:
Photoperiod pathway, CCP: Cicardian clock pathway, FDMI: Flower development and
meristem identity, TP: Ambient temperature pathway, HP: Hormone pathway, SP: Sugar
pathway, VP: Vernalization pathway, GIF: other genes involve in flowering) of 13
legumes of economic interest using Arabidopsis thaliana as a reference. The analysis
allowed to identify 316 homologous genes for 13 legumes distributed in 10 flowering
pathways with 216 genes common among all species, but 135 genes on average did not
have homologues for flowering. Moreover, it was possible to identify 21 unique
orthologous genes, which are involved in flowering process as well as agriculture
production, tolerance/resistance to biotic and abiotic stress. On the other hand, only 11 of
these unique orthologous genes showed taxonomic coherence in the constructed
phylogenetic trees. The identification of these genes opens a window of opportunities in
the genetic improvement of legumes, in order to guarantee food security through

accessible and healthy food to all socioeconomic strata in face of climate change.

Key words: Comparative genomic, homologous genes, orthologous genes, plant

breeding, flowering



. INTRODUCCION

El aumento del rendimiento en los cultivos es uno de los principales retos de la ciencia frente
al cambio climatico, debido a las condiciones edafoclimaticas adversas y al aumento de
enfermedades vegetales, en un contexto de alto crecimiento demografico y la disminucion

progresiva de los rendimientos de cultivos en el mundo (Jimenez-Lopez et al., 2020).

La familia Fabécea es la segunda de mayor importancia para la humanidad, ocupando entre
el 12 — 15 % de la superficie arable del mundo, correspondiendo al 27% de la produccion
primaria de cultivos (Graham y Vance, 2003). La adaptabilidad de sus especies y sus
caracteristicas intrinsecas como simbiosis con bacterias nitrificantes, captacion de COg,
produccion de granos y forraje para la alimentacion humana y animal (Jensen et al., 2012)
y su bajo consumo hidrico frente a otros productos como las carnes avicolas y ganaderas
(FIA, 2017) destacan su importancia en el proceso de cambio climéatico. Ademas, su alto
contenido de proteinas, minerales y vitaminas lo convierten en un alimento balanceado de
facil acceso a maltiples familias de bajos ingresos y contribuye a una adecuada alimentacion
en lugares como América Latinay el Caribe, salvaguardando su seguridad alimentaria (FAO,
2016). Ademas son consideradas productos de alta calidad alimenticia, destacando su
contribucion de 33% nitrégeno proteico en la dieta de humana (Graham y Vance, 2003). Los
precios bajos facilitan su ingreso en la canasta familiar de millones de personas en condicion
de pobreza, contribuyendo con una alimentacion sana (FAO, 2016) en el Peru y el mundo,

con tendencia a un gran potencial de exportacion.

La demanda de granos en el Perl se ha incrementado y ha tenido un crecimiento de su
exportacion, cuyo registro se muestra en el 2018 con la cifra record de US$ 53 000 000.00,
beneficiando a mas 140 000 familias de agricultores (MINAGRI, 2020). Segun Leon, (2021),
el Viceministro del MIDAGRI menciond que la agricultura familiar reporta el 82% de sus
tierras estan dedicadas a la produccion de leguminosas, convirtiéndose en un garante de la

seguridad alimentaria del pais.



En todos los cultivos de grano, la produccion es dependiente de la floracion de la planta, que
es regulada principalmente por genes (Jung y Miiller, 2009). Identificar los genes ligados a
la floracion en leguminosas es vital para la adaptacion de sus cultivares en un contexto de
cambio climatico. Por ejemplo, en cultivos como el naranjo trifoliado (Poncirus trifoliata L.
Raf) se logré disminuir el tiempo de transicion de la etapa de vegetativa a reproductiva, con
cambios morfoldgicos de floracion y fructificacion temprana, gracias a los genes 35S::LFY
y 35S::AP1 de Arabidopsis thaliana (Endo et al., 2005) y en manzano (Malus
domestica Borkh.) donde se us6 el gen BpMADS4 de abedul plateado (Betula
pendula Roth), obteniendo transgénicos de corta etapa juvenil con una fructificacion precoz,
sin afectar la viabilidad del polen o la germinacion del tubo polinico (Flachowsky et al.,
2007), y permiten conocer la importancia de la identificacion de los genes de floracion de
las especies vegetales para su manipulacion en el proceso de mejoramiento genético, que en
las leguminosas, permitiria la obtencion de cultivares con mayor produccién y calidad frente

a condiciones edafoclimaticas adversas.

Sin embargo, es necesario entender de manera adecuada las variables fisioldgicas y genéticas
que permiten mejorar la produccion de granos, como es el mecanismo del proceso de
floracién. El entendimiento del mecanismo genético y ecofisiologico de la floracion es clave
en los sistemas de produccién agricola en un contexto de cambio climético (Nelson et al.,
2010), con la finalidad de sincronizar y afinar el uso de recursos y el manejo agronémico
del cultivo.

El estudio del genoma vegetal, a partir de A. thaliana ha permitido dilucidar el papel que
cumplen multiples genes en los procesos y ciclos bioldgicos de la planta, pudiendo ser
comparadas a nivel gendmico con plantas cultivadas, estableciendo la oportunidad de

mejoramiento de los cultivos al identificar genes homdlogos (Kaul et al., 2000).

La tesis presentada tiene como objetivo realizar un analisis gendmico comparativo de los
genes involucrados en la floracion de Arabidopsis thaliana con los genes de las leguminosas
de importancia economica como son Arachis duranensis, Arachis hypogaea, Arachis
ipaensis, Cajanus cajan, Cicer arietinum, Glycine max, Lupinus angustifolius, Glycine
max subsp. soja (Siebold y Zucc.) H. Ohashi (Basénimo: Glycine soja Siebold y Zucc),
Vigna angularis, Vigna radiata y Vigna unguiculata con la finalidad de identificar sus genes

homologos, que pueden poseer funcidnes similares en las plantas contrastadas.



OBJETIVO GENERAL

o Identificar genes homdlogos en leguminosas de importancia econdémica para su uso

en los programas de mejoramiento genético.
OBJETIVOS ESPECIFICOS

e Seleccionar los genes homdlogos de las rutas de floracién de Arabidopsis en las
leguminosas de importancia econdémica en funcién de los parametros del software
BLAST para su analisis de ortologia en ProteinOrtho>.

¢ Relacionar los genes ortélogos unicos de las rutas de floracion de Arabidopsis en las
leguminosas estudiadas con caracteristicas agronomicas de produccion y capacidad
de respuesta al estrés bidtico y abiotico.

e Evaluar la coherencia filogenética de los genes ortdlogos Unicos con la taxonomia de

las Fabaceas.



Il.  REVISION DE LITERATURA

2.1. El cambio climético y sus consecuencias en el mundo

El cambio climatico es uno de los principales problemas en el mundo moderno, producto de
las diversas actividades antropogénicas desarrolladas por el hombre como la extraccion y
quema de carbono fosilizado (carbén, petréleo y gas) para combustible, tala y quema de
bosques, cultivo de arroz en humedales, cria de ganado, verteder o0s de desechos sélidos y
fertilizacion con nitrégeno de la agricultura entre otros (Hardy, 2003) , cuyo impacto se
observa en la acumulacion constante de CO- en la atmosfera (Figura 1), con consecuencias
sobre todos los sistemas ecoldgicos de la tierra (McCarty, 2001). Esto ha provocado
problemas diversos como sequias, ondas de calor, lluvias torrenciales e inundaciones, con
efectos adversos sobre los ecosistemas (Jentsch y Beierkuhnlein, 2008) y en actividades
econdmicas como la agricultura, la pesca, ganaderia, etc. Los estudios sobre el futuro que
nos depara respecto a este problema, sugiere consecuencias alarmantes sobre la
biodiversidad y los peores escenarios conducen a una sexta extincion masiva sobre la tierra
(Bellard et al., 2012).
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Figura 1. Evolucion de las emisiones de CO2 por parte de combustibles fosiles en el ambiente en
gigatoneladas de carbono y las emisiones per céapita. Fuente:Hardy, (2003).



2.1.2. Efecto del cambio climatico en los cultivos

Las tierras empleadas en la agricultura abarcan aproximadamente entre 1.2 — 1.5 millones
de hectéareas, con otro 3.5 millones de hectareas para pastos (Howden et al., 2007). Estas
zonas productivas conocidas como agroecosistemas son uno de los pilares de la sociedad
moderna, resguardando la seguridad alimentaria para una correcta nutricion y salud en la
sociedad (Jones y Ejeta, 2015). La actividad agricola que hace uso del agroecosistema, es
una labor ejecutada por el 39% de la poblacion mundial, contribuyendo en sus ingresos

econdémicos (Bhadouria et al., 2019).

El cambio climatico al tener un efecto desestabilizador sobre las condiciones
medioambientales, modifican las zonas agroecolégicas por efecto de la temperatura,
precipitacion, la tasa fotosintética por aumento de la concentracion de CO2 atmosférico, una
disminucion de la disponibilidad del recurso hidrico y la elevada frecuencia de eventos
climaticos extremos (Kurukulasuriya y Rosenthal, 2013). Estos problemas ambientales
incrementan de manera considerable la temperatura, radiacion, sequia e inundaciones,
provocando desordenes fisioldgicos y fenoldgicos en los cultivos (Lobell y Gourdji, 2012)
y cambios en el comportamiento, distribucion y transmisién de enfermedades por insectos
y patdgenos de plantas (Coakley et al., 1999), disminuyendo el rendimiento de los cultivos
(Figura 2). Las consecuencias sobre la seguridad alimentaria complicarian la disponibilidad,
estabilidad, utilizacion y acceso de los alimentos para la poblacion mundial (Schmidhuber y
Tubiello, 2007).
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Figura 2. Modelo de cultivos cuadriculados globales (GGMC) y el Cuarto Informe de evaluacion
del Grupo Intergubernamental de Expertos sobre el Cambio Climatico (IPCC AR4) sobre el cambio
medio relativo del rendimiento de los cultivos. Fuente: Rosenzweig et al., (2013).

2.1.3. Las Fabéceas y su capacidad de adaptacion frente al cambio climético
El cambio climatico, al tener un efecto negativo sobre el proceso de desarrollo de los cultivos
y en consecuencia, sobre la calidad y rendimiento de las cosechas, hace necesaria la

busqueda de alternativas para evitar los problemas de escases de alimentos.

Bajo este contexto, se debe emplear cultivos con alta capacidad de tolerancia al estrés
abidtico y bidtico, adicional a una reduccion de las practicas de produccion agricola

perjudiciales para el medio ambiente.

Los cultivos de leguminosas poseen caracteristicas intrinsecas esenciales para su adaptacion
en el proceso de cambio climatico, entre las que destacan : a) menor emision de CO2 y N2O
comparados con sistemas agricolas con uso de fertilizantes sintéticos, b) reduccion de la
energia fésil usada en la produccion de alimento y forraje, ¢) contribuye en el secuestro de
carbono en suelos, d) fuente viable de biomasa para la generacion de biocombustibles
(Jensen et al., 2012), e) bajo consumo hidrico en el manejo del cultivo (FIA, 2017) y f) su
gran diversidad genética, cuyo germoplasma constituye aproximadamente el 15% de
accesiones conservadas en bancos internacionales como AVRDC (Asian Vegetable
Research Center), CIAT (Centro International De Agricultura Tropical), ICARDA

(International Center for Agricultural Research in the Dry Areas), ICRISAT (International
6



Crops Research Institute for Semi-Arid Tropics), IITA (International Institute for the
Tropical Agriculture) (Tabla 3), sin agregar las especies silvéstres (Upadhyaya et al., 2011),
proporcionan un mayor numero de genotipos capaces de tolerar condiciones adversas en el
proceso de adaptacion. Estas caracteristicas proporcionan a los cultivos una gran plasticidad
y resiliencia frente a las adversidades provocadas por el cambio climético en el mundo, sin

perjudicar la produccion y calidad de las cosechas.

Tabla 1: Colecciones de germoplasma de legumbres conservadas en los bancos de germoplasma del

CGIAR (Consultative Group on International Agricultural Research)

Instituto Coleccion Cultivado  Silvestre Maleza d Estatug Numero_total
esconocido  de accesiones
AVRDC  Vigna 15 10806 10821
CIAT Frejol 33384 1858 715 167 36124
Garbanzo 11988 270 1560 13818
Haba 7316 2940 181 4949 15386
ICARDA culsante 506 1409 32 1368 3315
Lenteja 6252 587 4165 11004
Guisante 1893 212 1 3972 6078
Garbanzo 19726 224 190 20140
ICRISAT Gandul 13058 555 19 13632
Caupi 13216 17 37 1727 14997

IITA Vigna
(V\?“ 0 1522 1522
| 107354 8072 966 30445 146837
Tota 7311%  550%  0.66% 20.73% 100.00%

Fuente: Evaluado el 27 de enero de 2011; http://singer.cgiar.org/

2.1.4. Area cultivada, produccion y potencial nutricional del cultivo de fabaceas

La familia Fabacea es el segundo grupo mas importante para la humanidad después de las
gramineas (Graham y Vance, 2003), contribuyendo con el 33% de la dieta de nitrogeno
consumida por la humanidad (Vance et al., 2000) razén que ha promovido un aumento del

area cultivada y la produccion en el tiempo (Figura 3).

Las fabaceas poseen un elevado contenido nutricional, donde la soya y los altramuces
destacan en proteinas, grasas y energia (Tabla 2), asi como en su contenido de
macronutrientes y micronutrientes como el calcio, hierro, magnesio y selenio (Tabla 3),
demostrando un gran aporte en la alimentacién, reduciendo la probabilidad de contraer

problemas de salud como la diabetes, obesidad y enfermedades coronarias (Calles et al.,
7
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2019). Ademas presentan un alto grado de conservacion pos cosecha con ausencia de

sistemas de almacenamiento sofisticados, sin perder sus propiedades nutricionales y por sus

bajos costos de producciéon y comercializacion en los mercados es ideal en la dieta de

personas de escasos recursos, garantizando la seguridad alimentaria de los sectores mas
vulnerables de la sociedad (FAO, 2016).
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Figura 3. Area y produccion mundial de legumbres secas en el mundo.

Fuente: (FAOSTAT) base de datos (http://www.fao.org/faostat/es/#data/QC)

Tabla 2: Contenido nutricional de legumbres secas en 100 g de granos

Energia  Proteinas Grasas Carbohidratos .

Nombre  Agua (g) (kcagi) @ @ @ Fibra (g)
Altramuces 104 394 36.2 9.74 40.4 -
Frijol 1.7 364 22.7 1.6 55.6 18.4
Garbanzos 5.6 373 19.4 5 55 15
Guisantes 3.4 365 21.6 2.3 56 16.7
Habas 0 372 23 2 56 19
Soja 14 406 35.9 18.6 15.8 15.7

Fuente: Adaptado de Perales et al., (2017)


http://www.fao.org/faostat/es/#data/QC

Tabla 3: Contenido de macronutrientes y micronutrientes en legumbres secas en 100 g de grano

Nombre Ca Fe Mg Zn Na K P Se

(mg) (mg) (mg) (mg) (mg) (mg) (mg) (ug)
Altramuces 176 4.36 198 4.75 15 1013 440 8.2
Frijol 134 7.1 138 2.6 8 1464 415 -
Garbanzos 145 6.7 160 0.8 26 797 375 2
Guisantes 72 5.3 123 3.5 38 990 300 1
Habas 115 8.5 140 3.5 3.5 1030 590 8.2
Soja 240 9.7 250 4.3 5 1730 660 14

Fuente: Adaptado de Perales et al., (2017)

2.2. Fisiologiay genética de la floracion en A. thaliana

La planta modelo A. thaliana ha permitido conocer la floracion, proceso vital en el desarrollo
de las plantas pues genera diversidad genética para la adaptacion de la especie y su
continuidad en el tiempo. Los procesos genéticos Y fisioldgicos presentes en esta etapa de

desarrollo, asi como las rutas involucradas se presentan en la Figura 4.
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Figura 4. Red del tiempo de floracion y las rutas involucradas en A. thaliana. Fuente: Blumel et al.,
(2015).

El proceso de transicion floral inicia con estimulos externos, sefiales percibidas por las hojas
como los cambios de luz, temperatura, tamafo y arquitectura de la planta e internos como

las cambios en la concentracion de reservas de azucares (Tremblay y Colasanti, 2006). Estas
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sefiales son dirigidas a los meristemos de los brotes apicales (SAM) de la planta donde
participan los genes PENNYWISE (PNY), BEL1-LIKE (BELL) y POUND-FOOLISH (PNF),
modificando la sefializacion genética del brote y la naturaleza celular. La menor expresion
de estos genes mantiene al SAM en estado vegetativo (Ung et al., 2011). El desarrollo de la
floracion involucra las siguiente rutas: fotoperiodo, ritmo circadiano, envejecimiento,
autébnoma, hormonal, azlcar, temperatura ambiente, vernalizacion y desarrollo floral
(Bouche et al., 2016).

Ruta del fotoperiodo

Los cambios de duracion entre el dia y la noche en funcién de un ciclo de 24 horas se
comprende como fotoperiodo. Las proteinas fotorreceptores como PHYTOCHROME A
(PHYA), PHYTOCHROME B (PHYB), PHYTOCHROME C (PHYC), PHYTOCHROME D
(PHYD) y PHYTOCHROME E (PHYE) que perciben la luz roja y roja lejana y los
CRYPTOCHROME 1 (CRY1) y CRYPTOCHROME 2 (CRY2) para la luz azul y UV-A,
mientras la calidad de la luz que ingresa es regulada por el gen PHYTOCHROME AND
FLOWERING TIME 1 (PFT1), son quienes perciben los cambios de fotoperiodo.

Ruta del reloj circadiano

Los cambios identificados por la planta como la luz y oscuridad, asi como la temperatura
obedece al ritmo circadiano, mecanismo interno de la planta que se mantiene inalterable
frente a diversas condiciones externas para regular correctamente los cambios metabolicos
y fisiologicos de la planta. Los genes que participan del reloj circadiano cuentan con tres
bucles de retroalimentacion interconectados: el primero con los genes CIRCADIAN AND
CLOCK ASSOCIATED1 (CCAl) y LATE ELONGATED HYPOCOTYL (LHY), el primer
ciclo con TIMING OF CAB EXPRESSIONL1 (TOC1) y sus pseudoreguladores de respuesta
(PRR), mientras sus pardlogos PRR5, PRR7 y PRR9 para el segundo ciclo y finalmente el
tercer ciclo por un factor de transcripcion LUX ARRHYTHMO (LUX), como parte de la
programacion de la planta en los periodos de transicién floral (McClung, 2006).
Adicionalmente, se ha demostrado que el reloj circadiano regula la expresion de GIGANTEA
(GI), quien a su vez regula y estabiliza el gen CONSTANTS (CO) en la planta (Hwang et al.,
2019), factor de transcripcion que se expresa en condiciones de luz y se degrada bajo

oscuridad (Figura 5).
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Figura 5. Ruta de fotoperiodo. (A) Proceso de floracién de Arabidopsis, donde se observa la
influencia del fotoperiodo largo en la concentraciéon de la FT (FLOWERING LOCUS T) y CO
(CONSTANS) , al aumentar la concentracion de FT y disminuir la de CO, logrando la floracion de
la planta. (B) Proceso de floracidon del arroz, donde se observa la influencia del fotoperiodo corto en
la concentracion de la de Hd1 (ort6logos de CO) y disminuir la de Hd3a (ortélogo de FT), logrando
la floracion de la planta. Fuente: Tremblay y Colasanti, (2006).

La generacion del estimulo floral el fotoperiodo viaja desde las hojas hasta el SAM. El factor
de transcripciébn CO tiene como objetivo la regulacion downstream de los genes
FLOWERING LOCUS T (FT) y SUPRESSOR OF OVEREXPRESSION OF CO 1 (SOC1).
El FT y SOC1 a su vez son promotores de la floracion, regulando de manera positiva el factor
de transcripcion LEAFY (LFY), quien finalmente regula los genes CAULIFLOWER (CAL)
y APETALA 1 (AP1) relacionados a la identidad del meristemo floral (William et al., 2004).

Ruta de vernalizacion

La vernalizacion por su parte, identifica los descensos de temperatura en un periodo de
tiempo como el invierno con la finalidad de permitir la floracién, esta caracteristica es
esencial en el ciclo bioldgico de la planta, pues identifica el momento éptimo para florecer.
Los genes requeridos para la vernalizacion son FRIGIDA (FRI) y FLOWERING LOCUS C
(FLC), siendo la primera reguladora de los niveles de mRNA FLC, mientras el segundo es

un supresor del proceso de floracién (Geraldo et al., 2009). De manera adicional, la
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vernalizacion posee genes supresores de FLC para poder promover el periodo reproductivo.
Los genes VERNALIZATION 1 (VRN1) y VERNALIZATION 2 (VRN2) reprimen a FLC bajo
condiciones de vernalizacion, mientras al alcanzar temperaturas calidas pierden su control.
Otro inactivador de la FLC es VERNALIZATION INSENSITIVE 3 (VIN3), el cual pierde su
capacidad de regulacion de la FLC al prolongarse los periodos de frio (Tremblay y Colasanti,
2006).

Ruta auténoma y procesos generales

La ruta autonoma a diferencia de las anteriores, logra la floracion sin la necesidad de la
longitud del dia, es un proceso de floracion independiente, el cual involucra a los siguientes
represores de las floracion segun cita Cheng, J. Z. et al., (2017) reprimen los genes FLC,
FLOWERING LOCUS CA (FCA), FLOWERING LOCUS D (FLD), FLOWERING LOCUS
KH DOMAIN (FLK), FLOWERING LOCUS PA (FLP), FLOWERING LOCUS VE (FVE),
FLOWERING LOCUS Y (FLY) y LUMINIDEPENDENS (LD).

Ruta del &cido giberélico

La ruta hormonal se caracteriza por el &cido giberélico (GA), pues su presencia ha
demostrado promover el proceso de floracion. Sin embargo, experimentos posteriores
esclarecieron que la generacion de la sefial en la ruta de giberélico y no la hormona en si, es
el promotor de la induccion floral. EI GA afecta dos represores florales el GIBBERELLIC
ACID INSENSITIVE (GAIl) y REPRESSOR OF GA1-3 (RGA), ambos con un efecto represor
sobre la SOC1 y los microRNA como el microRNA159 y los factores de transcripcion MYB
(myeloblastosis), donde una sobreexpresion del primero disminuye la concentracion del

segundo, retrasando la floracion (Tremblay y Colasanti, 2006).
Ruta de temperatura ambiental

La ruta de temperatura ambiental influye de manera significativa en el proceso de floracion,
diferenciandose de la vernalizacion por presentar un rango 6ptimo de temperatura para cada
especie sin ser sometida al estrés (Capovilla et al., 2015). En estos procesos interviene los
genes PHYTOCHROME INTERACTING FACTOR 3 (PIF3), PIF4 y PIF5 promoviendo la
floracién a través de la induccion de la FT 'y su pardlogo TWIN SISTER OF FT (TSF) en
respuesta a noches célidas e independiente de la FT (Thines et al., 2014; Fernandez et al.,
2016).
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Ruta de envejecimiento

La ruta de envejecimiento impide la floracion precoz de la planta mientras no adquiera una
biomasa adecuada y habilita la floracion de manera independiente a las condiciones
climaticas (Wei et al., 2017). Los componentes claves en esta ruta son los miRNA156, que
dirige a SQUAMOSA PROMOTOR BINDING PROTEIN-LIKE (SPL) para una regulacion
downstream sobre la FT/ FD siguiendo una ruta de floracion ausente de estimulos externos
como luz o temperatura (Wang, J. W. et al., 2009). La reduccion del contenido de miRNA,
aumenta la concentracion de SPL, induciendo la expresion de los genes integradores de la
ruta floral SOC1, AP1, FRUITFULL (FUL) y LFY en el SAM (Wei et al., 2017).

Ruta de azlcares

La ruta de azucar es esencial para el proceso de floracion, donde aztcares como glucosa y
sacarosa juegan el papel de sefializadores, mediando posteriormente la regulacién de la
induccién floral (Wahl et al., 2013). La sacarosa juega un papel resaltante en la activacion
de genes como TOC1, Gl y CCA1, claves en la ruta del reloj circadiano y en consecuencia,

en el proceso de floracién (Knight, et al., 2008).
Desarrollo floral e identidad del meristemo

Finalmente el desarrollo floral y la identidad del meristemo se deben a los genes LFY, FUL,
CAL1 y AGAMOUS LIKE-24 (AGL24), quienes responden a los estimulos dados por las
rutas anteriores para modificar las funciones y propiedades de las células del SAM, para

obtener de esta manera el brote floral.

2.2.1. Importancia de los genes de floracion en el proceso de mejoramiento genético
El cambio de los procesos reproductivos de las plantas por las modificaciones climaticas
locales y globales es un tema habitual en el fitomejoramiento, con la finalidad de alterar el
crecimiento y la floracién de los cultivos para beneficio del mejorador de plantas (Jung y
Muller, 2009).

La floracion es un proceso clave dentro de la produccion de granos, debido a que la variacion
de tamafio de los granos se produce entre la etapa de floracion y el llenado de granos
(Munier-Jolain y Ney, 1998). La causa es la formacion del endospermo y el embrion,
productos de la fecundacion doble de la planta e importantes en el desarrollo del grano,
donde el endospermo presenta un impacto significativo (Bremner et al., 1963), controlando
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el tamafo de la semilla y transfiriendo las reservas en forma de carbohidratos, lipidos y
proteinas al embridon (Li y Berger, 2012). Estas caracteristicas son esenciales en la
agricultura, pues el tamafio y la calidad de las reservas mejoran el rendimiento y calidad de

las cosechas de granos.

Algunos genes involucrados en la rendimiento y calidad de los granos en funcién del tamafio,
inhibicion, germinacion, nimero de granos y entre otras caracteristicas son LYSINE-
SPECIFIC HISTONE DEMETHYLASE 1 (LDL1), LYSINE-SPECIFIC HISTONE
DEMETHYLASE 2 (LDL2), REPRESSOR OF GA 1 (RGA1), GIBBERELLIC ACID 1 (GA1),
HISTONE DEACETYLASE 1 (HDA1), HISTONE DEACETYLASE 6 (HDA®),
CENTRORADIALIS (ATC), CURVY1 (CVY1), APETALA 1 (AP1), APETALA 2 (AP2) y
MICRO RNA 156 (miR156) y MICRO RNA 159 (miR159) entre otros (Zhao, M. et al., 2015;
Ashikari et al., 1999; Bradford y Nonogaky, 2007; Chen et al., 2010; Bi et al., 2019;
Gachomo et al., 2014; Shah et al., 2018; Ohto et al., 2005; Li et al., 2017). Los cuales

pueden ingresar en un programa de mejoramiento genético de leguminosas.

Por otra lado, los genes TEMPRANILLO 1 (TEM1), TEMPRANILLO 2 (TEM2), DICER-
LIKE1 (DCL1), DICER-LIKE 3 (DCL3), AGAMOUS LIKE 6 (AGL6), AGAMOUS LIKE 10
(AGL10), DE-ETIOLATED 1 (DET1), MODIFIER OF SNC1 (MOS1) LUX ARRHYTHMO
(LUX) y ACTIN-RELATED PROTEING6 (ARP6) estan involucrados en estrés abidtico como
sequia, salino, temperatura, radiacion y metales pesados (Fu et al., 2014; Gan et al., 2017;
Kim et al., 2012; Zhang et al., 2020; Khraiwesh et al., 2012; Liang et al., 2014), y su empleo
podria mejorar la respuesta de las plantas frente al cambio climatico.

Los genes de floracién involucrados en la respuesta inmune de las plantas frente a patégenos
como TGACG MOTIF-BINDING FACTOR 4 (TGA4), FLOWERING LOCUS D (FLD),
TGACG MOTIF-BINDING FACTOR 4 (TOE), UBIQUITIN DOMAIN-CONTAINING
PROTEIN (UBP12) y UBIQUITIN DOMAIN-CONTAINING PROTEIN (UBP13) pueden
regular de manera positiva o0 negativa el ataque de patogenos (Buttner y Singh, 1997; Singh
et al., 2014; Zou et al., 2018; Ewan et al., 2011). Su manipulacion podria mejorar la

resistencia de las plantas frente al estrés bidtico.
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2.3.  Arabidopsis y su papel en el mejoramiento genético de leguminosas

Arabidopsis thaliana es una especie ampliamente estudiada, razon que ha permitido conocer
su genoma, descifrando el papel que cada gen cumple dentro de los diversos procesos
bioldgicos de la planta, con un impacto relevante en multiples areas cientificas como la
biologia, agricultura, evolucion, bioinformatica, quimica combinatoria, gendmica

comparativa y funciénal y medicina molecular (Kaul et al., 2000).

2.4. Lagendmica comparativay la floracién de las plantas

Estudios de comparacion gendémica han logrado determinar la conservacion de la
organizacion cromosémica de las especies vegetales (Moore et al., 1995). Liu, D. et al.,
(2018) compararon y entendieron los genes de especies vegetales a traves de la sintenia
(region de la secuencia del genoma que abarca varios genes que son ortélogos y co-
arreglados con otro genoma) y ha permitido encontrar genes con funciones homologas de
una especie en otra. Esto se ve demostrado en los andlisis de gendmica comparativa y
filogenético en cultivos como las gramineas, brasicaceas y fabaceas, donde se identificaron
zonas conservadas comunes entre las especies comparadas a nivel del genoma (Feuillet y
Keller, 2002; Acarkan et al., 2000; Choi et al., 2004).

La floracién es un proceso regulado por genes, que afecta el vigor hibrido, con una respuesta
en el crecimiento y aumento de la biomasa vegetal (Ni et al., 2009). El uso de la genémica
comparativa para la evaluacién de genes de floracion, ha permitido conocer los genes
asociados a este proceso, cuya evidencia se ve respaldada por los estudios comparativos entre
A. thaliana y G. max, donde se logr6 identificar 491 genes envueltos en la floracion (Jung et
al., 2012). Esta informacion permitird una mejor seleccion dentro del mejoramiento
genético, desarrollando cultivares con las caracteristicas deseadas (Jung y Miller, 2009), en

el contexto del cambio climatico.

2.5.  Homologia de genes

La homologia se define como el grado de similitud entre dos secuencias o estructuras mas
alla de la esperada por casualidad, siendo la explicacion mas simple que ambas no surgieron
de forma independiente, sino de un ancestro en comun (Pearson, 2013). Cabe destacar que
el elevado nivel de similaridad entre dos 0 mas secuencias no garantiza necesariamente que
sean homélogos, por ello el uso de modelos de distribucion de probabilidad estadistica con

niveles de significancia al comparar dos 0 mas secuencias son necesarios (Pearson, 2013).
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Los homdlogos se dividen en ortologos y paralogos, cuyas definiciones fueron planteadas
por Fitch, (1970): “Cuando la homologia es el resultado de la duplicacion de genes de modo
que ambas copias han descendido una al lado de la otra durante la historia de un organismo,
los genes deben Ilamarse pardlogos. Cuando la homologia es el resultado de la especiacion,
de modo que la historia del gen refleja la historia de la especie, los genes deberian llamarse
ortologos” Systematic Biology 19 (2). Paginas 99-113. Sin embargo, existen genes que no
pueden ser clasificados como ort6logos o paralogos por causa de algunas variantes dentro
de sus conceptos originales, haciendo necesario el uso de un nuevo sistema de clasificacién
(Tabla 4). La correcta definicion y clasificacion de los homdélogos tiene como objetivo la
identificacion de ort6logos, genes cuyo ancestro puede tener propiedades similares a uno o
mas predecesores, contribuyendo en la prediccién de funcidnes bioquimicas o sus roles
bioldgicos (Storm y Sonnhammer, 2002) y para evaluar el proceso evolutivo de las especies
en funcion de su filogenia (Dufayard et al., 2005). Esto permite el desarrollo de investigacién
en las areas de gendmica comparativa, filogenética, anotacion de funciones de proteinas y
reordenamiento del genoma (Altenhoff y Dessimoz, 2009), logrando identificar y validar,
mediante gendmica funcional, genes de interés en el mejoramiento genético de las especies

de interés econémico.
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Tabla 4: Clasificacion de los genes homologos

Homdlogos Genes compartidos de un origen comun

Genes que se originan a partir de un solo gen ancestral
Ortologos en el ultimo ancestro comun de los genomas
comparados.
Genes que en realidad son paralogos pero que parecen
Pseudoortdlogos ser ortologos debido a la pérdida de genes
diferenciales especificos del linaje.
Genes homologos adquiridos a través de XGD
(desplazamiento de genes xen6logos) por una o ambas
especies comparadas, pero que parecen ser ortdlogos
en las comparaciones de genomas por pares.
Dos 0 mas genes en un linaje que son, colectivamente,
ortélogos a uno 0 mas genes en otro linaje debido a
Co-ortdlogos una duplicacion especifica del linaje. Los miembros de
un conjunto de genes co-ortélogos son parélogos
relativos al evento de especiacion respectivo.

Xendlogos

Parélogos Genes relacionados por duplicacion

Genes paralogos resultantes de una duplicacién
Parélogos internos o especifica de linaje posterior a un evento de
simparéalogos especiacion dado (definido solo en relacion con un

evento de especiacion, sin significado absoluto).
Genes paralogos resultantes de una duplicacién que
Paralogos externos o precede a un evento de especiacion dado (definido
aloparéalogos solo en relacion con un evento de especiacion, sin
significado absoluto).
Genes homologos que aparecen como paralogos en un
andlisis de un solo genoma, pero que en realidad
Pseudoparalogos terminan en el genoma dado como resultado de una
combinacidn de herencia vertical y HGT
(transferencia horizontal de genes).

Fuente: Koonin, (2005)

2.5.1. Lapoliploidia vegetal y los paralogos

La poliploidizacion es el aumento del genoma por dos 0 mas juegos cromosomicos en las
células somaticas, causado por fallas en la reduccién meidtica, esperma u 6vulo no reducido,
hibridacion interespecifica y adicionalmente en el caso de las plantas, por duplicacion
somatica (Alcantar-Vazquez, 2014). Este proceso genera regiones conservadas que albergan
genes paralogos que pueden perder su funcién o permanecer en el proceso de desarrollo del
organismo, asi como participar de forma parcial para mantener la funcion original (Veitia,
2005). Estos genes pueden permanecer en la planta y provocar errores en la deteccion de
genes ortologos, dando problemas en el proceso de seleccion. Por ello, es deseable un menor
numero de poliploides en la comparacion de especies. Sin embargo, la frecuencia de

poliploides en las plantas angiospermas o con flores es recurrente y parte de su proceso de
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evolucion y establecimiento sobre la tierra (Soltis et al., 2009). Esto ha permitido jugar roles
importantes en los procesos de diversificacion de plantas, evolucion de genes y la
domesticacion de cultivos, este Gltimo destacando en el desarrollo de rasgos con importancia

agrondmica (Zhang, K. et al., 2019).

En la familia Fabacea se ha observado que la frecuencia de poliploides es la cuarta parte de
todos los géneros, entre quienes se ubican Arachis, Cajanus, Medicago, Cicer, Glycine,
Lupinus, Phaseolus y Vigna (Doyle, 2012), dado por su proceso de evolucion (Figura 6).
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Figura 6. Proceso de poliploidizacion especies Glycine max y Medicago truncatula
Poliploidizacion en el genoma de (A) Glycine max y (B) Medicago truncatula. Las Figuras trazan
el nimero de pares de secuencias paralogas (“densidad" o “porcentaje de pares") frente a clases
agrupadas de Ks ("distancias sinénimas™). No se trazaron los pares con divergencia muy baja
(producida por duplicaciones recientes en curso). Las curvas se ajustaron a los datos de divergencia
agrupados y se interpretan como grupos de genes duplicados simultdneamente en eventos genémicos
a gran escala como la poliploidia; los modos de picos proporcionan una edad maxima para los eventos
alopoliploides (Doyle y Egan 2010). El tiempo de divergencia se estimo a partir de distancias
sindnimos utilizando métodos de reloj estandar; observe las diferentes edades estimadas (modos de
curvas) para el evento mas antiguo en las dos especies. Los datos son de Schleueter et al. (2004),
quienes utilizaron etiquetas de secuencia expresada (EST). Fuente: Compilado de Doyle, (2012).
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2.5.2. Filogenética molecular en la diversidad de especies y mejoramiento genético

La filogenética molecular es la rama que estudia la filogenia y el proceso de evolucion entre
las especies por anélisis de secuencias de ADN y aminoéacidos (Whelan et al., 2001). Para
lograr su objetivo, la filogenética molecular hace uso de genes ortologos, pues un arbol
filogenético de ortdlogos es por definicion igual al arbol de especies que le corresponde
(Altenhoff y Dessimoz, 2009). En consecuencia, la correcta identificacion de genes
ortélogos dard un mayor grado certeza al arbol filogenético. Su aplicacion puede ser usada
en develar los proceso evolutivos en el tiempo de las especies y su diversificacion por
maultiples variables climaticas en la historia de las plantas (Fiz-Palacios et al., 2011), donde
especies que comparten un nicho ecoldgico no necesariamente se adaptan en todo su linaje
(Donoghue, 2008). Esto explica los resultados obtenidos por Davis et al., (2010), donde
determinaron que especies relacionadas por su filogenia y con respuesta fenoldgicas
compartidas a pesar de estar en zonas geograficas distintas, dan como resultado un patrén
filogenético sesgado en beneficio de especies no nativas. Esta informacion mejora la
seleccion de especies con objetivos especificos en el mejoramiento genético. Un ejemplo
claro fue realizado por Smykal et al., (2015) sobre el origen, historia de domesticacién y
conservacion del germoplasma (13 especies de 6 tribus) de cultivos de legumbres con
elevado potencial para la agricultura y la ciencia (Figura 7). Para mejorar los sistemas de
clasificacion filogenética en leguminosas segun The Legume Phylogeny Working Group,
(2013) es necesario: (1) muestreo completo de taxdn a nivel de género, especialmente en
Papilionoideae, (2) aumentar el muestreo de taxones a nivel de especie para perfeccionar la
delimitacion geneérica, (3) implementar técnicas de secuenciacion de proxima generacion
para recopilar més datos de la secuencia de ADN, especialmente del genoma nuclear, (4)
recopilar conjuntos de datos morfoldgicos mas completos en toda la familia, (5) probar y
optimizar enfoques y procedimientos de supermatriz y / o superarbol para integrar estudios
de alto nivel y el nimero creciente de conjuntos de datos de secuencia a nivel de especie
cada vez mas densamente muestreados para mejorar los nodos mal resueltos en el arbol de

leguminosas y (6) integrar conjuntos de datos moleculares y morfoldgicos.
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Figura 7. Cladograma de la familia Fabacea. Fuente: Smykal et al., (2015).

2.5.3. BLAST y la busqueda de secuencias similares entre especies comparadas

BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) es un programa disefiado para identificar
regiones de secuencias similares en ADN o proteinas en funcion a una prueba de
significancia estadistica (Maddan, 2013). Los analisis desarrollados por el programa estan
en funcion a una distribucion aleatoria de valor extremo usando variables aleatorias
independientes distribuidas de forma idéntica (Gumbel, 1958). Para poder calificar la
fiabilidad de los resultados en las comparaciones de secuencias se usa un método de alta
puntuacion cuyo resultado se da en funcion de un bit score, relacionado a la calidad de la
alineacion o E-value que da la significancia estadistica de una determinada alineacion por
pares reflejando el tamafio de la base de datos y la puntuacion del sistema utilizado (Syngai
et al., 2013). Mediante el método de agrupacién de proteinas en funcién de su grado de
similitud se recomienda un E-value de corte de 1.0 x 10 para los analisis del programa
(Tatusova et al., 2014). Pese a ello, no existe consenso alguno sobre el limite del E-value
para estudios de genomica comparativa (Rubin, 2000; Fulton, 2002; Ikeda et al., 2003; Fei
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et al., 2004; Bachhawat, 2006; Li et al., 2010; Sharma y Chauhan, 2012; Xue et al., 2012;
Jungetal., 2012; Yangetal., 2016; Nowell et al., 2016; Kono et al., 2018). QIAGEN (2021),
en su manual sugiere que un correcto E-value se debe analizar en funcién de la longitud de
la secuencia y el tamafio de la base de datos, dando como secuencias confiables E-value >
1.0 x 100, Sin embargo, los métodos de analisis BLAST estan limitados a un alto nivel de
similitud, descartando los niveles bajos de conservacion, por ello el uso de herramientas

alternativas son necesarios para la deteccion de ortélogos (Wagner et al., 2004).

2.5.4. Métodos para la identificacion de genes ortélogos

Realizar la identificacion de ortlogos resulta una labor complicada, debido a una seria de
dificultades propias de los sistemas de evaluacion, entre las que destacan diferenciar
ortélogos de otros homologos (Tabla 4), la elevada capacidad computacional para los
analisis y los experimentos no préacticos, debido a la cantidad de genomas dilucidados
(Galperin y Koonin, 2004). Para resolver estos problemas, multiples programa han sido
desarrollados, cada uno con sus propias caracteristicas (Tabla 5). La aplicacion de estos
programas para la prediccion de ortdlogos se dividen en cuatro categorias: (1) disefiados para
lograr més exactitud, (2) mayor velocidad de deteccion, (3) mayor flexibilidad para
manipular un amplio grupo de datos y (4) métodos de integracion (conductos) en andlisis de
ortologos (Nichio et al., 2017), cada uno con sus propias ventajas y desventajas en el proceso
de evaluacion (Tabla 6). El investigador priorizara el programa de acuerdo a las categorias,
el acceso a banco de datos y la capacidad computacional de su laboratorio de bioinformatica.
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Tabla 5. Softwares para estudios de ortologia.

Softwares Principales caracteristicas Plataforma
Combina una metodologia eficiente basada en Linux / Unix;
Hieroned graficos con aspectos de métodos basados en arboles  servidores
de célculo intensivo para inferir ortologia. web
Calcula una puntuacion de red para los ortdlogos de  Linux / Unix;
MorFeus red resultantes para encontrar proteinas de ortélogos  servidores
almacenadas de forma remota web
OrthAgogue Alta velocidad de las relaciones de homologia en Linux/Unix

Orthoinspector

OrthoFinder

Ortholog-
Finder

Orthograph

Orthonome

OrthoVenn

PanOCT

PhosphOrtholog
PorthoDom

PorthoMCL

ProteinOrtho

ReMark

SPOCS

grandes conjuntos de datos

Deteccion agil de ortologia e inparalogia
incorporando un algoritmo Unico

Resuelve los sesgos fundamentales en las
comparaciones del genoma completo y mejora la
precision de la inferencia en los grupos de ortélogos
Identifica ortlogos genuinos entre especies
relacionadas lejanamente mediante analisis
filogenético utilizando datos ORF

Desarrollado para un gran conjunto de datos que
mantiene la alta sensibilidad y precision con AMBOS
enfoques

Disefiado para aumentar la precision de multiples
especies en las predicciones de ort6logos y reducir la
compensacion entre las tasas de captura de ortdlogos
Establece relaciones de agrupaciones ortologas en
varias especies mediante el diagrama de Venn.
Automatiza grupos de ort6logos para el anlisis
pangenomico de cepas bacterianas y especies
estrechamente relacionadas

Desarrollado para el mapeo de ort6logos por
proteinas PTM por especies cruzadas

Desarrollado para acelerar la deteccién de proteinas
de ort6logos utilizando secuencias de dominio
Disefiado para encontrar ort6logos en una gran
cantidad de genomas

Lidiando con cientos de especies bacterianas en un
conjunto que contiene millones de proteinas usando
poca memoria de computadora

Identifica ortélogos automaticamente mediante un
ajuste de parametros segun el interés del usuario

La prediccion de ortologos en el método grafico
basado en generar una tabla puede proporcionar una
visualizacion de las relaciones entre los grupos de
ort6logos

Crossplatform
(Java)

Linux/Unix

Linux/Unix

Linux/Mac
0OS X

Servidor web

Servidor web

Linux/Unix

Servidor web

Crossplatform

Linux and
Unix (OS X)
Linux/Unix
64

bits
Crossplatform
(Java)

Servidor web;
Linux/Mac
0OS X

Fuente: Adaptado de Nichio et al.,(2017)



Tabla 6. Ventajas y desventajas de los software empleados en ortologia.

Softwares Ventajas Desventajas

Visualizacion utilizando el
diagrama de Venn interactivo en las

OrthoVenn vistas dg cll]stere_s generados. Solo servidor web, limitacion
Aporta informacion de gene de consultas.
ontology con cada funcion de
proteina.
Capacidad de identificacion de A,“f‘gue o una herfam'f”ta

PorthoMCL ortologia en gran nimero de raplda y factl, requiere 1os

OrthoFinder

Ortholog-Finder

PanOCT

ReMark

Orthoinspector

PorthoDom

genomas.

Comando sencillo que utiliza como
entrada un archivo multiFASTA
(uno por especie) minimizando el
sesgo de la longitud, gen
previamente no detectado en el
ortogrupo.

Un programa que identifica
ortdlogos genuinos entre especies
distantes utilizando filtros HGF
para analisis filogenético

Usos procariéticos, relaciones
ortélogos y coort6logos.

Automatiza el proceso mediante el
ajuste de acuerdo con el interés del
usuario.

Incorpora un algoritmo original,
facilita la consulta de datos y
procesa

automatizacion.

Utiliza el dominio de proteinas para
acelerar proteinOrtho. Utiliza la
anotacion Pfam para aumentar la
precision.

paquetes BLAST, PERL y
Python.

Necesita muchas
dependencias, incluidos los
algoritmos BLAST y MCL
para ejecutarse.

Muchas dependencias y el
programa no admite los
métodos de maxima
verosimilitud o Bayes.
Depende de los paquetes
PERL, BLAST +y se limita a
un analisis

de hasta 25 genomas.

La herramienta no esta
actualizada desde marzo de
2011. Necesita dependencias
BLAST y JAVA.

Creacion de una base de datos
en Postgresql o MySQL y
BLAST

dependencias.

Es un poco laborioso de
realizar, necesita muchos
paquetes, base de datos Pfam
y paquete HMMER, ademas
de la herramienta
ProteinOrtho.

Fuente: Adaptado de Nichio et al.,(2017)

2.5.5. ProteinOrtho y su aplicacidn en el andlisis de ort6logos
Es un programa de deteccion de ort6logos que optimiza la velocidad en un grupo de datos
extensos y provee una reduccién drastica de uso de memoria (Figura 8), empleando una

variante de deteccion de la agrupacion de graficos , ya que los conjuntos de co-ortélogos
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corresponden a los subgraficos multipartitos completos méximos, implementando un
enfoque basado en BLAST para determinar agrupaciones de secuencias de proteinas o genes
co-ortologos que generaliza la mejor alineacion reciproca heuristica (Lechner et al., 2011).
Un ejemplo del potencial del programa es el estudio de gendmica comparativa del neem
contra 23 especies vegetales, dando como resultado una muestra 5832 genes Unicos con
expresion en varios tejidos de la planta (Kuravadi y Gowda, 2019) y en la evolucion
independiente de las familias BAX INHIBITOR (Bl) y LIFEGUARD (LFG) en la
superfamilia. TRANSMEMBRANE BAX INHIBITOR MOTIF (TMBIM) de las plantas,
obteniendo ortdlogos en 48 especies de plantas con 96 en las familias Bl y 277 en las familias
LFG respectivamente, usando opciones determinadas del programa (Gamboa-Tuz et al.,
2018).
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Figura 8. Comparacion de poder computacional en el andlisis de ortologia. (A)
Velocidad de analisis (B) Consumo de memoria. Fuente: Lechner et al., (2011).

2.5.6. Herramientas para la construccion de arboles filogenéticos

El orden, inclusion y exclusion de especies se realizan a través de arboles filogenéticos, cuyo
uso ha logrado proveer nuevas pistas sobre los sistemas de mejoramiento y la biologia de la
polinizacién (Weller y Sakai, 1999). Con la finalidad de detectar un correcto sistema de
seleccion de arboles filogenéticos, se han empleado multiples métodos de evaluacion como
Fitch-Margoliash, maxima parsimonia, maxima verosimilitud, minima evolucion y método
de unién de vecinos, cada uno con sus asunciones correspondientes (Saitou y Imanishi,

1989). Estos métodos han sido incluidos en programas computacionales actuales, entre
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quienes destacan por su frecuencia de uso MEGA, Dendroscope, FigTree, Phylotree.js, y
ggtree, un paquete de R y se diferencian en su nivel de robustez para diversos formatos y

versatilidad en la presentacion y manipulacion del arbol y sus ramas (Faiza, 2018).

2.5.7. El programa MEGA en el andlisis filogenético

MEGA (Molecular Evolutionary Genetic Analysis) es un programa desarrollado para
estimar la distancia de evolucidn, la reconstruccion filogenética de arboles y para calcular
cantidades estadisticas basicas a partir de datos moleculares y su facil formato de manejo lo
convierten en una herramienta de uso sencillo (Kumar et al., 1994). Sus aplicaciones en el
reino vegetal destacan en estudios como el de Zhang, Y. B. et al., (2019) donde se
reconstruyd la filogenética y estimo el tiempo de divergencia de Blumea DC., miembro de
la familia Asteraceae, donde se determin6 que el periodo de méxima diferenciacion fue
durante el Oligoceno y Mioceno, mientras Kadam et al., (2016) lograron extraer informacion
filogenética relevante de la soya en relacion al neméatodo del quiste de la soja en pos de

identificar material vegetal resistente y prevenir la perdida de rendimiento.

2.6. Gendmica funcional

La genodmica funcional, encargada del estudio de la funcion de elementos codificados como
genes, ARN y proteinas y su rol en la biologia de la planta (Fernandez et al., 2015), ha
permitido la validacién funciénal de genes obtenidos por gendémica comparativa. Por
ejemplo el estudio de las glicosiltranferasas y su respuesta al estrés bidtico y abidtico en
Brassicaceas, donde se identific6 los mejores candidatos para un estudio UDP-
glicosiltranferasas para la manipulacién de las vias de estrés bi6tico y abiético (Rehman et
al., 2018) y la identificacion de 67 genes biosintéticos de carotenoides en Brassica rapa al
comparar con A. thaliana, elucidando los genes involucrados en los procesos de produccién
de carotenoides y la posibilidad de producir mutantes o transgénicos con un contenido
superior de carotenoides (Li et al., 2015). Sin embargo, los transgénicos no son el Unico
método para determinar la funcién de un gen. EI TILLING (técnica de induccion de lesiones
locales objetivo en genomas) y el VIGS (silenciamiento genético por induccién de virus)
han sido empleados en estudio de desarrollo contra el estrés bidtico y abiotico (Hussain,
2015) y su aplicacion en el mejoramiento genético, ha permitido el desarrollo de nuevos

cultivares.
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I1l. MATERIALES Y METODOS

3.1. Ubicacion del experimento

Para la basqueda, descarga y analisis de metadatos se uso la computadora de sistema
operativo LINUX del Programa de Investigacion y Proyeccion Social (PIPS) en el
Departamento de Cereales y Granos Nativos de la Universidad Nacional Agraria La Molina
(UNALM) vy una laptop Lenovo G50-80 Intel Core i5 5200U con 8 GB RAM de sistema
operativo WINDOWS de uso personal.

3.2. Obtencidn de los genes involucrados en las rutas de floracién en Arabidopsis
thaliana
La obtencion de los genes involucrados en la floracion de A. thaliana sera desde la base de datos

del Max Planck Institute (https://www.mpipz.mpg.de/14637/Arabidopsis_flowering_genes) y

FLOR ID (http://www.phytosystems.ulg.ac.be/florid/). Las secuencias de proteinas de los genes
de floracion de A thaliana seran obtenidas de TAIR

(https://www.arabidopsis.org/tools/bulk/seguences/index.jsp).

3.3.  Obtencion de los proteomas de las leguminosas con importancia econémica

Todas las secuencias de proteinas de los genomas (proteomas) de A. duranensis, A.
hypogaea, A. ipaensis, C. cajan, C. arietinum, G. max, L. angustifolius, Glycine
max subsp. soja (Siebold y Zucc.) H. Ohashi, V. angularis, V. radiata y V. unguiculata seran

descargadas NCBI (ftp://ftp.ncbi.nim.nih.gov/genomes/refsea/plant/).

3.4.  Anotacion de las secuencias de proteinas
La anotacion de las secuencias de proteina se realizaran por medio del programa BLAST
(https://blast.ncbi.nim.nih.gov/Blast.cgi?PAGE_TYPE=BlastDocsyDOC_TYPE=Downloa

d) en la plataforma LINUX. Se anotaran las proteinas homdlogas a la ruta de floracion de A.

thaliana en las leguminosas A. duranensis, A. hypogaea, A. ipaensis, C. cajan, C. arietinum,
G. max, L. angustifolius, G. max spp soja, V. angularis, V. radiata y V. unguiculata, usando
como criterio de seleccion un E-value < 1.0 x 10°° y un porcentaje de cobertura e

identidad > 50%. La finalidad es la agrupacion de los genes homodlogos en las


https://www.mpipz.mpg.de/14637/Arabidopsis_flowering_genes
https://www.arabidopsis.org/tools/bulk/sequences/index.jsp
ftp://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/genomes/refseq/plant/
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PAGE_TYPE=BlastDocs&DOC_TYPE=Download
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PAGE_TYPE=BlastDocs&DOC_TYPE=Download

siguientes rutas de floracion: GPAP: Ruta auténoma y procesos generales, AP: Ruta de
envejecimiento, PP: Ruta de fotoperiodo, CCP: Ruta del reloj circadiano, FDMI: Desarrollo
floral e identidad del meristemo, TP: Ruta de temperatura, HP: Ruta hormonal, SP: Ruta de

azucar, VP: Ruta de vernalizacion y GIF: Genes relacionados en floracion.

3.5.  Deteccion de los Co-ortélogos

Los resultados de la anotacion anterior seran utilizados para detectar los grupos ort6logos
mediante el programa proteinortho5 (Lechner et al., 2011) con un E-value < 1.0 x 10", Los
ortdlogas unicos en cada especie fueron utilizados en la identificacion de caracteres

agrondmicos y tolerancia/ resistencia al estrés bidtico y abidtico a través de un meta analisis.

3.6.  Analisis filogenético

El alineamiento mdltiple de las secuencias de aminoacidos y los arboles filogenéticos seran
construidos utilizando el software MEGA6 (Tamura et al., 2012) basado en el método de
método de maxima verosimilitud y el modelo de correccion de Poisson (Zukerkandl y
Pauling, 1965) con 1000 bootstraps de soporte al modelo en cada nodo. EIl alineamiento
multiple y los arboles filogenéticos se basardn en las secuencias ortdlogas unicas

identificadas por proteinortho5.
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IV. RESULTADOS Y DISCUSION

4.1.  Genes de secuencias de floracion similares de A. thaliana en las 13 leguminosas
de interés economico mediante el programa BLAST.

Segun Altschul et al., (1990), el algoritmo de bldsqueda de BLAST contrasta las secuencias
locales de proteinas y genes a través del método de maxima puntuacién. EI método hace uso
de segmentos de secuencias maximos de caracter local (Gtiles para secuencias diferenciadas)
con niveles de puntuacion méxima, que permiten calificar a la secuencia en funcion a la
cantidad de coincidencias de la consulta (Leguminosas) al compararla con la secuencia de
referencia (Arabidopsis), obteniendo datos de los errores y vacios en las secuencias de
consulta, seleccionando las secuencias gque tengan los valores mas significativos, sin
necesidad de que ambas presenten la misma longitud. La funcion del método es que las
secuencias seleccionadas tengan un alto nivel de alineacion que maximice los valores del bit

score e identidad con un menor valor de divergencia (errores y vacios de secuencia).

Esto permite distinguir significativamente secuencias similares y poder comprender su
funcién bioldgica. Los resultados obtenidos por BLAST, fueron filtrados en funcién de los
siguientes parametros: cobertura (%) , identidad (%), E-value y el bit score. La variable
cobertura, bit score y E-value, presentaron elevados niveles de dispersion, destacando el
porcentaje cobertura, mientras la variable identidad y divergencia, que contempla los errores
y vacios en la secuencia de proteina, presentaron una menor cantidad de datos dispersos
(Anexo 1y 2). El criterio de seleccion (cobertura (%) e identidad (%) > 50% y un E-value <
1.0x107°%) permitio la identificacion de genes de secuencias similares relacionados a la ruta
de floracion de A. thaliana, hubo un total de 103 genes ausentes, 236 genes eran compartidos
por todas las leguminosas, 69 genes estaban distribuidas en grupos de 2 a 12 especies y 11
genes estaban presentes solo en una especie: FERTILIZATION INDEPENDENT SEED 1
(FIS1) y PSEUDO-RESPONSE REGULATOR 3 (PRR3) en P. vulgaris, RADICAL INDICED
CELL DEATH 1 (RCD1) y SIMILAR TO RCD ONE 1 (SRO1) en M. truncatula, GOLDEN 2-
LIKE 1 (GLK1) en A. hypogea, SQUAMOSA PROMOTOR BINDING PROTEIN LIKE-9 (SPL9)
y MODIFIER OF SNC 1 (MOS1) en C. arietinum, MYB DOMAIN PROTEIN 65 (MYB65) y
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Figura 9. Genes involucrados en la floracién de leguminosas. (A) Numero de genes homélogos
identificados en una o mas leguminosas del estudio, donde se puede apreciar una elevada
conservacion de genes entre las leguminosas. Ad: Arachis duranensis, Ai: Arachis ipaensis, Ah:
Arachis hypogea, Mt: Medicago truncatula, Pv: Phaseolus vulgaris, Cc: Cicer arietinum, Ca:
Cajanus cajan, La: Lupinus angustifolius, Gs: Glycine soja, Gm: Glycine max, Vr: Vigna radiata,
Va: Vigna angularis, Vu: Vigna unguiculata. (B) Numero de genes en floracion que no poseen
homdlogos en las leguminosas. (C) Numero de genes homélogos por ruta de floracion. GPAP: Ruta
autébnoma y procesos generales, AP: Ruta de envejecimiento, PP: Ruta de fotoperiodo, CCP: Ruta
del reloj circadiano, FDMI: Desarrollo floral e identidad del meristemo, TP: Ruta de temperatura,
HP: Ruta hormonal, SP: Ruta de azucar, VP: Ruta de vernalizacion, GIF: Genes relacionados en
floracion.



MYB DOMAIN PROTEIN 33 (MYB33) en V. radiata, SCHNARCHZAPFEN (SNZ) en G.
max y finalmente HOMEOBOX PROTEIN 16 (HB16) en C. cajan, ver Figura 9A. El nimero
homologos por gen de A. thaliana encontrados tuvo un rango de 1 a 17, siendo el gen
SENSITIVE TO RED LIGHT REDUCED 1 (SRR1) en la especie C. cajan quien presentd 17
secuencias de genes similares. La Figura 9B muestras la variacion entre los genes de

leguminosas no identificados como homdlogos de Arabidopsis en la ruta de floracion.

Los resultados obtenidos se respaldan en los estudios de Feuillet y Keller, (2002), quienes
en su trabajo de gendmica comparada en la familia de gramineas, identificaron marcadores
moleculares y genes conservados en el genoma de estas especies, pese a las diferencias en
la ploidia y el nimero de cromosomas de las especies; Acarkan et al., (2000) identificaron
un alto nivel de colinealidad a nivel genético y molecular entre las especies A. thaliana y
Capsella rubella, miembros de la familia Brassicaceae y finalmente Choi et al., (2004) en
sus andlisis moleculares y filogenéticos de leguminosas cultivadas, identificaron
macroestructuras del genoma conservado, en especial en el clado galegoide. En funcién a
los resultados, existe una gran conservacion para los genes de floracion en leguminosas
identificados a través de Arabidopsis. Las diferencias observadas entre secuencias similares

podrian sugerir un proceso evolutivo en estas Fabaceas.

Sin embargo, los genes homdlogos identificados y conservados en las especies en estudio no
explican en que rutas se encuentran involucradas y como los procesos externos e internos
gobiernan su expresion genética. En tal sentido, se utilizo6 la base de datos FLOR 1D (Bouche
et al., 2016) para agrupar los genes en las siguientes rutas: (1) Fotoperiodo - PP, (2)
Vernalizacion - VP, (3) Envejecimiento - AP, (4) Hormonas - HP, (5) Temperatura ambiente
- TP, (7) Azlcar - SP, (8) Autdnoma y procesos generales - GPAP y (9) Desarrollo floral e
identidad del meristemo - FDMI. Los resultados encontrados estan representados en la
Figura 9C , donde de un total de 316 genes homdlogos identificados, 215 son genes que
estan distribuidas en diferentes rutas, pero no son puntos de crosstalk con otras rutas. Por
otro parte, 64 genes hacen crosstalk en dos rutas, 23 en tres rutas, 5 en cuatro rutas, SHORT
VEGETATIVE PHASE (SVP) y FRUITFUL (FUL) en cinco rutas, APETALA 1 (AP1) y
TARGET OF EARLY ACTIVATION TAGGED 1 (TOE1) en seis rutas, LEAFY (LFY) y
SUPRESSOR OF CONSTANS 1 (SOC1) en siete rutas y FLOWERING LOCUS T (FT) en 8

rutas. Finalmente, la ruta GIF incluyo 17 genes.
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4.2. Genes ortologos Unicos de Arabidopsis thaliana en 13 leguminosas de interés
econdémico en las rutas de floracion significativas y su coherencia taxondémica en la
familia Fabacea

Se realizd el andlisis de ortologia a los 316 genes homologos mediante el software
ProteinOrtho5, donde se identificd un total de 21 genes ortdlogos Unicos en floracion para
cada una de las leguminosas (Anexo 3). A traves de su identificacion, se procedera a realizar

los andlisis filogenéticos y su relacién a los caracteres agrondmicos de importancia agricola.

4.2.1. Ruta de procesos generales y procesos autbnomos (GPAP)

La ruta auténoma de las plantas responde a procesos enddgenos que promueven el desarrollo
floral de manera independiente de las caracteristicas ambientales promotoras de la floracion
(Anexo 5). En las especies de leguminosas en estudio se logro identificar las siguientes
proteinas drtologas Unicas a Arabidopsis: SHK1 BINDING PROTEIN 1(SKB1), BROTHER
OF FT AND TFL 1(BFT), JUMONJI 32 (JMJ32), MEDIATOR 16 (MED16), SEEDLINGS
HYPERRESPONSIVE TO LIGHT (SHL1) y HISTONE H2A PROTEIN 9 (HTA9).Estos
genes ortélogos Unicos se usaron para la construccion de arboles filogenéticos con la
finalidad de observar el nivel de coherencia taxonémica en la agrupacién de especies. Se
encontré que los genes SKB1, JMJ32 y SHL1 se agruparon correctamente, mientras los genes
MED16, HTA9 y BFT no se ajustaron de forma correcta segun la base de datos de GRIN
TAXONOMY (Wiersema, 2019).

Segln Fu et al., (2013) el gen SKB1/CAU1/PRMT5 es un supresor epigenético de la
sefializacion de calcio e interviene en el cierre estomatico en respuesta al calcio extracelular.
La mutacion de SKB1 en Arabidopsis incrementd la sensibilidad a la salinidad; afect6 la
tasa de crecimiento y evasion de la floracion. De igual forma, el mediador de la floracién
que responde al estrés salino es el gen BROTHER OF FT AND TFL 1(BFT), el cual
proporciona una estrategia adaptativa que asegura el éxito reproductivo bajo condiciones de
estrés (Ryu et al., 2011). Las proteinas SKB1 y BFT relacionan la ruta de la floracion con la
sensibilidad salina. Dentro de las especies estudiadas, la salinidad tiene un efecto adverso en
Cajanus cajan, disminuyendo la produccion de flores, vainas, nimero de semillas y peso de
semillas (Azeem et al., 2016). Este patron también se observa en Glycine max, donde la
salinidad disminuyd el rendimiento, nimero de vainas, nimero y peso de semillas, tamafio,
dimensiones de la hoja, nimero de entrenudos, nimero de ramas y el peso de 1000 semillas
(Ghassemi-Golezani et al., 2009 ; Phang et al., 2008 ; Katerji et al., 2003). En tal sentido

SKB1 y BFT permitiria desarrollar material resistente a la salinidad en leguminosas.
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Figura 10. Analisis filogenético de los genes ortélogos en la ruta autbnomay procesos generales.
Las cuadriculas de colores encierran las especies de una misma tribu taxonémica. Celda azul: Tribu
Phaseoleae, Celda roja: Tribu Dalbergieae, Celda verde: Tribu Cicereae & Tribu Trifolieae y

Asterisco: Tribu Genisteae.

El cambio climético incrementa de manera considerable la temperatura, radiacion, sequia e
inundaciones, provocando desordenes fisiologicos y fenoldgicos en los cultivos (Lobell y
Gourdji, 2012), se hace necesario encontrar mecanismos de interaccion entre floracion y
control de temperatura con la finalidad de mantener y/o incrementar los rendimientos. El
incremento de la temperatura afecta de manera dafiina los rendimientos, abscision de flores
y senescencia foliar temprana en Cicer arietinum, Glycine max, Lupinus angustifolius,
Phaseolus vulgaris y Vigna unguiculata (Lake y Sadras, 2014; Jansen, 2008; Konsens et al.,
1991; Monterroso y Wien, 1990; Beebe et al., 2011; Bagnall y King, 1987). La Figura 10
muestra el gen ortélogo JUMONJI 32 (JMJ32) para 13 leguminosas, el cual es un regulador
del mecanismo de equilibrio en el control de la floracion a temperaturas calidas para prevenir
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la floracion temprana (Gan et al., 2014). Este gen abre la posibilidad de seleccionar material
genético con tolerancia al estrés térmico en leguminosas. Por otro lado, la exposicion al frio
Cicer arietinum disminuye su biomasa, la tasa y duracion del llenado de la semilla, el tamafio
de la semilla, el peso de la semilla, las vainas por plantay el indice de cosecha disminuyeron
mucho en el tipo de macrocarpa (Nayyar et al., 2007). Segin Knight et al., (2009),
MEDIATOR 16 (MED16) es un componente clave en la aclimatacion al frio y se ha podido
identificar el ortdlogo de este gen (Ver Figura 10) en las 13 leguminosas en estudio. La
identificacion de MED16 y JMJ32 permitira estudiar en detalle los mecanismos de tolerancia

al frio y calor en leguminosas y la respuesta de sus érganos reproductivos.

El estrés bidtico es otro de los componentes clave en la pérdida de rendimiento en los
cultivos. A nivel mundial, las epidemias por Pseudomonas han causado una disminucion del
rendimiento entre 80 — 100% en regiones frias y con alta humedad (Van Schoonhoven y
Voysest, 1989). Los cultivos susceptibles a Pseudomonas syringae pv. phaseolicola tienen
pérdidas considerables, siendo en China un problema epidémico para la especie Vigna
radiata (Sun et al., 2016). Se ha encontrado que las especies Cajanus cajan, Phaseolus
vulgaris, Glycina max, Vigna angularis, Vigna radiata y Vigna unguiculata son susceptibles
a Pseudomonas (Taylor et al., 1996; Hunter y Taylor, 2005). Segin March-Diaz et al., 2007,
el gen HISTONE H2A PROTEIN 9 (HTA9), confiere tolerancia a la bacteria Pseudomonas
syrengae. La Figura 11 muestra el gen ort6logo Gnico a HTA9 en las 13 leguminosas. Las
aplicaciones en el mejoramiento a través de la proteina HTA9 permitiria reducir el grado de
incidencia y severidad por Pseudomonas, disminuyendo la pérdida de rendimientos en

leguminosas.

Finalmente se ha podido identificar el gen ortdlogo SEEDLINGS HYPERRESPONSIVE TO
LIGHT (SHL1) involucrado en el desarrollo post-embrionario, regulacion del
fotoperiodismo, floracion y regulacion negativa de la acetilacion de histonas (UniProt, 2021;
ver Figura 10). Las histonas desacetilasas (HDAC) desempefian un papel importante en los
procesos de crecimiento, desarrollo y defensa de las plantas y son una de las causas
principales de modificaciones epigenéticas en un genoma (Liu et al., 2012; Ma et al., 2013).
Esto se puede ver en el estudio de Melmaiee et al., (2015), donde los analisis de expresion
génica indicaron que el patron de expresion del gen PvSRT1 es similar a la tendencia de las
HDAC activas totales, mostrando una expresién aumentada en las plantas inoculadas durante

los puntos de tiempo medidos.
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4.2.2. Ruta de desarrollo floral e identidad del meristemo (FDMI)

La transicion de la planta del estado vegetativo a estado reproductivo es controlado por la
ruta de desarrollo floral e identidad del meristemo (Anexo 5), (Simon et al., 1996). La Figura
11 muestra las siguientes proteinas ortologas unicas identificadas para las leguminosas en
estudio: HUA ENHANCER 3 (HEN3), ENHANCER OF AG-4 1 (HUA1), LEAFY (LFY) y
BLADE ON PETIOLE (BOP1). Solo los genes LFY y HUAL fueron los Gnicos en desarrollar
arboles filogenéticos coherentes segun la base de datos de GRIN TAXONOMY (Wiersema,
2019).

La identidad del meristema es clave para el inicio de la floracion y multiples genes estan
involucrados en la etapa de transicion floral, entre los que destaca el gen integrador LFY,
donde un estudio realizado por Nilsson et al., (1998), determino que la sobreexpresion de
LFY producia flores precoces y en consecuencia, una floracion temprana. Ademas se ha
podido demostrar su papel en el desarrollo y formacion de semillas en Glycine max y
Raphanus sativus (Meng et al., 2007; Oshima y Nomura, 2008). El presente estudio
identifico un gen ortélogo Unico a LFY en 13 leguminosas (Figura 12). La manipulacion de

este gen permitiria la transicion floral y el tamafio de las semillas en leguminosas.

El gen ortélogo HUAL (Figura 11) esta encargado en el desarrollo de 6rganos reproductores
como los estambres y carpelos en Arabidopsis (UniProt, 2021). Para maximizar la
produccién de semillas en leguminosas, se hace necesario reducir los efectos por sequia en
la formacién de 6rganos reproductivos y esterilidad de grano de polen, ya que se observo
una disminucién de 46 — 71% en Glycine soja, 45 — 69% en Cicer arietinum, 60% Vigna
unguiculata, 58 — 87% en Phaseolus vulgaris, 40 — 55% en Cajanus cajan y 26% en Vigna
radiata a nivel de la fase reproductiva (Nadeem et al., 2019). La floracion y produccién de
granos es una etapa critica para los cultivos bajo sequia. Identificar los genes involucrados
en la formacion de estambres y gineceo son importantes para el proceso de desarrollo de la
estructura floral y la formacion de semillas, ya que son importantes para incrementar la
produccién (Smith y Zhao, 2016; Basheer-Salimia et al., 2021).
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DESARROLLO FLORAL E IDENTIDAD DEL MERISTEMO

LFY 491,_9(: Vigna radiata HUA1 & Vigna radiata
8 Vigna angularis - " ‘ Vigna unguiculata
- Vigna unguiculata Vigna angularis
% Phaseolus vulgaris o Phaseolus vulgaris
. I E— Cajanus cajan % Glycine soja
55 ; i i
@l —|Glycine soja 98 Glycine max
I s1 ——| Ghycine max Cajanus cajan
Lupinus angustifolius — Lupinus angustifolius *
‘ | Medicago truncatula 50 Medicago truncatula
96— |Cicer arietinum 100 Cicer arietinumn
| Arachis duranensis ‘ Araclus ipaensis
1wl |Arachis hypogea 100 Arachis hypogea
76— drachis ipaensis 98 Arachis duranensis
100 i i 3 | Arachis ipaensis
BOP 4”,—: Oheine sja HEN3 100 l o ;
Glycine max " | Arachis duranensis
87 ' 3 35 .
Phaseolus vuigaris | Arachis hypogea
98 (Medicago truncatula 100 Lupinus angustifolius =
Lupinus angustifolins | Glycine soja
7 | Araclus dur is 50 ! Medzcago frtmcatula
100 [ |Arachis hypogea 100 Cicer arietinum
o1 ———\drachis ipaensis Cajanis caan |
Cicer artetinnm Glycine max
Cajanus cajan - 8 / Vigna radiata
" ] Vigna unguiculata & Vigna angularis
wl_ —Vignaradiata 98 Vigna unguiculata
| Vigina angularis 96 Phaseolus vulgaris

Figura 11. Analisis filogenético de los genes ortdlogos en la ruta de desarrollo floral e identidad
del meristemo. Las cuadriculas de colores encierran las especies de una misma tribu taxonémica.
Celda azul: Tribu Phaseoleae, Celda roja: Tribu Dalbergieae, Celda verde: Tribu Cicereae & Tribu
Trifolieae y Asterisco: Tribu Genisteae.

Por otro lado, la arquitectura de la inflorescencia tiene un fuerte impacto en la produccion
de frutos y semillas que es un rasgo agrondmico de gran relevancia (Benlloch et al., 2015).
Donde HvVBOP1 es responsable del control de la longitud de entrenudos y cambios en la
infloresencia (Jost et al., 2016). Se ha podido identificar el gen ortélogo Unico BOP1,
componente genético que controla la arquitectura de la inflorescencia en leguminosas
(Figura 11) y como este gen contribuye en la arquitectura de la inflorescencia, pieza clave
para el desarrollo de variedades de alto produccion. Esto se sustenta con los estudios sobre
Pasheolus vulgaris (Zilio et al., 2013) y Lupinus albus (Milford et al., 1993).

Los programas de mejoramiento genético en leguminosas se han enfocado entender los
mecanismos de tolerancia relacionados al cierre estomatico y la sensibilidad al acido
abscisico bajo estrés por sequia (Darai et al., 2016) . Es asi que Zhu et al., (2020) demostro
que el gen HEN3/CDKS8 es un regulador critico de la sefializacion del &cido abscisico y de
la respuesta a sequia en Arabidopsis. Los mutantes de este gen durante sequia, mostraron

una hipersensibilidad al acido abscisico y funcidn alterada en la apertura estomatica. Como
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las leguminosas demuestran una alta sensibilidad al estrés por sequia, en las etapas
vegetativa y reproductiva (Nadeem et al., 2019). La identificacion del gen ortdlogo
HEN3/CDKS8 en leguminosas (Figura 11), permitird seleccionar material vegetal con un
mejor desempefio productivo y manejo del agua para Arachys hypogea, Cajanus cajan,
Cicer arietinum, Glycine max, Lupinus angustifolius, Medicago truncatula, Phaseolus
vulgaris, Vigna radiata y Vigna unguiculata; ya que estas especies mostraron bajo estrés
hidrico, una disminucion severa de la floracion, reproduccion, antesis, llenado de vainas y

Ilenado de granos con pérdidas en el rendimiento entre 27 — 69% (Nadeem et al., 2019).

4.2.3. Ruta de vernalizacion (VP)
La ruta de vernalizacion (Anexo 5) requiere el silenciamiento epigenético de FLC a través
de la metilacion de histonas (Bastow et al, 2004). En tal sentido, la ruta fue dividida en

promotoras y represoras del gen FLC.

4.2.3.1. Represoras del gen FLC

Bajo temperaturas frias prolongadas se da el proceso de vernalizacion que permite la
floracién (Kim y Sung, 2014). En Arabidopsis thaliana se han identificado 65 genes
involucrados en la ruta de vernalizacion (Bouche et al., 2016). Sin embargo, hemos
identificado las siguientes proteinas ortologas Unicas en 13 leguminosas con capacidad
represora de FLC (Figura 12) : FERTILIZATION-INDEPENDENT ENDOSPERM 1 (FIEL/
FIS3), HISTONE DEACETYLASE 6 (HDA6/RTS1), MULTICOPY SUPPRESSOR OF IRA1
4 (MSI4/FVE) y FLOWERING LOCUS D (FLD/RSI1). Estos genes tienen capacidad
negativa en la expresion de FLC.

El tamafio y nimero de semillas son componentes claves en el rendimiento (Savadi, 2017),
donde el volumen del endospermo es fundamental para determinar el tamafio final de la
semilla, siendo un constituyente esencial de esta, donde se almacena las reservas que son
fuente de alimento para la humanidad (Li y Berger, 2012). Se ha identificado el gen értologo
unico FIEL/FIS3 (Figura 12), donde la pérdida de funcion de este gen detuvo el desarrollo

del embrion en Arabidopsis (Sun et al., 2010).
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RUTAS DE VERNALIZACION — PROTEINAS REPRESORAS DE FLC
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Figura 12. Andlisis filogenético de los genes ortologos en la ruta de vernalizacion — Proteinas
represoras de FLC. Las cuadriculas de colores encierran las especies de una misma tribu
taxondémica. Celda azul: Tribu Phaseoleae, Celda roja: Tribu Dalbergieae, Celda verde: Tribu
Cicereae & Tribu Trifolieae y Asterisco: Tribu Genisteae.

HDAG esta involucrado en el desarrollo de flores, semillasy hojas en Arabidopsis. Mutantes
de HDAG6 han mostrado una floracion tardia (Wang, Z. et al., 2014; Wu, K. et al., 2008). Se
pudo identificar el gen értologo unico HDA6 en leguminosas, que segun Tanaka et al.,
(2008) es responsable de la modulacion de la germinacion de semillas con la represion
indirecta o directa de propiedades embrionarias y ademas se relaciona con la tolerancia al
estrés por temperatura, sequia y salinidad (Zhao et al., 2020; Luo et al., 2017; Luo et al.,
2012). Este gen podria ser clave en los procesos de germinacion bajo condiciones de éstres

abiotico, lo cual permitiria incrementar las zonas de produccion.

El llenado de granos requiere los fotosintatos asimilables producto de la fotosintesis. En
Arabidopsis se ha reportado que los mutantes de FVE/MSI4 tuvieron una mayor cantidad
de biomasa y semillas; este gen es considerado como un componente multifactorial de
biomasa y rendimiento (Morel et al., 2008). La Figura 12 muestra el értologo Unico de este
gen en 13 leguminosas. La seleccion genética permitiria aumentar el rendimiento y la

cantidad de biomasa. Al ser incorporada la biomasa al suelo mejoraria la fertilidad de este ,
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pues aumentaria el contenido de carbono 6rganico, asi como la disponibilidad de nitrégeno
en el suelo en beneficio de los cultivos posteriores (Yuvaraj et al., 2020).

Las leguminosas tienen un amplio nimero de patégenos que disminuyen la produccion entre
35-70% vy los patdgenos que atacan a nivel foliar y deterioran el cultivo son Erysiphe spp,
Podosphaera spp, Peronospora spp, Uromyces spp y Puccinia spp, haciendo necesario
encontrar mecanismos genéticos de resistencia (Martins et al., 2020), que puedan estar
asociados al sistema inmune innato de las plantas. Este estudio identifico el gen értologo
unico FLD/RSI1 en las leguminosas (Figura 12), que participa en la regulacion epigenética
de la resistencia sistémica adquirida (SAR) para controlar los patégenos (Singh et al., 2014).
La manipulacion de este gen podria llevar a la creacion de cultivares tolerantes a procesos
de infeccion ocasionados por patégenos, disminuyendo los niveles de incidencia y virulencia

en los cultivos, mejorando el rendimiento y la calidad.

Los genes ortologos Unicos FLD, HDA6 y FVE en los represores de FLC y VIP3 y SSRP1
en los promotores de FLC fueron los Unicos en obtener arboles filogenéticos coherentes
segun la base de datos de GRIN TAXONOMY (Wiersema, 2019).

4.2.3.2. Promotoras del gen FLC

Mientras existen genes que impiden la expresion del gen FLC, existen aquellos que
promueven su expresion , reprimiendo el tiempo y la transicidon al estado floral (Willmann'y
Poethig, 2011), lo que involucra una floracién tardia. Los genes con caracteristicas
represoras del FLC han sido identificadas en Arabidopsis y este estudio reporta 5 genes
ortélogos unicos para 13 leguminosas: EARLY FLOWERING 7 (ELF7), VERNALIZATION
INDEPENDENT 3 (VIP3/SKI8), CYCLIN DEPENDENT KINASE GROUP C2 (CDKC2),
HIGH MOBILITY GROUP (HMG/ SSRP1/NFD) y YEAST ALL1 FUSED GENE FROM
CHROMOSOME 9 (YAF9A/ TAF14B).
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Figura 13. Andlisis filogenético de los genes ortdlogos en la ruta de vernalizacion — Proteinas
promotoras de FLC. Las cuadriculas de colores encierran las especies de una misma tribu
taxondémica. Celda azul: Tribu Phaseoleae, Celda roja: Tribu Dalbergieae, Celda verde: Tribu
Cicereae & Tribu Trifolieae y Asterisco: Tribu Genisteae.

La Figura 13 muestra los ortologos Unicos para el gen ELF7, el cual codifica en plantas para
un homologo en el complejo PAF1 en levaduras y mutaciones en este gen resultan en una
floracién temprana en Arabidopsis thaliana (He et al., 2004). También se ha demostrado
que mutaciones en ELF7 afectan la dormancia de semillas (Liu et al. 2011), lo que demuestra
la importancia del complejo PAF1 en la latencia de semillas y floracion. Ademas otro gen
que afecta a estos dos procesos de forma similar es VIP3. Estudios con mutantes en este gen
han demostrado que afecta los niveles de expresiéon de FLC (Yu y Michaels, 2010; Zhang et
al., 2003) y el fenotipo que se observa es una floracion temprana bajo condiciones de dias

cortos y largos (Oh et al., 2004; Yu y Michaels, 2010; Zhang et al., 2003). VIP3 es también
39



un regulador positivo del proceso de germinacion (Auge et al., 2017). ElI mejoramiento
enfocado en ELF7 y VIP3 permitiria desarrollar un ideotipo precoz y de germinacion
temprana. Las modificaciones a nivel de la germinacion podrian derivar en semillas
adecuadas para condiciones especificas, como una latencia prolongada en almacenes de
granos o una corta, para la siembra en momentos clave de la produccion agricola y el ingreso

a ventanas comerciales de exportacion.

CDKC2 es un gen que codifica para una subunidad CDKCquinasa (Bouche et al., 2016) y
es necesario para una eficiente transcripcion de COOLAIR (Wang, Z-W. et al., 2014), donde
COOLAIR esta asociado fisicamente con FLC, acelerando la represion transcripcional de
FLC (Csorba et al., 2014). Los mutantes en CDKC2 muestran una floracion tardia bajo dias
largos y bajo condiciones de 12 horas de luz — 12 horas de oscuridad (Cui et al., 2007,
Wang, Z-W. et al., 2014). Ademas, se ha demostrado que el gen CDKC2 presenta una
respuesta negativa bajo estrés por sequia (Zhao et al., 2017). Por otro lado, HMG es un
componente del complejo FACT, que actda reorganizando el nucleosoma (Bouche et al.,
2016). Mutaciones de este gen muestran un efecto pleitropico y los niveles de expresion de
FLC son reducidos (Lolas et al., 2010). EI mutante muestra una floracién temprana bajo
condiciones de dias largos y cortos. Sin embargo, el mutante fue capaz de producir mayor
namero de hojas que el parental bajo dias cortos (Lolas et al., 2010). La expresion de
SSRP1/HMG se ve afectada por el estrés luminico, modificando la biosintesis de
antocianinas en Arabidopsis (Pfab et al.,2018). Ademas se ha podido demostrar que este gen
Betula platyphylla tiene un rol critico en la tolerancia a sales (Lei et al., 2020). Esto expone
la importancia que poseen los genes CDKC2 y SSRP1/HMG para el mejoramiento genético
a diferentes niveles y el descubrimiento de los ortdlogos para estos genes en 13 leguminosas
(Figura 13) abre un abanico de posibilidades para su aplicacion en tolerancia a la radiacion,

sequia, la salinidad y la produccién de antioxidantes.

El mutante simple YAF9 muestra una floracion temprana bajo condiciones de dias largo y
cortos (Bieluszewski et al., 2015; Zacharaki et al., 2012). Ademas, el rol de YAF9 en el
control de la floracion puede ser a traves de la regulacion de la FLC (Zacharaki et al., 2012;
Bieluszewski et al., 2015) o GIGANTEA (Su et al., 2017). El gen GIGANTEA es un gen
integrador cuya funcién bioldgica controla el ritmo circadiano, sefializacién luminosa,
tolerancia al frio, sefializacion hormonal y floracidn fotoperiodica (Brandoli et al., 2020).
La identificacion del ortélogo Unico YAF9 en leguminosas (Figura 13), que es parte del

complejo SWRL1 y controla los niveles de acetilacion (Bouche et al., 2016) permitiria estudiar
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la regulacion transcripcional, silenciamiento de la heterocromatina, progresion del ciclo
celular y reparacion del ADN (Espinosa- Cores et al., 2020), con la finalidad de ver su

aplicacion en el mejoramiento genético de leguminosas.

4.3. Interaccion de los genes ortélogos unicos de floracion en las 13 leguminosas de
interés econdmico para estudios en mejoramiento geneético

La Figura 14, muestra dos genes ort6logos Unicos para leguminosas que no pertenecen a
ninguna de las rutas de floracion anteriormente sefialadas. COSTANS-LIKE 9 (COL9/BBX7)
es un factor de transcripcion perteneciente a la familia de genes CONSTANS-LIKE que
codifica para una proteina nuclear. La expresion de COL9 es regulado por el ritmo circadiano
en el fotoperiodo. Los niveles de ARNm de CONSTANS y FT se encuentran reducidos en
lineas de Arabidopsis que sobreexpresan el gen COL9 (Cheng y Wang, 2005). Bajo
condiciones de frio, este factor de transcripcion se encuentra sobreexpresado en el ecotipo
Eringsboda de Arabidopsis (Barah et al., 2013) y ademas es inducido por &cido jasménico
(Mandaokar et al., 2006) y sobreexpresado por ABA (Sanchez et al., 2004). Por otro lado,
JUMONJI 30 (JMJ30) codifica para una histona desmetilasa involucrada en la regulacién
del ciclo circadiano (Lu et al., 2011). La sobreexpresion de la JIMJ30 induce una floracion
tardia bajo condiciones de dias largos y cortos (Yan et al., 2014; Gan et al., 2014; Lu et al.,
2011). El doble mutante jmj30;jmj32 reduce la expresion de la FLC (Gan et al., 2014).
Ademas, el complejo JMJ30 y EFM media la floracion en respuesta de temperatura y luz
(Yanet al., 2014) y segiin Wu, J. et al., (2019), este gen controla el crecimiento radicular en

respuesta a la sefializacion ABA bajo estrés.

Las relaciones multiples entre los genes ortdlogos Unicos y los genes integradores
FLOWERING LOCUS C (FLC), FLOWERING LOCUS T (FT), CONSTANS (CO),
SUPRESSOR OF CO 1 (SOC1) y LEAFY (LFY), descritos asi por Van Dijk y Molenaar,
(2017), se observan en la Figura 14. El primer gen integrador FLC esta involucrado en
evasion de la floracion por represion de los genes FT y SOC1 (Deng et al.,2011). FT esta
involucrado en multiples procesos como la floracion, el cuajado, crecimientos vegetativo,
control de estomas y tuberizacion (Pin y Nillson, 2012) y SOC1 puede también ser inducido
en estrés por sequia (dependiente de ABA) bajo condiciones de dias largos (Castelan-Mufioz
etal., 2019). Ambos genes son regulados de forma positiva por CO (Yoo et al, 2005) , factor
de transcripcion que se expresa en condiciones de luz y se degrada bajo oscuridad (Tremblay
y Colasanti, 2006). Por otro lado, LFY esta involucrada en la identidad del meristemo floral

por induccién de los genes CAL y AP1 (William et al., 2004). Los genes ort6logos Unicos se
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interrelacionan con los integradores a traves de sistemas promotores o represores de su
expresion genética. En la ruta de vernalizacion, los genes ortélogos promotores de la FLC
son ELF7, VIP3/SKI8, CDKC2, HMG/ SSRP1/NFD y YAF9A/ TAF14B, mientras los
represores son FIE1/ FIS3, HDAG6/RTS1, MSI4/FVE y FLD/RSI1. FLC es un punto de
crosstalk en la ruta autbnoma, reprimiendo FT y SOCL. La interaccién de SHL con FLC se
da a través de SOC1. Por otro lado, la modulacion positiva de FLC se da a través de HTA9
y SKB1 lo modula de forma negativa. De igual forma, FT es reprimido por los genes BFT y
MED16, mientras JMJ32 promueve su expresion. Finalmente, a nivel de la ruta de desarrollo
floral e identidad del meristemo, HUA1 promueve la expresion de FLC. Entretanto, BOP1 y
HENS3 van a interactuar con FLC a través del network LFY - SOCL.

En la Figura 14, se muestra la red de conexion entre los ortélogos Unicos y los genes
integradores (FLC, FT, SOC y LFY). Esta informacién permite conectar los genes de
floracién con caracteres agrondémicos tales como la arquitectura de la inflorescencia, la
calidad y rendimiento de los granos, la tolerancia/resistencia al estrés abidtico (sequia,
salinizacion, temperatura y frio) y factores bidticos. Por otro lado, el ritmo circadiano afecta
la fotosintesis, el metabolismo del almiddn y hasta el 90% de la transcripcion. Por lo tanto,
una optima regulacién del ritmo circadiano es importante para incrementar la fijacion de
CO2 y el crecimiento, su disrupcion disminuye el vigor de la planta (Chen, 2021). Por
ejemplo FVE/MSI4 es considerado un componente multifactor de la biomasa y produccién,
con la capacidad de incrementar entre 3 — 8 veces la biomasa en funcion del fotoperiodo.
Este tipo de genes son herramientas ideales en el mejoramiento genético porque permiten la
reingenieria de la biomasa y rendimiento en funcion de las condiciones geograficas o
climaticas (Morel et al., 2008).
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agrondmica en 13 leguminosas con importancia economica.



V. CONCLUSIONES

Se logré identificar un total de 236 genes de floracion de A. thaliana homologos a
las 13 leguminosas, siendo 135 genes de floracion en promedio ausentes de

homologia.

Se encontrd 21 genes ortdlogos Unicos que estan relacionados a la ruta autonoma y
procesos generales, ruta del desarrollo floral e identidad del meristemo y ruta de la

vernalizacion.

La identificacion de los genes ortdlogos unicos se relacionan con caracteres
agronémicos (SHL, LFY, HUAL, BOP1, FIEL, FVE, ELF7, VIP3y YAF9), estrés
abidtico (SKB1, BFT, JMJ32, MED16, HEN3, HDAG6, SSRP1, CDKC2,
COL9y JMJ30) y bidticos (HTA9y FLD).

Solo para 11 genes ortdlogos tnicos (LFY, HUAL, FLD, HDAG6, FVE, VIP3, SSRP1,
SKB1, SHL1, JMJ32 y JMJ30) los arboles filogenéticos mostraron coherencia con
el agrupamiento segun la tribu Phaseoleae (Vigna, Phaseolus, Glycine y Cajanus),
Dalbergieae (Arachis), Ginesteae (Lupinus), Trifolieae (Medicago) y Cicereae
(Cicer).



VI. RECOMENDACIONES

e Se va requerir la validacion de esta informacion generada desde una perspectiva
biologica.

e Se deben realizar estudios similares para mejorar la capacidad de absorcion de
nutrientes y la formacion de fotosintatos en los cultivos que son de agroexportacion

y con potencial de serlo.
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Anexo 1. Variabilidad de los parametros de cobertura e identidad de proteinas homologas a

la ruta de floracion.

Cobertura de los genes de leguminosas en la ruta de floracion de Arabidopsis thaliana
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Anexo 2. Variabilidad de los parametros de bit score e E-value de proteinas homologas a la
ruta de floracion.

Bit Score de los genes de leguminosas en la ruta de floracion de Arabidopsis thaliana
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Anexo 3. Genes ortélogos unicos de la floracion en 13 leguminosas de interés econémico

raleop5|s Arachis ipaensis | Arachishypogea |Arachisduranensis | Vignaradiata |Vignaangularis lgna

thaliana unguiculata
AT3G20810.2 | XP_016187154.1 XP_025642133.1 XP_015952169.1 XP_014493266.1 | XP_017431559.1 | XP_027910196.1
AT3G07650.1 Araip_0046 Arahy_0059 Aradu_0023 Vigra_0043 Vigan_0038 Vigun_0040

AT5G61850.1

XP_016169153.1

XP_025672113.1

XP_015937724.1

XP_022633651.1

XP_017441945.1

XP_027905350.1

AT3G12680.1

XP_016170465.1

XP_025615097.1

XP_015936930.1

XP_014490221.1

XP_017433251.1

XP_027910843.1

AT3G57130.1

XP_016205093.1

XP_025660632.1

XP_015969225.1

XP_014514599.1

XP_017412674.1

XP_027934922.1

AT5G63610.1 | XP_016170961.1 Arahy_0045 XP_015937545.1 XP_014509222.1 Vigan_0033 XP_027919065.1
AT4G31120.1 [ XP_016171040.1 XP_025672235.1 Aradu_0028 XP_014502375.1 | XP_017419811.1 | XP_027903914.1
AT3G45880.1 [ XP_016199001.1 Arahy_0034 XP_015963431.1 XP_014520966.1 | XP_017427378.1 | XP_027913594.1
AT4G39100.1 [ XP_016166727.1 Arahy_0014 XP_015932760.1 XP_014502099.1 | XP_017422602.1 | XP_027903212.1
AT4G04920.1 [ XP_016189784.1 XP_025690083.1 XP_015956477.1 XP_022639304.1 | XP_017435676.1 | XP_027932443.1
AT1G52740.1 | XP_016162353.1 Arahy_0078 XP_015972006.1 XP_014494381.1 | XP_017422643.1 | XP_027904762.1
AT5G62040.1 [ XP_016200998.1 XP_025701974.1 XP_015967277.2 XP_014503123.1 | XP_017438938.1 | XP_027923489.1
AT3G20740.1 | XP_016168099.1 Arahy_0016 XP_015936492.1 XP_014510715.1 | XP_017409201.1 | XP_027922072.1
AT2G19520.1 Araip_0037 Arahy_0042 XP_015954449.1 XP_014502046.1 | XP_017421558.1 | XP_027904592.1
AT5G45600.1 [ XP_016186887.1 Arahy_0093 XP_015951909.1 Vigra_0072 Vigan_0068 Vigun_0069

AT3G10390.1 Araip_0029 Arahy_0031 Aradu_0011 XP_014513819.1 | XP_017415090.1 | XP_027935477.1

AT1G79730.1

XP_020964125.1

XP_025617781.1

XP_015938431.1

XP_014516734.1

XP_017407652.1

XP_027907846.1

AT5G63110.1

XP_016190895.1

XP_025629059.1

XP_015970912.1

XP_014490556.1

XP_017427570.1

XP_027922126.1

AT4G29830.1

XP_016194581.1

Arahy_0064

XP_015962490.1

XP_014505934.1

XP_017427983.1

XP_027922288.1

AT5G64960.1

XP_016166475.1

Arahy_0079

XP_015973469.1

XP_014522149.1

XP_017439681.1

XP_027940749.1

AT3G28730.1 | XP_016180395.1 XP_025624058.1 XP_015946008.1 XP_014493594.1 Vigan_0067 XP_027924856.1

Arabl(_iopsm LUP'_HUS_ Phaseolus vulgaris Cajanus cajan Glycine max Glycine soja Medicago Cicer arietinum
thaliana angustifolius truncatula

AT3G20810.2 | XP_019413308.1 XP_007131982.1 XP_020214973.1 XP_003539394.1 | XP_028193886.1 | XP_013456231.1 | XP_004507119.1

AT3G07650.1 Lupan_0036 XP_007141372.1 XP_020231086.1 Glyma_0052 Glyso_0048 Meditru_0032 Cicar_0041

AT5G61850.1

XP_019458009.1

XP_007137848.1

XP_020224595.1

XP_025984699.1

XP_028227085.1

XP_003602745.1

XP_004501760.1

AT3G12680.1

XP_019449304.1

XP_007133464.1

XP_020207375.1

XP_006585719.1

XP_028204321.1

XP_013445292.1

XP_004517028.1

AT3G57130.1

XP_019458812.1

XP_007162101.1

XP_020224348.1

NP_001276282.1

XP_028216047.1

XP_003625012.1

XP_004514968.1

AT5G63610.1

Lupan_0026

Phavul_0010

XP_029125272.1

XP_003525137.1

XP_028229594.1

XP_003602688.2

XP_004502994.1

AT4G31120.1

Lupan_0049

XP_007137105.1

XP_020228398.1

Glyma_0066

XP_028228109.1

XP_003603517.1

XP_004501256.1

AT3G45880.1

XP_019445141.1

XP_007158056.1

XP_020207278.1

XP_003538923.1

XP_028189597.1

XP_003612456.1

XP_004512306.1

AT4G39100.1

XP_019438180.1

XP_007135939.1

XP_020218862.1

NP_001236094.1

XP_028227287.1

XP_003603985.1

XP_004500782.1

AT4G04920.1

Lupan_0068

XP_007159313.1

XP_020222881.1

XP_003543060.2

XP_028188040.1

XP_013457064.1

XP_012572579.1

AT1G52740.1

Lupan_0055

XP_007138323.1

XP_020207935.1

NP_001235400.1

XP_028228890.1

Meditru_0052

XP_004508547.1

AT5G62040.1 | XP_019450450.1 | XP_007152319.1 Cajca_0065 Glyma_0076 Glyso_0068 XP_013443336.1 Cicar_0062
AT3G20740.1 | XP_019458295.1 Phavul_0028 Cajca_0033 XP_006588358.1 | XP_028185981.1 Meditru_0061 XP_004498406.1
AT2G19520.1 | XP_019415490.1 | XP_007138727.1 XP_020224017.1 XP_003533752.1 | XP_028180790.1 | XP_003595171.1 | XP_004488042.1
AT5G45600.1 | XP_019413672.1 | XP_007131738.1 Cajca_0072 XP_003540935.1 [ XP_028192689.1 Meditru_0039 Cicar_0069
AT3G10390.1 [ XP_019449823.1 Phavul_0006 Cajca_0023 XP_003520261.1 | XP_028207900.1 [ XP_013467388.1 Cicar_0021

AT1G79730.1

XP_019430327.1

XP_007135633.1

XP_020227957.1

XP_025984926.1

XP_028238892.1

XP_003627041.2

XP_012574096.1

AT5G63110.1

XP_019457189.1

XP_007155467.1

XP_020213802.1

XP_003525556.1

XP_028231550.1

XP_003601202.1

XP_004501884.1

AT4G29830.1

XP_019463682.1

XP_007154616.1

XP_020226934.1

XP_003551163.1

XP_028211279.1

XP_013458438.1

XP_004507970.1

AT5G64960.1

XP_019460261.1

XP_007146195.1

XP_020231471.1

XP_003555471.1

XP_028221949.1

XP_013459476.1

XP_004489978.1

AT3G28730.1

Lupan_0067

XP_007151197.1

XP_020232756.1

XP_003517023.1

XP_028224253.1

XP_003616631.1

XP_004499164.1

XP:

Secuencia de referencia de NCBI

NP:

Secuencia de referencia de NCBI

Ver anexo 4
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Anexo 4. Secuencias de referencia para el anexo 3.

>Aradu_0011
MDSPSEFSSFPPSQTQLPPQQNPNPIVFLDPNSDSFPNWAENPNPNLQNYLSFTVPKKRRRGR
SQRNPASFRIPLDPNDASNSNNNNNNGFSSSAAAVPVSAPLSKVVIGNPPPPLSMSMQYSVPDNSDEII
VINKEPKTEALIALSAGFPADSLTEEEIEAGVLPVIGGIEQVNYTLIRNHIIAKWRENVSQWVSKEMFV
DYIPQHYHALLDSAYNYLVSHGYINFGVAPLIKEKIPLEMSKPGVIIIGAGLAGLAAARQLMRFGFKV
TVLEGRKRAGGRVYTKKMEGGNRVCAAADLGGSVLTGTLGNPLGIVARQLGDVLHKVRDKCPLY
SLDGKPVDPDMDVKVENAFNRLLDKASRLRQLMGEVSMDVSLGAALETFRQVYKDAVNDEEMNL
FNWHLANLEYANAGLLSHLSLAFWDQDDPYDMGGDHCFLPGGNGKLVQALAENVSILYEKTVHT
VRYSGDGVQVIAGNQVFEGDMALCTVPLGVLKKGSIKFIPELPQRKLDGIKRLGFGLLNKVAMLFPH
VFWETDLDTFGHLTDDPSRRGEFFLFYSYAPVAGGPLLIALVAGEAAHKFESMPPTDAVTRVLOILK
GIYEPKGISVPEPIQTVCTRWGNDPFCFGSYSNVAVGASGDDYDILAETVGDGRLFFAGEATTRRYP
ATMHGAFLSGLREAANMAHYADIRSRRLKVDRAPSNAYSCASLLADLFREPDIEFGSFSAIFARKNA
DSKSPAILRVTFSEHRKKSHEVAKQDQQQHSNKLLFQQLQSHFNQQQQLHVYTLLSRQQILDLREVR
GGDEMRLNYLCEKIGVKLVGRKGLGPSGDSVIASIKAERGNRKPLSTSAIIKPGVSKLKAGIIKRKLIR
KAKVVKKTHGSLLHTSTNVVNTTKVTEENRTDQALPGVPVLGNSQSGLSNP

>Aradu 0023

MGYLCDFCGEQRSLVYCRSDAASLCLSCDRNVHSANALSKRHSRTLVCERCNSQPAFIRCA
EEKISLCOQNCDWLGHGTTPSTSGHKRQTINLYSGCPSAAEFSSIWSFFSDIPAMGETCEQELGLMSISE
NSEKSAWVPPENQNASSSAQVTNLPGKDKSWVGTSSMPESSSEPRIMDQPPGPSNACVPKLYCPVKT
TPALCEDDDNLYDDFNMDEVDLDLENYEELFGVALSHSEELFENGGIDSLFGTKEMSASAGDSNCQ
GAVAAEGSTGLINATQPACSNAASADSMMSTKTEPIICFTGRQSQSNISFSGATKDGGGGGGGDYQD
CGASSMLLMGEPPWCPPCPESSMQSANRSNAVMRY KEKKKTRKFEKRVRYASRKARADVRRRVK
GRFVKAGDIYDYDPMSQTRSY

>Aradu_0028
MPLGERQGDKSESRYCGVETDFNDDMPHVLAFNLSSGGFDFVIAPLMDPAYRPSLVQKGS
AGSGVPPFAGSDLVMSPSQWSSHVVGKISSWIDLDSEDETIRMDSETTLKQEIAWASHLSLQACLLP
APKGTSCGNYARCVNQILQGLSNMQLWLRIPLVKPDDDSADGKNDTLVDSWETWNSFRLLCEHHS
LLSVALDILGTLPSANSLGRWFGESVRAAIINTEAFLTNARGYPCLSKRHQRLVTGFFNHSIQIIISGKS
VHPQANVAADASQNHSDEGLQRHALRPYLDYVGYLYQKMDPLPEQERFELGYRDFLQSPLQPLMD
NLEAQTYETFEKDAMKYIQYQRAVSKALLDRVPDEEAFTKTTVLMVVGAGRGPLVRASLQAAEET
GRKLKVFAVEKNPNAVVTLHALVKLEGWEDSVTIVSSDMRHWNAPEKADILVSELLGSFGDNELSP
ECLDGAQRFLKEDGISIPSSYTSFLQPVTASKLHNDIKAHKDLVHFETAYVVKIHNVARLAPTQPVFT
FTHPKHSDKESNQRYKKLQFVIPNDTGSAMVHGFAGYFDATLYKDVHLGIEPSTATPNMFSWFAIFF
PLRTPICLSPGSNLDVHFWRCCGPTKVWYEWSVTSPTSSPIHNTNGRSYWVGL

>Arahy 0014

MAKPKAPRRTLDSYTVKHINKTFRAGDCVLMRPSDPSKPSYVARIERIEADSRGANVKVHV
RWYYRPEESIGGRRQFHGSKEVFLSDHFDVQSADTIEAKCTVHSFKSYTKLDAVGNDDFFCRFEYNS
STGAFNPDRVAVYCKCEMPYNPDDLMVQCEGCSDWFHPACIDMTVEEAKRLDHFFCESCSAEGQK
KLQNSHSTSRHSDTKVETKRRRRS

>Arahy_ 0016
MAKVFGLGSEPVVGSLTPSKKRDYRVTNRLQEGKRPLYAVVFNFIDSRYLNVFATVGGNRI
TVYQCLEGGVIAVLQSYVDEDKDESFYTVSWASNVDGAPFLVAGGINGVIRVIDTGSERIYKSFVGH
GDSINEIRTQALKSSLVISASKDESVRLWNVHTGICILIFAGAGGHRNEVLSVDFHPSDIYKIASCGMD
NTVKIWSMKEFWTYVEKSFTWTDLPSKFPTKYVQFPVFNASVHSNYVDCNRWLGDFILSKSVDNEI
VLWEPKVKEQTPGEGVVDILQKYPVPECDIWFIKFSCDFHYNQAAIGNREGKIFVWELQSSPPVLIAR
LSHPQSKSPIRQTAVSFDGSIILSCCEDGTIWRWDDVTNVPPA

>Arahy 0031
MDSPSEFSSFPPSQTQLPPQQNPNPIVFLDPNSDSFPNWAENPNPNLQNYLSFTVPKKRRRGR
SQRNPASFRIPLDPNDASNSNNNNNNGFSSSAAAVPVSAPLSKVVIGNPPPPLSMTMQYSVPDNSDEII
VINKEPKTEALIALSAGFPADSLTEEEIEAGVLPVIGGIEQVNYTLIRNHIIAKWRENVSQWVSKEMFV
DYIPQHYHALLDSAYNYLVSHGYINFGVAPLIKEKIPLEMSKPSVIIIGAGLAGLAAARQLMRFGFKV
TVLEGRKRAGGRVYTKKMEGGNRVCAAADLGGSVLTGTLGNPLGIVARQLGDVLHKVRDKCPLY
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SLDGKPVDPDMDVKVENAFNRLLDKASRLRQLMGEVSMDVSLGAALETFRQVYKDAVNDEEMNL
FNWHLANLEYANAGLLSHLSLAFWDQDDPYDMGGDHCFLPGGNGKLVQALAENVSILYEKTVHT
VRYSGDGVQVIAGNQVFEGDMALCTVPLGVLKKGSIKFIPELPQRKLDGIKRLGFGLLNKVAMLFPH
VFWETDLDTFGHLTDDPSRRGEFFLFYSYAPVAGGPLLIALVAGEAAHKFESMPPTDAVTRVLQILK
GIYEPKGLSVPEPIQTVCTRWGNDPFCFGSYSNVAVGASGDDYDILAETVGDGRLFFAGEATTRRYP
ATMHGAFLSGLREAANMAHYADIRSRRLKVDRAPSNAY SCASLLADLFREPDIEFGSFSAIFARKNA
DSKSPAILRVTFSEHRKKSHEVAKQDQQQHSNKLLFQQLQSHFNQQQQLHVYTLLSRQQILDLREVR
GGDEMRLNYLCEKIGVKLVGRKGLGPSGDSVIASIKAERGNRKPLSTSAIIKPGVSKLKAGIIKRKLIR
KAKVVKKTHGSLLHTSTNVVNTTKVTEENRTDQALPGVPVLGNSQSGLSNP

>Arahy 0034

MEEVERLWNEVRELSLGNNSKVERLQAPPTALQFLRDFVNPNKPCIISNAINHWPALSLWA
QAQPNQAQHSYLSRSLSSSSVSLHLTPSGRADALAPLPSSPSSLCFASAYVQRTPFPDALRLIASPDHN
PAVVAYAQQQNDCFRSEYSALAADCDPHIDWATEAFGGALPEAVNLWIGNQRSHTSFHKDHYENL
YAVVSGEKHFILLPPTDVHRLYIRQYPAATYRYSSDTGEFDLELEEPIRYVPWCSVDPFPPPEKLHEE
VSKFPLYFNGPKPFECTVKAGEILYLPSMWFHHVRQSSGDGGCTIAVNYWYDMQFDIKYAYFNFLK
SIHYRSPSLLLPEKFSEETDSDPDCL

>Arahy 0042
MESPPSAGAASPTVGKKKETRGRKPKPKPKDEQHTKTIKEGKKTPHQQHHQQHHHHQPSV
DDKYTQWKSLVPVLYDWLANHNLVWPSLSCRWGPQLEQATYKNRQRLYLSEQTDGSVPNTLVIA
NCEVVKPRVAAAEHISQFNEEARSPFVKKYKTIIHPGEVNRIRELPQNSKIVATHTDSPDVLIWDVES
QPNRHAVLGATNSRPDLVLTGHQDNAEFALAMCPTEPYVLSGGKDKTVVLWSIEDHITSSATDSKS
GGSIVKSNSKSGEGNDKSADGPSVGPRGIYCGHDETVEDVTFCPSSAQEFCSVGDDSCLILWDARVG
SSPAVKVEKAHNADLHCVDWNPHDVNLILTGSADHSVRMFDRRNLTSNGVGTPIHKFECHKAAVL
CVQWSPDKASVFGSSAEDGLLNIWDYEKVGKKIERSGKSVSSPPGLFFQHAGHRDKVVDFHWNAQ
DPWTIVSVSDDCESTGGGGTLQIWRMSDLIYRPEEEVLAELEKFKSHVVACASKTEK

>Arahy_ 0045

MGDGGSGNRGGNSNNSGGGSNKPEWLQQYDLIGKIGEGTYGLVFLARIKSQTNRGKSIAIK
KFKQSKDGDGVSPTAIREIMLLREITHENVVKLVNVHINHADMSLYLAFDYAEHDLYEIIRHHRDKYV
NHSINQYTVKSLLWQLLNGLNYLHSNWIIHRDLKPSNILVMGEGEEHGVVKIADFGLARIYQAPLKP
LSENGVVVTIWYRAPELLLGAKHYTSAVDMWAVGCIFAELLTLKPLFQGVEVKATPNPFQLDQLDK
IFKVLGHPTLEKWPSLANLPHWQQDVQHIQGHKYDNNSLYNVVHLSPKSPAFDLLSKMLEYDPRKR
ITAAQALEHEYFKIEPQPGRNALVPCQPGETFVNYPTRPVDTTTDFEGTTNMQPPQPSQVTSGAAVS
GSMPGGHVSNRSVPRPMNVVGMQRMPHQAMQAYNLTSQAGMGGGMNPGGMPMQRGVPQPHQQ
QQLRRRDQMGMPGYPQQKSRRI

>Arahy_ 0059

MGYLCDFCGEQRSLVYCRSDAASLCLSCDRNVHSANALSKRHSRTLVCERCNSQPAFIRCA
EEKISLCQNCDWLGHGTTPSTSGHKRQTINLYSGCPSAAEFSSIWSFFSDIPAMGETCEQELGLMSISE
NSEKSAWVPPENQNASSSAQVTNLPGKDKSWVGTSSMPESSSEPRIMDQPPGPSNACVPKLYCPVKT
TPALCEDDDNLYDDFNMDEVDLDLENYEELFGVALSHSEELFENGGIDSLFGTKEMSASAGDSNCQ
GAVAAEGSTGLINATQPACSNAASADSMMSTKTEPIICFTGRQSQSNISFSGATKDGGGGGGGGDYQ
DCGASSMLLMGEPPWCPPCPESSMQSANRSNAVMRYKEKKKTRKFEKRVRYASRKARADVRRRV
KGRFVKAGDIYDYDPMSQTRSY

>Arahy 0064
MKLAGIKSVENAHDDSIWAATWLPSTASRPPLLLTGSLDETVRMWRSDELVLERSNTCHCL
GVASVAAHPLGSIAASSSLDSFVRVFDVDSNATIATLEAPPSEVWQMRFDPKGAVLAVAGGGSASV
KLWDTNTWELVATLSIPRPEGSKPTDKSGSKKFVLSVAWSPDGKRLACGSMDGTISVFDVQRGKFL
HHLEGHYMPVRSLVYSPYDPRLLFTASDDTNVHMYDAEGKALVGNMSGHASWVLCVDVSPDGAA
IATGSSDKTVRLWDLAMRASVQTMSNHTDQVWGVAFRPDGRGGRLASVSDDKSVSLYDYS

>Arahy 0078

MSGKGAKGLITAKTPAPNKDKDKKKPVSRSSRAGLQFPVGRIHRLLKSRVTANGRVGATA
AVYSAAILEYLTAEVLELAGNASKDLKVKRITPRHLQLAIRGDEELDTLIKGTIAGGGVIPHIHKSLIN
KSSKE
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>Arahy 0079
MSIAAPGQLNVNESPSWGSRSVDCFEKLEQIGEGTYGQVYMAKEIKTGEIVALKKIRMDNE
REGFPITAIREIKILKKLHHENVIKLKEIVTSPGPEKDEQGRPDGNKYKGGIYMVFEYMDHDLTGLAD
RPGMRFTVPQIKCYMRQLLTGLHYCHVNQVLHRDIKGSNLLIDNEGNLKLADFGLARSFSNDHNAN
LTNRVITLWYRPPELLLGTTKYGPAVDMWSVGCIFAELLHGKPIFPGKDEPEQLNKIFELCGAPDEV
NWPGVSKTPWYNQFKPTRPMKRRLREVFRHFDRHALELLERMLTLDPAQRITAKDALDAEYFWTD
PLPCDPKSLPKYESSHEFQTKKKRQQQRQNEEMAKRQKMQHPQQHTRLPPIQQPGQHAQMRSGPN
QNLHGSQPQVAAGPSHHYGKPRGPSGGPGRYPPSGNPGGGYNHPNRGGQGGGGYGSGPYPPQGRG
APYGSSGMPGGGPRGGGGSGYGVGAPTYPQQGGPYGGSGTGRGSNMMGGNRNQQYGWQQ

>Arahy 0093

MTNSSSSKKHGQDQPELSGPTPKSHRTKMGKSEDTDKKNLGKKLKDVEISVPIVYGNIAFW
LGKKASEYQSHKWTVYVRGASNEDLGAIVKRAVFQLHSSFNNPTRVVESPPFELSEAGWGEFEIVIT
LHFHSDVCDKPLNLYHHLKLYPEDENSSMSTKKPVVVELYDEIVFPDPSEAFLSRVQNHPAVNVPRL
PPGVTLPPPIPVEDASKRRKGDTKDHPLSQWFTNFSEADELLQLAAARQQVQAHIAKLRRQISLIDGQ
HHQYFKSSSDQ

>Araip_0029
MDSPSEFSSFPPSQTQLPPQQNPNPIVFLDPNSDSFPNWAENPNPNLHNYLSFTVPKKRRRGR
SQRNPALFRIPLNPNDASNSNNNNGFSSSAAAVPVSAPLSKVVIGNPPPPPLSMSMQYSVPDNSDEIIV
INKEPKTEALIALSAGFPADSLTEEEIEAGVLPVIGGIEQVNYTLIRNHIIAKWRENVSQWVTKEMFVD
YIPQHYHALLDSAYNYLVSHGYINFGVAPLIKEKIPLEMSKPSVIIIGAGLAGLAAARQLMRFGFKVT
VLEGRKRAGGRVYTKKMEGGNRVCAAADLGGSVLTGTLGNPLGIVARQLGDVLHKVRDKCPLYS
LDGKPVDPDMDVKVENAFNRLLDKASRLRQLMGEVSMDVSLGAALETFRQVYKDAVNDEEMNLF
NWHLANLEYANAGLLSHLSLAFWDQDDPYDMGGDHCFLPGGNGKLVQALAENVSILYEKTVHTV
RYSGDGVQVIAGNQVFEGDMALCTVPLGVLKKGSIKFIPELPQRKLDGIKRLGFGLLNKVAMLFPHV
FWETDLDTFGHLTDDPSRRGEFFLFYSYAPVAGGPLLIALVAGEAAHKFESMPPTDAVTRVLQILKGI
YEPKGISVPEPIQTVCTRWGNDPFCFGSYSNVAVGASGDDYDILAETVGDGRLFFAGEATTRRYPAT
MHGAFLSGLREAANMAHYADIRSRRLKVDRAPSNAYSCASLLADLFREPDIEFGSFSAIFARKNADS
KSPAILRVTFSEHRKKSHEVAKQDQQQHSNKLLFQQLQSHFNQQQQLHVYTLLSRQQILDLREVRG
GDEMRLNYLCEKLGVKLVGRKGLGPSGDSVIASIKAERGNRKPLSTSAIIKPGVSKLKAGIIKRKLIR
KAKVVKKTHGSLLHTSTNVVNTTNVTEENRTDQALPGVPVLGNTQSGLSNP

>Araip_0037
MESPPSAGAASPTVGKKKETRGRKPKPKPKDEQHTKTIKEGKKTPHQQHHQQHHHHQPSV
DDKYTQWKSLVPVLYDWLANHNLVWPSLSCRWGPQLEQATYKNRQRLYLSEQTDGSVPNTLVIA
NCEVVKPRVAAAEHISQFNEEARSPFVKKYKTIIHPGEVNRIRELPQNSKIVATHTDSPDVLIWDVES
QPNRHAVLGATNSRPDLVLTGHQDNAEFALAMCPTEPYVLSGGKDKTVVLWSIEDHITSSATDSKS
GGSIVKSNSKSGEGNDKSADGPSVGPRGIYCGHDETVEDVTFCPSSAQEFCSVGDDSCLILWDARVG
SSPAVKVEKAHNADLHCVDWNPHDVNLILTGSADHSVRMFDRRNLTSNGVGTPIHKFECHKAAVL
CVQWSPDKASVFGSSAEDGLLNIWDYEKVGKKIERSGKSVSSPPGLFFQHAGHRDKVVDFHWNAQ
DPWTIVSVSDDCESTGGGGTLQIWRMSDLIYRPEEEVLAELEKFKSHVVACASKTEK

>Araip_0046

MGYLCDFCGEQRSLVYCRSDAASLCLSCDRNVHSANALSKRHSRTLVCERCNSQPAFIRCA
EEKISLCQNCDWLGHGTTASTSGHKRQTINLYSGCPSAAEFSSIWSFFSDIPAMGETCEQELGLMSISE
NSEKSAWVPPENQNASSSAQATNLPGKDKSWVGTSTMPESSSEPRIMDQPPGPSNACVPKLYCPVK
TTPALCEDDDNLYDDFNMDEVDLDLENYEELFGVALSHSEELFENGGIDSLFGTKEMSASAGDSNC
QGAVAAEGSTGLINATQPACSNAASADSMMSTKTEPIICFTGRQSQSNISFSGATKDGGGGGGGDYQ
DCGASSMLLMGEPPWCPPCPESSMQSANRSTAVMRY KEKKKTRKFEKRVRYASRKARADVRRRV
KGRFVKAGDIYDYDPMSQTRSY
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>Cajca_0023
MDPPPQFPPPQNPNVFLDPTSDSIPNLLQNPNHYLSFSVPKKRRRGRSQRNPSSFRLPLPLPSD
HPPSSSSRAPASDEIIVINKEPKTEALIALTAGFPADSLTEEEIDAAVLPVIGGIEQVNYTLIRNHIIAKW
RENVSNWVSKKAFLDYIPQHYHALLDSAYNYLVSHGYINFGVASPVKEKIPAEPSTPAVIVIGAGLA
GLAAARQLMRFGFRVTVLEGRKRAGGRVYTKKMEGGNRLCAAADLGGSVLTGTLGNPLGIVARQ
LGELLHKVRDKCPLYCVDGRPVDPDMDVKVESAFNRLLDKASRLRQLMGEVSVDVSLGAALETFR
QVFKDGVSDEEMNLFNWHLANLEYANAGLLSHLSLAFWDQDDPYDMGGDHCFLPGGNGKLVQA
LAENVPILYEKTVHTIRYSGDGVQVIAGSQAFEGDMALCTVPLGVLKKGSIKFIPELPQRKLDGIKRL
GFGLLNKVAMLFPHVFWEMDLDTFGHLNDDSSRRGEFFLFYSYATVAGGPLLIALVAGEAAHKFES
MPPTDAVTRVLQILKGIYEPKGIVVPEPIQTVCTRWGSDPFCFGSYSNVAVGASGDDYDILAESVGD
GRLFFAGEATTRRYPATMHGAFLSGLREAANMAHHANIRTLKMKVDKAPSNAHSCASLLADLFRE
PDIEFGSFSVIFARKNTDPKSPAILRVTFSEPRKKCHEVAKQDQQHSNKLLFQQLQSHFNQQQQLHVY
TLLSRQQVLDLREVRGGDEMRLNYLCEKLGVKLVGRKGLGMNADSVIDSIKAERGNRKPVSTSLAL
KPGVSSKLKAGIMKRKLIRRAKVVRKSNGSINVGSAIKVSEEVKITDHVLPDVPVSGSDQNDLSNP

>Cajca_0033
MGGETGKSFGLGCDPVVGSLSSSKKREYRVTNRLQEGKRPLYAIVFNFIDSRYFNVFATVG
GNRVTVYQCLEGGVIAVLQSYVDEDKDESFYTVSWACNVDGTPYVVAGGINGVIRVIDAGNEKIHK
SFVGHGDSVNEIRTQTLKPSLVISASKDESVRLWNVHTGVCILIFAGAGGHRNEVLSVDFHPSDIYRI
ASCGMDNTVKIWSMKEFWTYVEKSFTWTDLPSKFPTKYVQFPVYNASVHLNYVDCNRWLGDFILS
KSVDNEIVLWEPKVKEQTPGEGVVDVLQKYPVPECDIWFIKFSCDFHFNMIAVGNREGKIFIWELQS
SPPVLIARLSHPQSKSPIRQTATSFDGSTILSCCEDGTIWRWDDVTNSSST

>Cajca_0065
MSRLMEPLAVGRVIGEVVDIFTPSVRMNVTYSTKQVANGHELMPSTIVAKPRVEIGGDDMR

TAYTLIMTDPDAPSPSDPYLREHLHWMVTDIPGTTDVSFGKEIVGYESPKPVIGIHRYVFILFKQRGR

QTVRPPSSRDYFNTRRFSEENGLGLPVAAVYFNAQRETAARRR

>Cajca_0072

MTNSSSSKKHGQDQPELSGPTPKSQRTKMGKSEDNDKKNLGKKLKDVEINIPIVYGNIAFW
LGKKASEYQSHKWTVYVRGASNEDLGAIIKRAVFQLHSSFNNPTRVVEAPPFELSEAGWGEFEVAIT
LYFHSDVCDKPLNLYHHLKLYPEDENSSMSTKKPVVVEFYDEXVFPDPSEAFLARMQGHPAVNLPR
LPAGLTLPPPIPVEDASKRRKGDTKDHSLSQWFTNFSEADELLQLAAARQQVQAHIAKLRRQISLIDG
QHQQFKSTSEQ

>Cicar 0021

MDPPPPSHVSSPQQNPNHDNIQSDSIPNFDQNPNPNLSHYLSLSVPKKRRRGRSQRNPSSFRS
PFTLNASSLNNDLTSSIRNPPSSSTQFHDFSDEIIMINKEAKTEALIALSAGFPADSLSEEEIETGVIPVIG
GIEQVNYTLIRNHIIAKWRENVSIWVNKKMFTDYIPQHYHSLLDSAYNYLLSHGYINFGVASPIKDKI
PTEPSKPGVIIIGAGLAGLAAARQLMRFGFKVTVLEGRKRAGGRVYTKKMEVGNRVGAAADLGGS
VLTGTLGNPLGIVARQLGDLLHKVRDKCPLYSVDGKPVNPDMDVKVESAFNRLLDKASRLRQLMG
EVSVDVSLGAALETFRQVYKDAVNDEEMKLFNWHLANLEYANAGLLSHLSLAFWDQDDPYDMGG
DHCFLPGGNGKLVQALAENVPILYEKTVHTIRYGSDGVQVNAGSQVFEGDMALCTVPLGVLKKGSI
KFIPELPQRKLDGIKRLGFGLLNKVAMLFPHVFWEMDLDTFGHLSDDPSRRGEFFLFYSYATVAGGP
LLIALVAGEAAHKFESMPPTDAVTKVLHILKGIYEPKGINVPEPIQTVCTRWGSDPFCFGSYSNVAVG
ASGDDYDILAESVGDGRLFFAGEATTRRYPATMHGAFLSGLREAANMAHHANIRSMNVKVEKPPSS
AHSCASLLADLFREPDIEFGSFSIIFAQKNADPKSPAILRVTFGEPKKKYHEVAKQDQQQHSNKLLFQ
QLQSHFNQQQQLHVYTLLSRQQVLDLREVRGGDEMRLNYLCEKLGVKLVGRKGLGLNADSVIASI
KAERGNRKPVSTSMSLKPGLSKIKAGIIKRKIIRKAKVVKKSNESIPRASMNVGSASRVSEENRIIDQV
IPDVFVLGNNQNDLANSNP

>Cicar 0041

MGYVCDFCGQQRSMVYCRSDAACLCLSCDRNVHSANTLARRHSRTLLCERCSSQPALVRC
SEEKISLCQNCDWLGHGNSTSSTHKRQTINCYSGCPSSAELSSIWSFVLDIPSLSETTCEQELGFMSINE
NRSAWVAPKNQNVSDSDQVTDLPDMDKSWAGTSSKPESSSEPRLLDHSPGSTKECVPKLYCSATKC
PEEREDKDDLYGDFDMDEMDINIENYDELFGMALTHSEELFENGGFNSLFGAKEMSAGDSDCQDAI
AAEGSSVGHFNATQPACSNAASADSILSTKTEPNLCITAKQAQSNLSFSGINEESGGAGDYQDCGASS
MLLMGEPPWLNTCPENDLQLQSANRSSAVMRYKEKKKTRKFDKRVRYASRKERADVRRRVKGRF
VKAGDVYDYDPLSQTRSY
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>Cicar_0062
MSRSLEPLSMGRVIGEVVDIFNPSVRMNVTYSTKQVANGHELLPSIVMNKPRVEIGGDDLR

TAYTLIMTDPDAPSPSDPYLREHLHWMVTDIPGTTDVSFGKEIVEYENPKPVIGIHRYVFILFKQRGR

QTVRSPTFRDNFNTRSFSQQNSLGLPVAAVYFNAQRETAARRR

>Cicar_0069

MTNSSSSKKHGQDQSELSGPTSKSQRTKMGKSEDNDKKNSGKKLKDVEISVPIVYGNMAF
WLGKKASEYQSHKWTVYVRGASNEDLGVIIKRVVFQLHSSFNNPTRVVDAPPFELSEAGWGEFEIAI
TLHFHSDVCDKPLNLYHHLKLYPEDENSSMSTKKPVVVEFYDEVVFPDPSEAFLARVQNHPAVNFP
RLPAGHTLPPPIPVEDANRRRKGDTKDNPLSQWFLSFSEADELLQLAAARQQVQAHIAKVKRQISLIE
GQHKQLKSSSDQ

>Glyma_0052

MGYICDFCGDQRSMVYCRSDAACLCLSCDRNVHSANALSKRHSRTLLCERCNSQPAFVRC
VEEKISLCQNCDWLGHGTSTSSSTHKRQAINCYSGCPSAAELSSIWSFVLDIAAISESTCEQELGLMSI
NENKSVGVPPEGQNVSGSDEVTDQPALDKSLVGTSSMPESSSKPRILDQPARPANECLSKLYCPATK
FPALCENDNLYDDFNMDEVDLNLENYEELFGMALSHSEELFENGGIDSLFGTKDMSAGDFSCEDAI
AAEGSSVGQVNVMQPACSNAASADSILSTKTEPILCFTGRQAQSNLSFSGVTGDSSAGDYQDCGASS
MLLMGEPPWFAPCPENSLQSANRSNAVMRYKEKKKTRMFDKKVRYASRKARADVRRRVKGRFVK
AGDVYDYDPLSTTRSF

>Glyma_0066
MPLGERAGDKSESRYCGVETDFNDDMPHVLHFNLYSGSFDFVVAPLMDHSYRPSLVQKDA
LGSGVLPFAGSDLVLSPSQWSSHVVGKISSWIDLDSEDETLRIDSETTLKQEIAWASHLSLQACLLPA
PKGTSCANYARCVNQILQGSNNMQLWLRVPLVKPDDDSMDAKSVALVDSWETWNSFRLLCEHHS
QLSVALDILSTLPSPNSLGRWFGEPVRAAILHTDCFLTNSHGCPCLSKRHQSLITGFFNHSIQIIVSGNS
VHPKASVDANDNSGTNSQRHPLRPYLDYIGYLYQRMDPLPEQERFELGYRDFLQSPLQPLMDNLEA
QTYETFERDAVKYIQYQRAVSKALLDRVPDEEASVKTIVLMVVGAGRGPLVRASLQAAEETGRKLK
VYAVEKNPNAVVTLHALVKLEGWEDTVTIVSSDMRHWSAPEKADILVSELLGSFGDNELSPECLDG
AQRFLKQDGISIPSSYTSFLQPVTASKLYNDVKAHKDLVHFETAYVVKMHNVAKLAPTQPVFTFTHP
KHSDKEINQRYKKLNFIIPNDTGSAMVHGFAGYFDATLYKDVHLGIEPSTATPNMFSWFAIFFPLRTP
ICVDPGSTLEVHFWRCCGSTKVWYEWCVASPASSPMHNSNGRSYWVGL

>Glyma_0076
MSRLMEPLVVGRVIGEVVDIFSPSVKMNVTYSTKQVANGHELMPSTIMAKPRVEIGGDDM

RTAYTLIMTDPDAPSPSDPCLREHLHWMVTDIPGTTDVSFGKEIVGYESPKPVIGIHRYVFILFKQRGR

QTVRPPSSRDHFNTRRFSEENGLGLPVAAVYFNAQRETAARRR

>Glyso_0048

MGYICDFCGDQRSMVYCRSDAACLCLSCDRNVHSANALSKRHSRTLLCERCNSQPAFVRC
VEEKISLCQNCDWLGHGTSTSSSTHKRQAINCY SGCPSAAELSSIWSFVLDIAAISESTCEQELGLMSI
NENKSVGVPPEGQNVSGSDEVTDQPALDKSLVYGTSSMPESSSKPRILDQPARPANECLSKLYCPATK
FPALCENDNLYDDFNMDEVDLNLENYEELFGMALSHSEELFENGGIDSLFGTKDMSAGDFSCEDAI
AAEGSSVGQVNVMQPACSNAASADSILSTKTEPILCFTGRQAQSNLSFSGVTGDSSAGDYQDCGASS
MLLMGEPPWFAPCPENSLQSANRSNAVMRYKEKKKTRMFDKKVRYASRKARADVRRRVKGRFVK
AGDVYDYDPLSTTRSF

>Glyso_0068
MSRLMEPLVVGRVIGEVVDIFSPSVKMNVTYSTKQVANGHELMPSTIMAKPRVEIGGDDM

RTAYTLIMTDPDAPSPSDPCLREHLHWMVTDIPGTTDVSFGKEIVGYESPKPVIGIHRYVFILFKQRGR

QTVRPPSSRDHFNTRRFSEENGLGLPVAAVYFNAQRETAARRR

> upan_0026

MGDGSSNRTNSNSNKPEWLQQYDLIGKIGEGTYGLVFLARIKSQANRGKSIAIKKFKQSKD
GDGVSPTAIREIMLLREITHENVVKLVNVHINHTDMSLYLAFDYAEHDLYEIIRHHRDKVNHSINQY
TVKSLLWQLLNGLNYLHSNWIIHRDLKPSNILVMGDGEEHGVVKIADFGLARIYQAPLKPLSENGVV
VTIWYRAPELLLGAKHYTSAVDMWAVGCIFAELLTLKPLFQGAEVKGTPNPFQLDQLDKIFKVLGH
PTLDKWPSLANLPHWQQDVQHIQGHKYDNTSLCNVVHLSPKSPAYDLLSKMLEYDPRKRITAAQA
LEHEYFKMEPQPGRNTLVPCQPGETFVNYPTRPVDTTTDFEGTANLQPPLPVSSGAGSMPGGHGSNR
AVPRPMNVVGMQRMPHQPMQAYNLASQAGMGPGMNPGGIPMQRGVPQAHQQQQLRRKDQMGM
PGYPPQQKSRRI
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>| upan_0036

MGYTCDFCGDQRSMVYCRSDAACLCLSCDRNVHSANSLSKRHSRTLLCERCNSQPAVVRC
AEEKVSLCQNCDWLGHGSSTSSSTHKRQTINCYSGCPSSEELSSIWSFILDISSMSGSSCEQELGLMSI
NENSNTSSRVPPENQNVTGSDQVNNLPGKDKSGVGASSKSESSTESPVPDHPAGPSNQCLPKFYRPG
TKCPSICEDNMYPDFEMGEADINLENYDELFGMTLTHSEELFENGGFDSLFGIKDISAEDSDCLGAVV
AESSVELVNAMQPACSNAESADSILSTKTEPIICFTARQAPSNISFSGIAGESNAGDYQDCGASSMRL
MGEPPWHSPFPENSLHSASNRSNAVMRY KEKKKIRKFDKRVRYASRKERADVRRRVKGRFVKVGD
AYDYDPLGPTRSY

>| upan_0049
MPLGERGGDKTESRYCGVETEFNDDMPHVLAFNLSSAGFDFVIAPLMDPAYRPSLVQKDIF
GSAVLPFAGSDLVLSPSQWSSHVVGKISPWLDLDSEDEILRLDSETTLKQEISWASHLSLQACLLPAP
KGTTCANYARCVNQILQGLSNMQLWLRIPVVKPDDDSMDANTDTLVDTWEMWNSFRLQCEHHSQ
LSVALDILNTLPSENSLARWFGESVRAAIINTDSFLTNARGYPCLSKRHQKLITGFFNHSIQITISGNSV
HPKTKVVADVSHNHSGADSQRHPLRPYLDYVGYLYQKMDPLPEQERFELGYRDFLQAPLQPLMDN
LEAQTYETFEKDAMKYIQYQRAVSKALLDRVPDEEASVKVTVLMVVGAGRGPLVRASLQAAEETG
RKLKVYAVEKNPNAVVTLHALVKLEGWEDIVNIVSSDMRCWNAPEEADILVSELLGSFGDNELSPE
CLDGAERFLKQDGISIPSSYTSFLQPVTASKLYNDVKAHKDLAHFETAYVVKIHNAARLAPSQPVFTF
THPKPDKESNQRYKKLHFVMPNDTGSAMVHGFAGYFDATLYKDVHLGIEPSTATPNMFSWFAIFFP
LRSPICVGPGSTLEVNFWRCCGPKKVWYEWCVTSPSSSPIHNSNGRSYWVGL

>Lupan_0055

MSGKGAKGLITGKTSAANKDKDKKKPTSRSSRAGLQFPVGRIHRLLKTRTTAHGRVGATA
AVYSAAILEYLTAEVLELAGNASKDLKVKRITPRHLQLAIRGDEELDTLIKGTIAGGGVIPHIHKSLIN
KSSKE

> upan_0067
MTEGHQFNNITLGGRGGTNTGQMKIYSEGILWRRQGGGKLIEVDKDDIMGVTWMKVPRT
NQLGVQIKDGLFYKFTGFRDQDVASLTTFFQNTFGIEVQEKQLSVTGRNWGEVDLNGNMLAFMVSS
KQAFELSVADVAQTQLQGKNDVILEFHVDDTTGANEKDSLMEISFHIPNSNTQFIGDENCPPAQVFR
DQIMSMADVGVGGEDAVVTFEGIAILTPRGRYSVELHLSFLRLQGQANDFKIQYSSVVRLFLLPKSN
QPHTFVIISLDPPIRKGQTLYPHIVMQFETDLVVQSELSMGEDLYNTKYKDKLEMSYKGLIHEVFTTI
LRGLSGAKVTKPGKFRSCQDGYAVKSSLKAEDGILYPLEKSFFFLPKPPTLILHEEIDYVEFERHAAG
GSNMHYFDLLVRLKSDTEHLFRNIQRNEYHNLYGFISSKGLKIMNIGDAQAPGGMAKVLETDDDDA
VDPHLERIKNAAGGGDESDEEDEDFVLDKDDGGSPTDDSGGDDSDASQSGDDEKEKPAKKEPKKD
LSSKASTSKKKSKDADEDGKKKKQKKKKDPNAPKRALSGFMFFSQMERENLKKTNPGISFTDVGRV
LGEKWKKMSVEEKEPYEAKARADKIRYKDEISGYNKNPQPMNVDSGNESDSS

> upan_0068
MTQISSSTGTKDPEQEQTLDQDKELVLPNPKGSEPVSGEEQEVVASEENKEKPLVDQPVPM
EEESVNPATVFCIRLKQPNSNLLHKMSVPEICRNFSAVSWCGKMNAIGCAAETCARIPSSTTNPAFWI
PIHIVIPERPTECSVFNVIADSPRDSVQFIEWSPTSCSRALLIANFHGRVTIWTQPSQGPANLVHDTTCW
QREHEWRQDIAVVTKWLSGVSPYRWLSSKSSAPSNSKSTFEEKFLSQQSQTSARWPNFLCACSVFSS
GSVQLHWSQWPPSQNGKTPKWFYTSKGLLGCGPSGIMAGDAIITESGAMHVAGVPIVNPSTVVVWE
VTPGPGNGFQVTPKTSTTCGIPPLSPPNWAGFAPLAAYLFSWQDYLLSEAKQGRKQTDKNLGDAVP
LYCSPVSNFSAYVTPEAAAQSAATTTWGSGVTAVAFDPTCGGSVIAVVIVEGQYMSPYDPDEGPSIT
GWRVQRWESSLQQVVLHPIFGNPTSSMGGQPPMQTVWQSKVDLSIPPTNDFKNHPAPGIITDVQRVS
VSGSDKSERVNFDPFDLPSDVRTLARVVYSAHGGEIAIAFLRGGVHIFSGPNFSPVDNYQINVGSAIA
VPAFSSTSCCSASVWHDSSKDHTILKIIRVLPPAIPTSQVKANSSAWERAIAERFWWSLLVGVDWWD
AVGCTQSAAEDGIVSLNSVIAVLDADFHSLPSSQHRLQYGPSLDRIKCRLLEGSNAQEVRAMVLDM
QARLLLDMLGKGIESALINPSALVPEPWQASAEALNNIDSESMAIEPALVPTIQAYVDSVLDLASHFIT
RLRRYASFCRTLATHAVNSGTGSNNRNVVTSPTQSSATPATSQGGQNGSATSMGSTQIAWIQEAIAK
ISNTTDGASNPTPNPISGPPTFVPISINTGTFPGTPAVRLIGDCHFLHRLCQLLLFCYFFRRTQIPRYSGV
ANRSADTNMQKPQPNASAPGKVEDITKPASAVVKSDDGQTGRAGSIVPGAKVVEEASSARSRLGAG
NAGQGYTFDEVKVLFMLLIDLCRRTAALQHPLPISQVGSSNIQVRLHYIDGNYTVLPEVVEASLGPH
MQNMPRPRGVDAAGLLLRELELYPPAEEWHRRNMFGGPWTDPEDVDFANDAPRLVSSDPHDFSSL
EHCDVYNGAQRLWPRKRRMSERDAAFGLNTSVGLGGYLGIMGSRRDVVTAMWKTGLEGVWYKC
IRCMRQTSAFTSPDATSSPSQNDNEIRWISRWAYGCPMCGGTWIRVV
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>Meditru_0032

MGSLCDFCGDQRSLVYCRSDAASLCLSCDRNVHSANELSKRHSRTLVCERCNLQPAYVRC
VEEKVSLCQNCDWSAHGTNPSSSTHKRQSINCFSGCPSASELSSIWPFFSDIPSTGEACEHKLGLMSIN
ENSDNSARVPPESKNVSGSAQVADLPSKNKSGVDTSSIPESSAKPRILDQAPGSSNEFMPKLLCPSRK
APALCEDDKLLDDFNIDEMDFELENYSELFDFALNHSEEFFENGGINSLFERKDMSASAGDSNCQGA
FAAEGSSARFVSAIQPECSNAASADSILSTKTEPVIYFTERQSNLSFSGVNKDASAGDYQECGTSSML
LTGEPPWCPPCPENSIQSANRSNAVMRYKEKKKNRKFDKKVRYASRKARADVRKRVKGRFVKAGE
TYDYDPLSQTRSC

>Meditru_0039

MLNTSSSKNHDQDQSQLSGPTPNSHPIKMGKSEDNDKKNSGKKLKDVEISVPIVYGNVSFW
LGKKASEYQSHKWTIYVRGASNEDLGVIVKRVVFQLHTSFNNPTRIVDAPPFELSEAGWGEFEIAITL
YFHSDVCDKPVNLYHQLRLYPDDESSSYSTKKPVVVEFYDEVVFPDPSEAFLARLQNHPVVNMPRL
PAGLTLPPPIPIEDASKRRRGDTKDNPLSQWFLNFSEADELLQLAAARQQVQAHISKLKRQISLIDGQ
HKQLKSSPDQ

>Meditru_0052

MSGKGAKGLTTGKTPANLKDKDKKKPTSRSSRAGLQFPVGRIHRLLKSRTMAHGRVGATA
AVYSAAILEYLTAEVLELAGNASKDLKVKRITPRHLQLAIRGDEELDTLIKGTIAGGGVIPHIHKSLIN
KSSKE

>Meditru_0061
MVKLFSLGTEPVVGNLNSSRKKEYRVTNRLQEGKRPLYAVVFNFIDSRYFNVFATVGGNR
VTIYQCLQGGVIAVLQSFVDDDKDESFYTVSWACNTNGAPLAVAGGVNGIIRVINGSDEKLHKSFV
GHGDSINEIRTQAMRPALVISASKDESVRLWNVHTGVCVLIFAGAGGHRNEVLSIDFHPSDIFKIASC
GMDNTVKIWSMKDFWGYVEQSFTWTDIPSKFPTKYVQFPIFNASVHTNYVDCTRWLGEFILSKSVD
HEINLWEPKVKEQSPGEGAADILQKYPVPECDIWFIKFSCDFHFKACAIGNREGKIFVWDLQSSPPILN
AKLVHAQSKSPIRQTALSHDGSTILCCCDDGTIWRWDDANSEA

>Phavul_0006

MDPPPQFSSSLNPNPNSPNVFLDPTSDSITNLIQNPNSNPNPNPTTLSHYLSFSVPKKRRRGRS
QRNPASFRLPLNLPTDTPSSSRTPASDEIIVINKEPKTEALIALTAGFPADSLTEEEIDAAVLPVIGGIEQ
VNYTLIRNHITAKWRENVSNWVSKKTFLDYIPQHYHALLDSAYNYLLSHGYINFGVASPIKERIPAEA
SKPSVIIVGAGLAGLAAARQLMRFGFKVTVLEGRKRAGGRVYTKKMEGGNRVCAAADLGGSVLTG
TLGNPLGIVGRQLGELLHKVRDKCPLYCMDGRPVDPDTDVKVESAFNRMLDKASRLRQLMGEVSV
DVSLGAALETFQQVFKDSVSDEELSLFNWHLANLEYANAGLLSNLSLAFWDQDDPYDMGGDHCFL
PGGNGKLVQALAENVPILYEKTVHTIRYSGDGVQVIAGSQVFEGDMALCTVPLGVLKKGSIKFIPEL
PQRKLDGIKRLGFGLLNKVAMLFPHVFWEMDLDTFGHLSDDPSRRGEFFLFYSYATVAGGPLLIALYV
AGEAAHKFESMHPTDAVTRVLQILKGIYEPKGINVPEPIQTVCTRWGSDPFCFGSYSNVAVGASGDD
YDILAESVGDGRLFFAGEATTRRYPATMHGAFVTGLREAANMAHHANIRTLKMKVDKAPSNAHSC
ASLLADLFREPDIEFGSFSIIFAQKNTDPKSPAILRVTFGEVRKKCNEVAKQDQQHSNKLLFQQLQSHF
NQQQQLHVYTLLTRQQVLDLREVRGGDEMRLNYLCEKLGVKLVGRKGLGMNADTVIDFIKSERGN
RKPVSTSLALKPGVSSKLKAGITKRKLIRRAKVVRKSNGSVDMGSATKISEEVKMTDLVRPDVTVSG
SNQSDLSNP

>Phavul 0010

MGDGSGSRWSRAEWVQQYDLLGKIGEGTYGLVFLARTKTPSPSKSIAIKKFKQSKDGDGVS
PTAIREIMLLREITHENVVKLVNVHINHADMSLYLAFDYAEHDLYEIIRHHRDKLNHSINQYTVKSLL
WQLLNGLTYLHSNWMIHRDLKPSNILVMGEGEEHGVVKIADFGLARIYQAPLKSLSDNGVVVTIWY
RAPELLLGAKHYTSAVDMWAVGCIFAELLTLKPLFQGAEVKATSNPFQLDQLDKIFKVLGHPTLEK
WPSLASLQHWQQDVQHIQGRKYDNTGLYNVVHLSTKSPAYDLLSKMLEYDPRKRITAAQALEHEY
FKIEPLPGRNALVPCQLGEKIVNYPTRPVDNTTDLEGTTNLPPSQAVTAVSGSMPGAHGSNRSVPRP
MNVVGMPRLPPQAMAAYNLTSQAAMGDGMNPGSISKQRGVPQGHPQQLRRKEQMGMPGYPSQQ
KSRRI
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>Phavul 0028
MVGETGKLFGLGCDPVVGSLTASKKREYRVTNRLQEGKRPLYAVVFNFIDSRYFNVFATV
GGNRVTVYQCLEEGVIAVLQSYVDEDKDESFYTVSWACNVDGAPFVVAGGINGVIRVIDAGTEKIH
KSFVGHGDSVNEIRTQTLRPSLVISASKDESVRLWNVHTGICILIFAGAGGHRNEVLSVDFHPSDIYRI
ASCGMDNTVKIWSMKEFWTYVEKSFTWTDLPSKFPTKYVQFPVYNASVHLNYVDCNRWLGDFILS
KSVDNEIVLWEPKVKEQTPGEGVVDILQKYPIPECDIWFIKFSCDFHFDIAAVGNREGKIFIWELQSSP
PVLIARLSHPQSKSPIRQTATSFDGSTILSCCEDGTIWRWDDVTNSTT

>Vigan_0033

MGDGSGSRWSRAEWVQQYDLLGKIGEGTYGLVFLARTKTPSPSKSIAIKKFKQSKDGDGVS
PTAIREIMLLREITHENVVKLVNVHINHADMSLYLAFDYAEHDLYEIRHHRDKLNHSINQYTVKSLL
WQLLNGLSYLHSNWMIHRDLKPSNILVMGEGEEHGVVKIADFGLARIYQAPLKPLSDNGVVVTIWY
RAPELLLGAKHYTSAVDMWAVGCIFAELLTLKPLFQGAEVKATSNPFQLDQLDKIFKVLGHPTLEK
WPSLASLPHWQQDVQHIQGHKYDNTGLYNVVHLSTKSPAYDLLSKMLEYDPRKRITAAQALEHEY
FKIEPLPGRNALVPCQLGEKIVNYPTRPVDNTTDLEGTTNLPASQAVTAVSGSMPGAHGSNRSVPRP
MNVVGMQRMPPQPMAAYNLTSQAAMGDGMNPGNISKQRGVPQGHPQQLRRKEQMGMPGYPSQQ
KSRRI

>Vigan_0038

MGYICDFCGDQRSMVYCRSDAACLCLSCDRNVHSANALSRRHSRTLLCERCNSQPAFVRC
VEEKISLCQNCDWLGHGVSTSSTHKRQGISCYSGCPSAAELSSIWSFVLDIPSIRESTCEQELGLMSIN
ENSESVGVPPENGNVSVSDQVTDLPALDRSFVGTSSIPESSSETRILDQPDGPANECLPKLYCPATKCP
ALCEDDNLYDDFDMDEVDLNLENYEELFGMALSHSEELFENGGIDSLFGTKDMSAGDSSCQDAIAA
EGSSVGLVNATQPACSNAASADSILSTKTEPILCFTGRQAQSNLSFSGITGESSAADYQDCGTTSMLL
MGEPPWFAPCPENSLQSANRSNAVLRYKEKKKARKFEKQVRYASRKARADIRRRVKGRFVKAGDV
YDYDPLSTTRSC

>Vigan_0067
MTDLHQFNNITLGGRGGTNPGQMKLHSGGIVWKRQGGGKLIEVDKSDIEGVTWMKVPKT
NQLGVQIKDGLYYKFTGFRDQDVVSLTNFFQSTCGITVREKQLSVSGRNWGEVDLNGNMLAFMVG
SKQAFEVSLADVSQTQLQGKNDVILEFHVDDTTGANEKDSLMEISFHIPSSNTQFVGDEKTPPAEVFR
SRIMSMADVGAGGEDAVVTFESIAILTPRGRYIVELHMSFLRLQGQANDFKIQYSSVVRLFLLPKSNQ
PHTFVIISLDPPIRKGQTLYPHIVMQFESDYVVQSELAMNEDLYNTKYKDKLELSYKALIHEVFTTILR
GLSGAKVTKPGKFRSCQDGYAVKSSLKAEDGILYPLEKSFFFLPKPPTLILHEEIDYVEFERHAAGGS
NMHYFDLLIRLKSEQEHLFRNIQRNEYHNLYEFISSKGLKIMNLGDGQPTAGIKKVLENDDDDAVDP
HLERIKNAAGDDESDEEDSDFVADKDDEGSPTDDSGGDDSDASKSGEEKEKPAKKEIKKDLPPKAST
SKKKPKDDEDGKKKKQKKKKDPNAPKRAMSGFMFFSKLERENLKKTNPGISFTDVGRVLGEKWKK
MSAEEKEPYEAKAREDKQRYKDEISGYKNTQPMNIDSANVTDSA

>Vigan_0068

MTISSSSKKHGQDLPELSGPTPKSQRTKMGKSDDNDKKNLGKKLKDVEISVPIVYGNIAFW
LGKKASEYQSHKWTVYVRGATNEDLGAIIKRVVFQLHSSFNNPTRVVESPPFELSEAGWGEFEVAIT
LYFHSDVCDKPLNLYHHLKLYPEDENSSMSAKKPVVVEFYDEIVFPDPSEAFLARLQSHPAVNLPRL
PAGLTLPPPVPVEDASKRRKGDTKDHSLSQWFTNFSEADELLQLAAARQQVQAHIAKLRRQINLIDG
QHQQFKSSSDQ

>Vigra_0043

MGYICDFCGDQRSMVYCRSDAACLCLSCDRNVHSANALSRRHSRTLLCERCNSQPAFVRC
VEEKISLCQNCDWLGHGVSTSSTHKRQGISCYSGCPSAAELSSIWSFVLDIPSIRESTCEQELGLMSIN
ENSESFGVPPENGNVSVSDQVTDLPALDRSFVGTSSIPVSNSETHILDQPAGPANECLPKLYCPATKCP
ALCEDDNLYDDFDMDEVDLNLENYEELFGMALSHSEELFENGGIDSLFGTKDMSAGDSSCQDAIAA
EGSSVGLVNATQPACSNAASADSILSTKTEPILCFTGRQAQSNLSFSGITGESSAADYQDCGASSMLL
MGEPPWFAPCPENSLQSANRSNAVLRYKEKKKARKFEKQVRYASRKARADVRRRVKGRFVKAGD
VYDYDPLSTTRSC

>Vigra_0072

MTISSSSKKHGQDQPELSGPTPKSQRTKMGKSDDNDKKNLGKKLKDVEISVPIVYGNIAFW
LGKKASEYQSHKWTVYVRGATNEDLGAIIKRVVFQLHSSFNNPTRVVESPPFELSEAGWGEFEVAIT
LYFHSDVCDKPLNLYHHLKLYPEDENSSMSAKKPVVVEFYDEIVFPDPSEAFLARLQSHPAVNLPRL
PAGLTLPPPVPVEDASKRRKGDTKDHSLSQWFTNFSEADELLQLAAARQQVQAHIAKLRRQINLIDG
QHQQFKSSSDQ
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>Vigun_0040
MGYICDFCGEQRSMVYCRSDAACLCLSCDRSVHSANALSRRHSRTLLCERCNSQAAFVRC
VEEKISVCQNCDWLGDGVSTSWTHKRQGISCYSGCPSAAELSSIWSFVLDIPSIRECTTCEQELGLMSI
NENSESVGVATNEKCPALCCEDFDMDEVDLNIEKYEELFGSEELFENGGIDSLFGTKDMSAEVNACS
NAASADSILSTKTEPIVCFSGITGDYQDCGASSSMVLMGEHPCPDNSLHSANRTNAVLRYKEKKKAR
KFDKQVRYASRKARADVRRRVKGRFVKADYDPLTTTRSC

>Vigun_0069

MTNSSSSKKHGQDQPELSGPTPKSQRTKMGKSEDNDKKNLGKKLKDVEISVPIVYGNIAFW
LGKKASEYQSHKWTVYVRGATNEDLGAVIKRVVFQLHSSFNNPTRVVESPPFELSEAGWGEFEVAI
TLYFHSDVCDKPLNLYHHLKLYPEDENSSMSAKKPVVVEFYDEIVFPDPSEAFLSRLQSHPAVNLPR
LPPGLTLPPPVPVEDASKRRKGDTKDHSLSQWFTNFSEADELLQLAAARQQVQAHIAKLRRQINLID
GQHQQFKSSSDQ
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Anexo 5. Genes de floracion de A. thaliana en sus rutas respectivas. Las siglas representan
la abreviacion del nombre de las rutas que estan en la parte superior del cuadro (Bouche et
al, 2016). Las siglas representadas en cada codigo de gen representa pertenencia, mientras
la “X” es no presencia en la ruta.

General Circadian Flower
Codigo Nombre processes & Aging clock development | Gene involve | Hormonal | Photoperiod Sugar Temperature | Vernalization
autonomous | pathway pathwa and meristem | to Flowering |  pathway pathway pathway pathway pathway
pathway Y identity
AT1G01040 DCL1 GPAP AP X X X X X X X X
AT1G02065 SPL8 X X X FDMI X X X X X X
AT1G02400 GA20x6 X X X X X HP PP X X X
AT1G02580 MEA, FIS1 X X X X X X X X X P
ATI1G02740 MRG2 GPAP X X X X X PP X X X
AT1G04400 CRY2 X X X X X X PP X X X
ATI1G04870 ATPRMTI10 GPAP X X X X X X X X X
AT1G05830 ATX2 GPAP X X X X X PP X X P
AT1G06040 STO X X X X X X PP X X X
AT1G06770 AtBMI1B, DRIP1 X X X X X X X X X P
ATI1C08260 | ESD7, TIL1, ABO4 GPAP X X X X X X X X X
AT1G08970 NF-YC9, HAP5C X X X X X HP PP X X X
ATI1G09570 PHYA X X X X X X PP X X X
AT1G09700 HYL1 X AP X X X X X X X X
ATI1G10120 CIB4 X X X X X X PP X X X
AT1G10570 OTS2 GPAP X X X X X X X X X
ATI1G12910 LWD1, ATAN11 X X CCP X X X X X X X
AT1G14400 UBC1 GPAP X X X X X X X X VP
ATI1G14920 GAI, RGA2 X AP X X X HP PP X X X
AT1G15550 GA30X1 X X X X X HP X X X X
ATI1G15750 TPL X AP X FDMI X X PP X X X
ATI1G17720 PP2A-B55BETA X X X X GIF X X X X X
ATIGL7760 CSTF77 GPAP X X X X X X X X VP
AT1G18080 | RACKI1A, ATARCA X X X X X HP X X X X
ATI1G18100 MFT X X X X X X PP X X X
AT1G18450 ARP4 GPAP X X X X X X X X VP
AT1G19330 AFR2 X X X X X X PP X X X
AT1G20900 AHL27, ESC X X X X X X PP X X X
ATI1G22770 Gl X AP CCP X X X PP SP X X
AT1G23420 INO X X X FDMI X X X X X X
AT1G24260 SEP3 X X X FDMI X X X X X X
AT1G25540 PFT1, MED25 X X X X X X PP X X X
ATI1G25560 TEM1, EDF1 X X X X X HP PP X X X
AT1G26310 CAL X X X FDMI X X X X X X
AT1G26830 CUL3A X X X X X X X X X VP
AT1G28210 ATJ1 X X X X GIF X X X X X
AT1G28520 \VOZ1 X X X X X X PP X X X
AT1G30040 GA20xX2 X X X X X HP PP X X X
AT1G30950 UFO X X X FDMI X X X X X X
AT1G30970 SUF4 X X X X X X X X X P
ATI1G32230 RCD1 GPAP X X X X X X X X X
AT1G43850 SEU X X X FDMI X X X X X X
AT1GA7990 GA20x4 X X X X X HP PP X X X
AT1(48270 GCR1 X X X FDMI X HP PP X X X
ATI1G50370 FYPP1 X X X X X X PP X X X
AT1G50700 CPK33 X X X X X X PP X X X
ATI1G51450 ASH2R, TRO GPAP X X X X X X X X VP
AT1G51690 | PP2A-B55ALPHA X X X X GIF X X X X X
AT1G52520 FRS6 X X X X X X PP X X X
AT1G52740 HTA9 GPAP X X X X X X X X X
AT1G53090 SPA4 X X X X X X PP X X X
AT1G54440 RRP6L1 GPAP X X X X X X X X X
AT1G54830 NF-YC3 X X X X X HP PP X X X
AT1G55250 HUB2 GPAP X X X X X X X X P
ATI1G55325 | MED13, GCT, MAB2 GPAP X X X X X X X X X
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General Circadian Flower
Codigo Nombre processes & Aging clock develop.ment Gene invo.lve Hormonal | Photoperiod Sugar Temperature | Vernalization
autonomous | pathway and meristem | to Flowering | pathway pathway pathway pathway pathway
pathway pathway identity
ATI1G56170 | ATHAPSB, HAPSB, NF-YC2 X X X X GIF X X X X X
ATI1G57820 VIM1, ORTH2 GPAP X X X X X X X X X
AT1G60220 OTS1, ULP1D GPAP X X X X X X X X X
AT1G61040 VIPS GPAP X X X X X X X X WP
AT1G62360 STM, SHL, WAM1 X X X FDMI X X X X X X
AT1G62830 LDL1 GPAP X X X X X PP X X X
ATI1G65480 FT X AP CCP FDMI X HP PP SP TP VP
ATI1G66050 VIM2 GPAP X X X X X X X X X
ATI1G66350 RGL1 X AP X X X HP PP X X X
AT1G68050 FKF1, ADO3 X X Cccp X X X PP X X X
AT1G68640 PAN, TGA8 X X X FDMI X X X X X X
AT1G68840 TEM2, RAV2 X X X X X HP PP X TP X
ATI1G69120 AP1 X AP X FDMI X X PP SP TP WP
ATI1G71692 AGL12, XAL1 X X X X GIF X X X X X
ATI1G75060 AFR1 X X X X X X PP X X X
AT1G76500 AHL29, SOB3 X X X X X X PP X X X
ATI1G76710 SDG26, ASHH1 GPAP X X X X X X X X X
AT1G78440 GA20xL X X X X X HP X X X X
ATI1G78580 TPS1 X AP X X X X X SP X X
AT1G79280 NUA X X X X GIF X X X X X
ATI1G79430 APL, WDY, FE X X X X X X PP X X X
ATI1G79460 GA2, ATKS1 X X X X X HP X X X X
ATI1G79730 ELF7 GPAP X X X X X X X X WP
AT1G80010 FRS8 X X X X X X PP X X X
AT1G80070 PRP8, SUS2, EMB33 GPAP X X X X X X X X X
AT1G80340 GA30X2 X X X X X HP PP X X X
AT2G01570 RGA1 X AP X X X HP PP X X X
AT2G02760 UBC2 GPAP X X X X X X X X N
AT2G03500 EFM X X X X X X X X TP X
AT2G03710 SEP4 X X X FDMI X X X X X X
AT2G06210 ELF8, VIP6 GPAP X X X X X X X X WP
AT2G13540 ABH1, CBP80 GPAP AP X X X X X X X WP
AT2G17290 CPK6 X X X X X X PP X X X
AT2G18000 YAF9B, TAF14 X X X X X X X X X \
AT2G18040 PINIAT X X X FDMI X X X X X X
AT2G18790 PHYB X X X X X X PP X X X
AT2G18915 LKP2 X X CCP X X X PP X X X
AT2G19520 FVE, MSI4 GPAP X X X X X X X TP WP
AT2G20570 GLK1, GPRI1 GPAP X X X X X X X X X
AT2G20825 ULT2 X X X FDMI X X X X X X
AT2G21070 FIO1 X X CCP X X X X X X X
AT2G22370 MED18 GPAP X X X X X X X X X
AT2G22540 SWP X AP X FDMI X X PP X TP WP
AT2G22630 AGL17 X X X X X X PP X X X
AT2G23380 CLF, SDGL GPAP X X FDMI X X PP X X WP
AT2G23740 SUVR5 GPAP X X X X X X X X X
AT2G25170 PKL, SSL2, CKH2 X X X FDMI X X X X X X
AT2G27550 ATC X X X X X X PP X X X
AT2G28550 TOEL RAP2.7 X AP X FDMI X HP PP X TP A\
AT2G28830 PUB12 GPAP X X X X X X X X X
AT2G30140 UGT87A2 GPAP X X X X X X X X X
AT2G30580 AtBMI1A, DRIP2 X X X X X X X X X WP
AT2G31650 ATX1, SDG27 GPAP X X FDMI X X PP X X WP
AT2G32950 COP1 X X X X X X PP X X X
AT2G33380 RD20, PXG3, ATCLO3 X X X X X HP X X X X
AT2G33860 ARF3, ETT X X X FDMI X X X X X X
AT2G34140 CDF4 X X X X X X PP X X X
AT2G34555 GA20x3 X X X X X HP PP X X X
AT2G34720 NF-YA4 X X X X X HP PP X X X
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General Gircadian Flower
. processes &| Aging development | Gene involve | Hormonal | Photoperiod | Sugar | Temperature | Vernalization
Codigo Nombre clock . .
autonomous | pathway athwa and meristem| to Flowering | pathway | pathway [pathway| pathway pathway
pathway P Y identity
AT2G34880 JMJ15, MEE27 GPAP X X X X X X X X X
AT2G35510 SRO1 GPAP X X X X X X X X X
AT2G37630 AS1 X X X X X HP PP X X X
AT2G38810 HTA8 GPAP X X X X X X X X X
AT2G38880 NF-YB1, HAP3A X X X X X HP PP X X X
AT2G39250 SNZ X AP X X X X PP X TP X
AT2G39360 CVYl X X X X GIF X X X X X
AT2G39810 ESD6, HOS1 X X X X X X PP X X X
AT2G40360 BOP2 X X X FDMI X X X X X X
AT2G42200 SPL9 X AP X X X HP X SP X X
AT2G42280 FBH4, AKS3 X X X X X X PP X X X
AT2G42400 \VOZ2 X X X X X X PP X X X
AT2G42830 SHP2, AGL5 X X X FDMI X X X X X X
AT2G44150 SDG7, ASSH3 X X X X X X X X X VP
AT2G44680 CKB4 X X CCP X X X X X X X
AT2G44950 HUB1 GPAP X X X X X X X X VP
AT2G45430 AHL22 GPAP X X X X X PP X X X
AT2G45640 SAP18 X X X FDMI X X X X X X
AT2G45650 AGL6 GPAP X X X X X X X X X
AT2G45660 SOC1, AGL20 X AP X FDMI X HP PP SP TP P
AT2G46020 BRM, CHR2 GPAP X X X X X X X X X
AT2G46260 LRB1 X X X X X X X X X P
AT2G46340 SPAL X X X X X X PP X X X
AT3G01090|  AKIN10, SNRK1.1 X X X X X X X SP X X
AT3G01890 SWPT73A X X X FDMI X X X X X X
AT3G02310 SEP2 X X X FDMI X X X X X X
AT3G03450 RGL2 X AP X X X HP PP X X X
AT3G04030 MYR2 X X X X X X PP X X X
AT3G04610 FLK GPAP X X X X X X X X X
AT3G04910| ATWNK1, WNK1, ZIK4 X X CCP X X X X X X X
AT3G05040 HST1 X AP X X X X X X X X
AT3G05120 GID1A X AP X X X HP PP X X X
AT3G07650 COL9 X X X X X X PP X X X
AT3G09600 RVES X X CCP X X X X X X X
AT3G10390 FLD, RSI1 GPAP X X X X X X X X P
AT3G10480 NAC050 X X X FDMI X X PP X X X
AT3G10490 NAC052 X X X FDMI X X PP X X X
AT3G11440 MYB65 X X X X X HP X X X X
AT3G11910 UBP13 GPAP X X X X X X X X X
AT3G12145 FLR1, FTM4 X X X X X X PP X X X
AT3G12680 HUA1 X X X FDMI X X X X X X
AT3G12810 PIEL GPAP X X X X X X X X P
AT3G13682 LDL2 GPAP X X X X X PP X X X
AT3G15354 SPA3 X X X X X X PP X X X
AT3G18990 VRN1 X X X X X X X X X P
AT3G19980 FYPP3 X X X X X X PP X X X
AT3G20740 FIEL FIS3 GPAP X X FDMI X X X X X P
AT3G20810 JMJ30 GPAP X X X X X PP X TP X
AT3G22590 PHP, CDC73 X X X X X X X X X P
AT3G23050 IAA7, AXR2 X X X X GIF X X X X X
AT3G24440 VIL1, VRN5S X X X X X X X X X P
AT3G26640 LWD2 X X CCP X X X X X X X
AT3G26744 ICE1, SCRM X X X X X X X X X P
AT3G28730[ SSRP1, HMG, NFD GPAP X X X X X X X X P
AT3G28910 MYB30 GPAP X X X X X X X X X
AT3G33520( ARP6, SUF3, ESD1 GPAP X X X X X X X TP P
AT3G43190 SUs4 X X X X X X X SP X X
AT3G43920 DCL3 GPAP X X X X X X X X X
AT3G44110 ATJ3 GPAP X X X X X X X X X
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General Circadian Flower
Codigo Normbre processes & Aging clock develop»ment Gene |nv0.lve Hormonal | Photoperiod Sugar Temperature | Vernalization
autonomous | pathway and meristem | to Flowering | pathway pathway pathway pathway pathway
pathway pathway identity
AT3G44680 HDA9 GPAP X X X X X X X X X
AT3G45880 JMJ32, IMIDS GPAP X X X X X X X X X
AT3G46510 PUB13 GPAP X X X X X X X X X
AT3G46640 LUX, PCL1 X X CCP X X X X X TP X
AT3GA7500 CDF3 X X X X X X PP X X X
AT3G48430 REF6, IMJ12 GPAP X X X X X PP X X X
AT3G48590 NF-YC1, HAPSA X X X X X X PP X X X
AT3G49600 UBP26 GPAP X X X X X X X X VP
AT3G49660 WDR5A X X X X X X X X X VP
AT3G51060 STY1, SRS1 X X X X GIF X X X X X
AT3G54340 AP3 X X X FDMI X X X X X X
AT3G54560 HTA1l GPAP X X X X X X X X X
AT3G55630 FPGS3, DFD X X X X GIF X X X X X
AT3G57130 BOP1 X X X FDMI X X X X X X
AT3G57230 AGL16 GPAP X X X X X X X X X
AT3G57300 INO80 GPAP X X X X X X X X X
AT3G57390 AGL18 X X X X X X PP X X X
AT3G58780 SHP1, AGL1 X X X FDMI X X X X X X
AT3G60250 CKB3 X X CCP X X X X X X X
AT3G60870 AHL18 X X X FDMI X X X X X X
AT3G61250 LMI2, MYB17 X X X FDMI X X X X X X
AT3G61600 LRB2, POBL X X X X X X X X X WP
AT3G63010 GID1B X AP X X X HP PP X X X
ATA4G00450 MED12, CCT, CRP GPAP X X X X X X X X X
ATA4G00830 LIF2 GPAP X X X X X X X X VP
ATA4G02020 SWN X X X X X X X X X VP
ATA4G02780 GAl X X X X X HP X X X X
ATA4G04920 MED16, SFR6 GPAP X X X X X X X X X
AT4G08920 CRY1 X X X X X X PP X X X
AT4G10180 DET1, FUS2 GPAP X X X X X X X X X
AT4G10710 SPT16 GPAP X X X X X X X X \d
AT4G11110 SPA2 X X X X X X PP X X X
AT4G11880 XAL2, AGL14 X X X FDMI X X X X X X
ATA4G14540 NF-YB3, HAP3C X X X X X HP PP X X X
ATA4G15880 ESD4 GPAP X X X X X X X X X
AT4G16110 RR2, ARR2 X X X X X HP X X X X
AT4G16250 PHYD X X X X X X PP X X X
AT4G16280 FCA GPAP AP X X X X X X TP \d
ATAG16845 VRN2 X X X X X X X X X VP
AT4G18130 PHYE X X X X X X PP X X X
ATA4G18960 AG X X X FDMI X X X X X X
ATA4G20370 TSF X X X X X HP PP X TP X
AT4G20400 | IMJ14, PKDM7B, JIMJ4 GPAP X X X X X PP X X X
AT4G21200 GA20x8 X X X X X HP PP X X X
ATA4G22140 EBS X X X X X X PP X X X
ATAG22950 AGL19 X X X X X X X X X VP
AT4G23100 | CAD2, RML1, GSH1 GPAP X X X X X X X X X
ATA4G24210 SLY1 X X X X X HP X X X X
AT4G24540 AGL24 X X X FDMI X X X X X WP
AT4G24620 PGI1 X X X X X X X SP X X
ATA4G24680 MOS1 GPAP X X X X X X X X X
AT4G25000 AMY1 X X X X GIF X X X X X
ATAG25420 GA200x1 X X X X X HP PP X X X
ATAG25490 CBF1, DREB1B X X X X X X X X X VP
ATAG26440 WRKY34, MSP3 X X X X X X X X X VP
AT4G28190 ULT1 X X X FDMI X X X X X X
AT4G29130 HXK1, GIN2 X AP X X X X X SP X X
AT4G29830 VIP3, SKI8 GPAP X X X X X X X X \
ATAG30200 VIL2, VEL1 GPAP X X X X X X X X VP
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General Circadian Flower
Codigo Nombre processes & Aging clock developlmem Gene invo.lve Hormonal | Photoperiod Sugar Temperature | Vernalization
autonomous | pathway and meristem | to Flowering |  pathway pathway pathway pathway pathway
pathwa pathway identity
AT4G31120 SKB1, PRMTS GPAP X X X X X X X X X
AT4G32551 LUG X X X FDMI X X X X X X
AT4G32980 ATH1 X X X X X HP X X X X
AT4G34530 CIBL X X X X X X PP X X X
AT4G34710 ADC2 X X X X X HP X X X X
AT4G36920 AP2 X AP X FDMI X X PP X X X
ATA4G37280 MRGL GPAP X X X X X PP X X X
AT4G38130 HDAL, HDA19, X X X FDMI X X X X X X
ATA4G38960 BBX19 X X X X X X PP X X X
AT4G39100 SHL1, SHL GPAP X X X X X X X X X
AT4G39400 | ATBRI1, BIN1, BRI1, CBB2, DWARF 2, DWF2 X X X X GIF X X X X X
ATAGA0060 HB16, ATHB16 X X X X X X PP X X X
AT5G01040 LAC8 X X X X GIF X X X X X
AT5G02030 PNY, RPL, BLR X X X FDMI X X X X X X
AT5G02810 PRR7 X X CCP X X X X X X X
AT5G03680 PTL X X X FDMI X X X X X X
AT5G03790 LMI1, HB51 X X X FDMI X X X X X X
AT5G03840 TFL1 X X X FDMI X X X X X X
ATS5G04240 ELF6 GPAP X X X X X PP X X X
ATS5G05980 FPGS1, DFB X X X X GIF X X X X X
AT5G06100 MYB33 X X X X X HP X X X X
ATS5G06170 SUC9 X X X X X X X SP X X
ATS5G06600 UBP12 GPAP X X X X X X X X X
ATS5G06850 FTIP1 X X X X X X PP X X X
AT5G07200 GA200X3 X X X X X HP PP X X X
ATS5G08330 ATTCP21, TCP21 X X CCP X X X X X X X
ATS5G09740 HAM2, HAGS5, HAC11 GPAP X X X X X X X X X
AT5G10030 TGA4 X X X X X X PP X X X
AT5G12840 NF-YAL, HAP2B X X X X X X PP X X X
AT5G13320 WIN3, GDGL, GH3.12 X X X X GIF X X X X X
AT5G13480 FY GPAP X X X X X X X X WP
AT5G13790 AGL15 X X X X X X PP X X X
AT5G14170 BAF60, CHC1 GPAP X X X X X X X X X
AT5G15800 SEP1 X X X FDMI X X X X X X
AT5G15840 [¢e] X X CCP X X X PP X X X
AT5G17490 RGL3 X AP X X X HP PP X X X
AT5G18240 MYRL X X X X X X PP X X X
AT5G20240 Pl X X X FDMI X X X X X X
AT5G20320 DCL4 GPAP X X X X X X X X X
AT5G24860 FPF1 X X X X X HP X X X X
AT5G27320 GID1C X AP X X X HP PP X X X
AT5G35840 PHYC X X X X X X PP X X X
AT5G35910 RRP6L2 GPAP X X X X X X X X X
AT5G37055 SEF, SWC6 GPAP X X X X X X X X WP
AT5G37260 RVE2, CIRL X X CCP X X X X X X X
AT5G39550 VIM3, ORTH1 GPAP X X X X X X X X X
AT5GA0490 HLP1 GPAP X X X X X X X X WP
AT5G44160 IDD8, NUC X X X X X X X SP X X
AT5G44200 CBP20 GPAP AP X X X X X X X WP
AT5G45600 YAF9A, TAF14B, GAS41 GPAP X X X X X X X X WP
AT5G46210 CcuL4 GPAP X X X X X PP X X X
AT5GA7640 NF-YB2, HAP3B X X X X X HP PP X X X
AT5GA48300 ADGI, APS1 X X X X X X X SP X X
AT5G49020 PRMT4A GPAP X X X X X X X X X
AT5G51230 EMF2, CYRL GPAP X X FDMI X X X X X WP
AT5G51810 GA200x2 X X X X X HP PP X X X
AT5G51820 PGM1 X X X X X X X SP X X
AT5G51860 AGLT72 X X X FDMI X X X X X X
ATS5G51870 AGL71 X X X FDMI X X X X X X
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General Circadian Flower )
Codigo Nombre processes & Aging clock develop_rnent Gene |nvo.lve Hormonal | Photoperiod Sugar Temperature | Vernalization
autonomous | pathway and meristem | to Flowering | pathway pathway pathway pathway pathway
pathway pathway identity
AT5G57360 ZTL X X CCP X X X PP X X X
AT5G57660 COL5 X X X X X X PP X X X
AT5G58230 MSI1 GPAP X X FDMI X X PP X X VWP
AT5G59560 SRR1 X X CCpP X X X PP X X X
AT5G59570 BOA X X CCP X X X X X X X
AT5G60100 PRR3 X X CCP X X X X X X X
AT5G60120 TOE2 X AP X X X X PP X TP X
AT5G60410 Siz1 GPAP X X X X X X X X X
AT5G60800 HIPP3 X X X X GIF X X X X X
AT5G60910 FUL, AGL8 X AP X X X X PP SP TP VP
AT5G61060 HDAS GPAP X X X X X X X X VWP
AT5G61150 VIP4 GPAP X X X X X X X X VP
ATS5G61380 TOC1 X X CCpP X X X X X X X
AT5G61850 LFY X AP X FDMI X HP PP SP TP i
AT5G62000 ARF2 X X X X X HP X X X X
AT5G62040 BFT GPAP X X X X X X X X X
AT5G62165 AGL42, FYF X X X FDMI X X X X X X
AT5G63110 HDAG, RTS1 GPAP X X X X X X X X VP
AT5G63470 NF-YC4 X X X X X X PP X X X
AT5G63610 HENS3, CDKE;1 X X X FDMI X X X X X X
AT5G63960 GIS5, EMB2780 GPAP X X X X X X X X X
AT5G64610 HAM1 GPAP X X X X X X X X X
AT5G64813 LIP1 X X X X GIF X X X X X
AT5G64960 CDKC;2 GPAP X X X X X X X X WP
AT5G67180 TOE3 X AP X X X X PP X X VP
AT1G01060 LHY X X CCP X X X X X X X
ATI1G09530 PIF3 X X CCP X X X X X X X
ATI1G18075 MIR159B X X X X X HP X X X X
AT1G22310 MBD8 X X X X GIF X X X X X
AT1G26260 CIB5 X X X X X X PP X X X
ATI1G31814 FRL2 X X X X X X X X X VWP
AT1G35460 FBH1 X X X X X X PP X X X
AT1G50960 GA20x7 X X X X X HP PP X X X
ATI1G51140 | FBH3, AKS1, BHLH122 X X X X X X PP X X X
AT1G53160 SPL4 X AP X X X HP PP SP X X
ATI1G66650 AT-STUbl4 X X X X X X PP X X X
ATI1G69570 CDF5 X X X X X X PP X X X
AT1G71800 CSTF64 GPAP X X X X X X X X VP
AT1G72390 PHL X X X X X X PP X X X
AT1G73687 MIR159A X X X X X HP X X X X
ATI1G77080 | FLM, MAF1, AGL27 X X X X X X X X TP i
ATI1G77300 EFS, SDG8 GPAP X X X X X PP X X WP
AT2G17770 FDP, BZIP27 X AP X X X HP PP SP TP X
AT2G17950 WUS X X X FDMI X X X X X X
AT2G18880 VIL3, VEL2 X X X X X X X X X VWP
AT2G19425 MIR156G X AP X X X HP X SP X X
AT2G21660 GRP7, CCR2 GPAP X X X X X X X X X
AT2G25095 MIR156A X AP X X X HP X SP X X
AT2G25930 ELF3, PYK20 X X X X X X X X X X
AT2G27990 PNF, BLH8 X X X FDMI X X X X X X
AT2G28056 MIR172A X AP X FDMI X HP PP SP TP X
AT2G30120 FLX X X X X X X X X X WP
AT2G33810 SPL3 X AP X X X HP PP SP X X
AT2G33835 FES1 X X X X X X X X X VP
AT2G35670 FIS2, FIE2 X X X X X X X X X VP
AT2G40080 ELF4 X X CCP X X X PP X TP X
AT2G43010 PIF4 X X CCP X X HP PP X TP X
AT2G43410 FPA GPAP X X X X X X X X VWP
AT20G46255 MIR159C X X X X X HP X X X X

88




General Gircadian Flower
Codigo Nombre processes & Aging clock develop'ment Gene invo'lve Hormonal | Photoperiod Sugar Temperature | Vernalization
autonomous pathway and meristem | to Flowering pathway pathway pathway pathway pathway
pathway pathway identity
AT2G46790 PRR9 X X CCP X X X X X X X
AT2G46830 CCAl X X CCP X X X X X X X
AT2G46970 PILL X X X X X X PP X X X
AT2GA7700 RFI2 X X X X X X PP X X X
AT2G48160 HULK2 GPAP X X X X X X X X X
AT3G01460 MBD9 GPAP X X X X X X X X X
AT3G02885 GASA5 X X X X X HP X X X X
AT3G11435 MIR172C X AP X FDMI X HP PP SP TP X
AT3G15270 SPL5 X AP X X X HP PP SP X X
AT3G18550 BRC1, TCP18 X X X FDMI X X PP X X X
AT3G19140 DNF X X X X X X PP X X X
AT3G22231 PCC1 X X CCP FDMI X X PP X X X
AT3G22380 TIC X X CCP X X X X X X X
AT3G23060 AtBMI1C GPAP X X X X X X X X VP
AT3G23130 SUP, FLO10 X X X FDMI X X X X X X
AT3G54500 LNK2 X X CCP X X X X X X X
AT3G54990 SMzZ X AP X X X HP PP X TP VP
AT3G57920 SPL15 X AP X X X X X X X VP
AT3G59060 PIF5, PIL6 X X X X X X X X TP X
AT3G63060 EDL3 X X X X X HP X X X X
AT3G63070 HULK3 GPAP X X X X X X X X X
ATA4G00650 FRI X X X X X X X X X VP
ATA4G02560 LD GPAP X X X X X X X X X
ATA4G03090 AtNDX GPAP X X X X X X X X \
AT4G09180 FBH2 X X X X X X PP X X X
ATAG24415 MIR824 X X X X X X PP X X X
AT4G25530 FWA, HDG6 GPAP X X X X X X X X X
ATA4G26150 GNL, CGA1 X X X X X HP X X X X
ATAG27330 SPL, NZZ X X X FDMI X X X X X X
ATAG30972 MIR156B X AP X X X HP X SP X X
ATAG31877 MIR156C X AP X X X HP X SP X X
ATA4G35900 FD X AP X FDMI X HP PP SP TP VP
ATA4G38680 CSP2, GRP2 GPAP X X X X X X X X X
AT5G04275 MIR172B X AP X FDMI X HP PP SP TP X
AT5G08230 HULK1 X X X X GIF X X X X X
AT5G10140 [FLC, AGL25, FLF X X X X X X PP X X VP
AT5G10944 |FLC, AGL25, FLF X X X X GIF X X X X X
AT5G10945 MIR156D X AP X X X HP X SP X X
AT5G11530 EMF1 GPAP X X FDMI X X X X X VP
AT5G11977 MIR156E X AP X X X HP X SP X X
AT5G14010 KNU X X X FDMI X X X X X X
AT5G15230 GASA4 X X X X X HP X X X X
AT5G16320 FRL1, SUF8 X X X X X X X X X VP
AT5G17690 TFL2, LHP1 GPAP X X FDMI X X PP X X VP
AT5G23150 HUA?2 GPAP X X X X X X X X X
AT5G23730 RUP2, EFO2 X X X X X X PP X X X
AT5G24470 PRR5 X X CCP X X X X X X X
AT5G26147 MIR156F X AP X X X HP X SP X X
AT5G35770 SAP X X X FDMI X X X X X X
AT5G37770 | CML24, TCH2 X X X X GIF X X X X X
AT5G39660 CDF2 X X X X X X PP X X X
AT5G42400 | ATXR7, SDG25 GPAP X X X X X PP X X VP
AT5G44190 GLK2 GPAP X X X X X X X X X
AT5G48120 [ MMS19, MET18 X X X X GIF X X X X X
AT5GA8560 ClB2 X X X X X X PP X X X
AT5G48890 LATE X X X X X X PP X X X
AT5G50080 ERF110 X X X X X HP X X X X
AT5G52250 RUP1, EFO1 X X X X X X PP X X X
AT5G55835 MIR156H X AP X X X HP X SP X X
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Ceneral Circadian Flower
Codigo Nombre processes & Aging clock develop_ment Cene invo.lve Hormonal | Photoperiod Sugar Temperature | Vernalization
autonomous pathway and meristem | to Flowering pathway pathway pathway pathway pathway
pathway pathway identity
AT5G56860 GNC X X X X X HP X X X X
AT5G57380 VIN3 X X X X X X X X X P
AT5G61920 | FLX4, FLL4 X X X X X X X X X VP
AT5G62430 CDF1 X X X X X X PP X X X
AT5G64170 LNK1 X X CCP X X X X X X X
AT5G64390 HEN4 X X X FDMI X X X X X X
AT5G65050 (MAF2, AGL3] X X X X X X X X TP VP
AT5G65060 [MAF3, AGL70 X X X X X X X X X VP
AT5G65070 |MAF4, AGL69 X X X X X X X X X VP
AT5G65080 MAFS,AGLGSI X X X X X X X X X WP
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