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RESUMO

Himatanthus sucuuba é uma planta laticifera que pertence a familia Apocynaceae, nativa da
regifo Amazonica. E usada tradicionalmente na medicina popular como: vermifugo, tratamento
de gastrite, artrite, laxativo, antianémico, antiflngico e cicatrizante. Pouco se conhece sobre o
proteoma do latex de H. sucuuba e o objetivo desse trabalho foi a identificacdo de proteinas
presentes no soro do latex, através das técnicas de cromatografia, eletroforese bidimensional
(2D), eletroforese (1D) SDS-PAGE e Espectrometria de massas, utilizando proteinas totais
extraidas do soro do latex de H. sucuuba (HsLP). Os resultados foram analisados pelo
MASCOT (integrado ao banco de dados NCBInr/ Swiss-Prot), Blast2GO, em conjunto com a
base de dados do KEGG. Foram identificadas no latex de H. sucuuba 1.471 proteinas das quais
587 proteinas apresentando score igual ou superior a 20. Dentre essas, 587 previamente
identificadas, foram encontradas: 267 proteinas preditas (45%), 158 hipotéticas (27%), 128
caracterizadas (parciais ou inteiras) (22%), 24 putativas (4%) e 10 proteinas ndo definidas (2%),
com massa molecular variando entre 13,33 e 164,65 KDa. Dentre as proteinas encontradas
32,64% sdo bésicas (pl > 8), 24,82% sdo neutras (6 > pl > 8) e 60 proteinas que correspondem
a mais de 40% do total s&o caracterizadas como acidas (pl < 6). As enzimas mais frequentes
encontradas pertencem as classes transferases, seguida das hidrolases, oxidoreductases, liases
e ligases. Nao foram identificadas enzimas do tipo isomerases. As enzimas identificadas no
soro do latex de H. sucuuba resultaram na predicdo de 30 vias metabdlicas. Entre elas, foi
identificada uma enzima NADH: ubiquinone reductase, que compde um dos principais
complexos proteicos da fosforilagdo oxidativa nas mitocondrias. Dentre outras enzimas,
algumas da via de biossintese de alcal6ides isoquinolinicos foram identificadas. As enzimas
tetrahydroberberine oxidase; (S)-THB oxidase e (RS)-norcoclaurine 6-O-methyltransferase
catalisam reacdes que produzem produtos de interesse farmacoldgico, como os alcaldides
berberine e palmatine, que sdo toxicos para insetos e vertebrados e inibem a multiplicacdo de
bactérias, fungos e virus. A berberine tem varias atividades farmacoldgicas, incluindo
propriedades antimicrobianas, de reducdo da glicose e do colesterol, antitumorais e
imunomoduladoras. Além disso, identificou-se no latex de H. sucuuba o composto lupeol que
apresenta atividade anti-inflamatoria. A enzima oxido nitrico sintase que catalisa a producéo de
oxido nitrico uma importante molécula de sinalizacdo celular, que desempenha fun¢ées em uma
variedade de processos celulares como vasodilatagdo, neurotransmisao, agregacéo plaquetaria,
e esta envolvido na angiogénese. The results obtained in this study provided important
information about the proteins identified in the serum of H. sucuuba latex that make possible
future research.

Palavras-chave: Eletroforese unidimensional, Espectrometria de massas, Himatanthus

sucuuba, Proteinas laticiferas.



ABSTRACT

Himatanthus sucuuba is a latiferous plant that belongs to the family Apocynaceae, native to the
Amazon region. It is traditionally used in popular medicine as: vermifuge, in the fight against
gastritis, arthritis, laxative, antianemic, antifungal and cicatrizante. Little is known about the
latex protease of H. sucuuba and the objective of this work was to identify proteins present in
the serum of the latex through the techniques of chromatography, two-dimensional
electrophoresis (2D), electrophoresis (1D) SDS-PAGE and spectroscopy mass. For the
proteomic analysis, total proteins extracted from the serum of H. sucuuba latex (HsLP) were
used by electrophoresis (1D) SDS-PAGE and mass spectrometry. The result obtained from
mass spectrometry was analyzed by MASCOT (integrated with the NCBInr / Swiss-Prot
database). In the latex of H. sucuuba, 1.471 proteins were identified, of which 587 proteins had
a score equal to or higher than 20. Of these, 587 previously identified, 267 predicted proteins
(45%), 158 hypothetical proteins (27%), 128 (22%), 24 putative (4%) and 10 undefined proteins
(2%), with molecular mass ranging from 13.33 to 164,65 KDa. Among the proteins found
32,64% are basic (pl> 8), 24,82% are neutral (6 > pl > 8) and 60 proteins, corresponding to
more than 40% of the total are characterized as acidic (pl < 6). The most frequent enzymes that
were found belong to the class transferases, followed by hydrolases, oxidoreductases, lyases
and ligases. No isomerase-like enzymes have been identified. The enzymes identified in the
serum of H. sucuuba latex by Blast2GO0, together with the KEGG database, resulted in the
prediction of a total of 30 metabolic pathways. In the metabolic pathways, an NADH:
ubiquinone reductase enzyme, which makes up one of the major protein complexes of oxidative
phosphorylation in the mitochondria, has been identified. Oxidative phosphorylation is the most
important part of the metabolic pathways, which produces adenosine triphosphate (ATP) using
energy, and It also produces reactive oxygen species, such as hydrogen peroxide and
superoxide. Among these, the biosynthesis pathway of isoquinolinic alkaloids was an important
pathway described. The enzymes identified in this pathway (tetrahydroberberine oxidase; (S) -
THB oxidase and (RS) -norcoclaurine 6-O-methyltransferase) catalyze reactions and produce
products of pharmacological interest, such as the alkaloids berberine and palmatine, are toxic
to insects and vertebrates And inhibit the multiplication of bacteria, fungi and viruses. Berberine
has several pharmacological activities, including antimicrobial, glucose and cholesterol
lowering, antitumor and immunomodulatory properties. In addition, we identified in the latex
of H. sucuuba the compound lupeol that shows anti-inflammatory activity. The enzyme nitric
oxide synthase that catalyzes the production of nitric oxide is an important cell signaling
molecule, which functions in a variety of cellular processes such as vasodilation,
neurotransmission, platelet aggregation, and is involved in angiogenesis. The results obtained
in this study provided important information about the proteins identified in the serum of H.
sucuuba latex that allows for future research.

Key words: Himatanthus sucuuba, Latex proteins, Mass spectrometry, One-dimensional
electrophoresis.
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1.INTRODUCAO

O Brasil possui uma flora rica em plantas utilizadas pela populacdo com fins
terapéuticos, uma das mais antigas formas da pratica medicinal da humanidade. Em alguns
paises do Oriente, a utilizacdo de plantas medicinais é a principal fonte da maioria dos
tratamentos na forma de chas, emplastos, pomadas e tinturas. As plantas tém sido também
empregadas na industria farmacéutica como matéria prima para a extracao de principios ativos
(compostos quimicos) que sdo utilizados no desenvolvimento de varios medicamentos como:
quinina, extraido da casca da Cinchona L., Taxol (pacliitaxel isolado de Taxus brefolia), a
codeina e a morfina (isoladas do latex da Papaver somnferum L.), os alcaloides emetina e
cefaelina (ambas isolados de Cephalis ipecacuanha), entre outros. Nas Ultimas décadas varias
pesquisas tém sido feitas buscando a comprovacao das a¢des farmacoldgicas de diversas plantas
de uso frequente pelas populacées locais.

As plantas laticiferas, particularmente, séo utilizadas na medicina popular em funcéo de
suas propriedades curativas e analgésicas, no uso tépico em locais de ferimentos ou por ingestéo
do latex.

Aproximadamente 20.000 espécies de plantas que compreendem aproximadamente
10% de todas as angiospermas identificadas contém latex. O latex apresenta-se como um
liquido leitoso composto por uma mistura complexa de moléculas, na maioria das plantas o
latex € branco, podendo ser encontrado também nas tonalidades marrom, laranja ou vermelho.
Desempenha fungdes que véo desde barreira fisica a toxicidade e defesa da planta contra
patdgenos. No momento em que a planta sofre injuria mecanica nas folhas, caules e frutos pela
acdo do homem ou por insetos, essas plantas secretam imediatamente o latex. A exsudagéo do
latex prossegue por alguns minutos até a formacao de um coagulo entorno da injaria na planta
que pode aprisionar pequenos insetos e apresentar efeito toxico a outros animais. A coagulacédo
do latex é importante para a defesa da planta contra um possivel invasor.

A aplicacdo topica de plantas medicinais (latex, folhas, raizes, caule) tem sido utilizada,
na medicina popular, na cicatrizagdo de feridas, no entanto, 0 mecanismo exato do processo de
cicatrizacao das feridas ndo é plenamente esclarecido. Coagulacéo e fibrinolise séo dois eventos
proteoliticos importantes na cicatrizacdo de feridas, essa atividade proteolitica encontra-se
presente no latex de muitas plantas medicinalmente importantes, como: Synadenium grantii,
Calotropis gigantea, Euphorbia cf, Tabernaemontana divaricata e outras. O interesse

medicinal e farmacéutico em plantas baseia-se na presenca de compostos importantes como:
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alcaloides, flavonoides, &cidos fendlicos entre outros que ocorrem na seiva leitosa (latex) de

algumas plantas.

Atualmente, o latex tem sido bastante estudado e vem ganhando destaque no estudo de
biomoléculas na defesa contra invasores nas plantas e atividade ant inflamatdria e cicatrizante.
Gracas aos avangos tecnologicos nas areas de quimica, bioquimica, biotecnologia e
farmacologia, a extracdo, purificacdo, testes terapéuticos e a elucidacdo das estruturas
moleculares complexas de constituintes naturais tem contribuido para obtencdo de novos

bioativos de origem vegetal.

2. Revisao de Literatura

2.1 Plantas laticiferas

O latex é uma complexa emulsdo composta por proteinas, alcaldides, aglcares, amido,
6leos, taninos, resina e borracha, que muitas vezes acaba por coagular quando exposto ao ar
(HAGEL et al., 2008). Estdo presentes nos vasos laticiferos que sdo células secretérias
alongadas do sistema laticifero (MAHLBERG, 1993; METCALFE, 1967). Estas células podem
ser classificadas, de acordo com seus padrdes de desenvolvimento e caracteristicas
morfolégicas, como células Unicas ndo-articulados ou uma série de células articuladas (Figura
1), contendo um leite branco, amarelo ou alaranjado, denominado de latex (PICKARD, 2008;
MAHLBERG, 1993; HAGEL et al., 2008). Estudos fisiologicos mostraram que o latex esta

associado a metabdlitos vitais na defesa das plantas contra insetos (KEKWICK, 2001).

A elucidacdo dos componentes ativos presentes nas plantas, bem como seus
mecanismos de acdo, apresenta-se como um dos maiores desafios para a quimica farmacéutica,
bioquimica e farmacologia (GEBHARDT, 2000).
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Figura 1. Anatomia de células laticiferas em oito espécies de plantas.

Non-articulated, unbranched | Non-articulated, branched |
Catharanthus roseus Humulus lupulus Nerium oleander Euphorbia rmartini
B 4 . 4 \

T ut 0
FONTE: HAGEL et al., 2008

As plantas que mais produzem latex pertencem as familias Euphorbiaceae e
Apocynaceae (LYNN; CLEVETTE-RADFORD, 1987). A seringueira, Hevea brasiliensis
(Euphorbiaceae), nativa da Regido Amazonica, é a planta laticifera mais conhecida.

Mendonca et al. (2010), utilizaram uma fracdo sérica (FrHB1 0,3 mg; 1,5 mg de
proteina) do soro do latex de Hevea brasiliensis em ensaios com membrana corioalantdica
(MCA) de embrido de pinto (Gallus gallus domesticus) que mostrou ter efeito angiogénico e
foi eficaz no aumento da permeabilidade vascular. Em outro teste com ulceras dérmicas, a
fragdo do soro quando injetada acelerou significativamente a cicatrizacdo das feridas, entéo foi
sugerido que o latex natural de H. brasiliensis possui atividades de cicatrizacdo de feridas e
atividade angiogénica pela formacao de novos vasos a partir de vasos preexistentes segundo
(FOLKMAN; SHING, 1992; RAMJIAWAN et al., 2017) (Figura 2). Em outro experimento
utilizou se uma fracdo proteica do soro do latex H. brasiliensis (FrHB) na confecc¢do de uma
biomembrana que foi usada como parte no tratamento para cicatrizacdo de feridas no pé em
pacientes diabéticos (ANDRADE et al., 2012), onde é citado amplamente na literatura devido
0s seus efeitos de cicatrizagéo.


https://pt.wikipedia.org/wiki/Euphorbiaceae
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Figura 2. Atividade angiogénica na MCA. 1: Controle Negativo (agua destilada); 2: FrHB1
(0,3 mg de proteina); 3: FrHB 2 (1,5 mg de proteina); 4: FrHB 3 (1,5 mg de proteina). Em cada
ensaio, 3,0 uL de uma solucdo (2,5 mg/mL) foram aplicados, utilizando-se de discos de papel
de filtro (0,5 cm de didmetro) como suporte.

FONTE: Mendonga et al., (2010).

As pesquisas com o latex da planta Hevea brasiliensis (seringueira), iniciadas pelo
Professor Dr. Joaquim Coutinho Netto em 1993, ja demonstravam inimeras aplicabilidades na
area médica, por sua acdo indutora de angiogénese, semelhante ao fator de crescimento vascular
endotelial, amplamente comprovada em animais de laboratério em 1997 (PELENOVA
BIOTECNOLOGIA, 2017).

A empresa Pelenova Biotecnologia utiliza uma fragdo denominada proteina bioativa F1 do
soro do latex da H. brasiliensis na regeneracdo tecidual, na formulagéo de cosméticos com propriedade
anti-envelhecimento, géis (Figura 3), cremes, lo¢des, naconfeccdo de umabiomembrana (Biocure®)
e REGEDERM® que possui atividade angiogénica e aceleradora do processo cicatricial e é

indicado para o tratamento e cicatrizacdo de feridas cronicas de diversas etiologias (Figura 4).

As feridas cronicas sdo as de origem venosa (por insuficiéncia de circulacéo das veias),
as Ulceras de pressao (feridas na regido dorso-lateral dos quadris, lombo-sacral, dos gliteos e
calcanhares) e as Ulceras do pé diabético. Constituem-se em problema sério de satde publica
mesmo nos paises desenvolvidos e acompanham-se com frequiéncia de nimero importante de
doencas e complicagdes (PELENOVA BIOTECNOLOGIA, 2017).
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Figura 3. Esquema simplificado da matéria prima para a producéo de gel cicatrizante.
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FONTE: Pelenova biotecnologia, 2017.

Figura 4. REGEDERM® produto que possui atividade angiogénica e aceleradora do processo
cicatricial, indicado para o tratamento e cicatriza¢do de Ulceras cutaneas de diversas etiologias.

FONTE: Pelenova Biotecnologia, 2017.

No latex de Synadenium grantii ha uma grande quantidade de proteases, enzimas
hidroliticas que desempenham importante funcdo na fisiologia das plantas e apresentam
diversas acOes farmacoldgicas, interferindo na hemostasia. Também foi relatado nesta espécie
o0 isolamento e caracterizacdo de uma protease (glicoproteina) que possui atividade fibrinolitica,
com massa molecular de 34 KDa (RAJESH et al., 2006). Freitas et al., (2011) identificaram
uma cisteina proteinase denominada osmotin presente no latex de Calotropis procera,

possivelmente envolvida com o mecanismo de defesa da planta, contra fitopatogenos.
Em outro estudo as fragdes extraidas do latex seco de Calotropis procera, tanto a fracdo
aquosa (AgDL) como a de extrato metanolico (MeDL) possuem propriedade anti-inflamatoria

e foram caracterizadas pelas suas propriedades bioquimicas, comparadas com a sua eficacia na
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melhoria da febre em ratos e 0 seu mecanismo de acédo foi elucidado. A administracdo oral das
fragdes AqDL e MeDL produziu uma reducdo na temperatura corporal em ratos onde a febre
foi induzida por levedura e o seu efeito foi comparavel ao do medicamento padrdo paracetamol.
Estudos mostraram que tanto uma fracdo quanto a outra, sdo eficazes como potencial

terapéutico no tratamento de varias condicdes febris (KUMAR et al., 2017; 1994).

Tambeém foram isoladas do latex de algumas plantas proteinas com possivel atividade
cicatrizante entre os quias podemos destacar: proteinases no latex de Carica candamasensis
utilizado em traumas dermatologicos e em aplicacdes clinicas (LEMOS et al., 2011; MELO et
al., 2008); uma heme-peroxidase com propriedades anti-inflamatdria e cicatrizante, identificada
em Artocarpus lakoocha, que faz dela uma candidata com potencial em aplicagdes na industria
e biotecnologia (SONKAR et al., 2015), uma glicoproteina do latex de Calotropis gigantea
com atividade fibrinogénica e de coagulacdo. Segundo Rajesh et al., (2005) o extrato de latex
bruto contém muitas proteinas de natureza altamente basica e exibem uma forte atividade
proteolitica. O latex de varias espécies de plantas tem demonstrado estar envolvido na
homeostase (BOLAY, 1979; GUNTER et al., 2002), cicatrizacdo de feridas e analgésica
(THANKAMMA, 2003; DEWAN et al., 2000). Jatropha curcas Linn. (Euphorbiaceae), uma
planta medicinal comumente cultivada nos trépicos, € tradicionalmente usada como
hemostatica (OSONIY1; FUNMI ONAJOBI, 2003).

A protease colagenolitica, extraida do latex de figo (Ficus carica var. Brown Turkey),
é uma enzima com potencial para uso em varias aplicacdes biogquimicas, biotecnoldgicas e
medicinais. Tem sido utilizada para o isolamento e cultivo de células de mamifero em cultura,
tratamento de queimaduras, Ulceras, feridas, elimina o tecido da cicatriz, também desempenha
um papel importante no transplante de 6rgaos especificos, no tratamento da doenca de Peyronie
e varios tipos de fibrose destrutiva, tais como cirrose no figado (RASKOVIK et al., 2014).

Ainda, segundo Alam et al., (2011), o latex extraido de diferentes espécies como de
Datura stramonium L. (Solanaceae), Euphorbia antiquorum L. (Euphorbiaceae), Euphorbia
pilosa (Euphorbiaceae), Pelilanths tithmaloids (Euphorbiaceae), Achyranthes aspera L.
(Amaranthaceae), Alstonia scholaris R.Br. (Apocinaceae), Calotropis procera Br
(Asclepidaceae) apresenta propriedades curativas em feridas e queimaduras. O latex de Ficus
carica é uma fonte rica de agentes antioxidantes naturais com caracteristicas estabelecidas de
atividade anti-carcinogénica que podem ser usadas em e Industrias biofarmacéuticas

(HASHEM et al., 2017). Em Asclepias curassica L., Calotropis gigantea R. Br., Pergularia



22

extensa R. Br. e Cynanchum puciflorum R. Br. que pertencem a familia Asclepiadaceae foi
identificada uma cisteina protease que exibe acdo de trombina e plasmina validando o uso
popular do latex dessas plantas para estancar sangramento e cicatrizar feridas (SHIVAPRASAD
et al., 2009). Euphorbia cf. possui uma cisteina protease (EuP-82) com potencial para o0 uso no
tratamento medicinal para trombose, essa enzima tem atividade fibrinogénica
(SIRITAPETAWEE et al., 2015; SIRITAPETAWEE et al., 2015; SIRITAPETAWEE et al.,
2017).

No latex da planta Tabernaemontana divaricata (L.) R. Br. foi identificada uma protease
com potencial hemostatico para uso tépico no tratamento de feridas (SINGH et al., 2015),
enquanto no latex de Opium poppy (Papaver somniferum), o interesse medicinal baseia-se na
sintese de compostos de interesse farmacéutico, referidos como alcal6ides, com propriedades
analgesica (morfina), antitussigeno (codeina) e relaxantes musculares (papaverina) (DECKER
et al., 2000).

As proteinas sollveis presentes no latex de Calotropis procera (Apocynaceae), muito
utilizado na medicina popular em infeccdes dermatologicas foram utilizadas para producao de
uma membrana a base de alcool polivinilico quando testada em feridas induzidas na regido
dorsal de ratos observou-se que as proteinas do latex de C. procera atuaram significativamente
no processo de cicatrizacdo, comprovando a eficiéncia da membrana (FIGUEREDO et al.,
2012). Segundo Singh et al., (2015), proteases do latex Tabernaemontana divaricata (L.) e

Artocarpus altilis também possuem potencial hemostatico.

2.2 Proteinas identificadas em diferentes espécies de plantas

Nos bancos de dados, verificou se que entre as proteinas provenientes de latex estdo
incluidas 186 proteinas de H. brasiliensis (com 172 proteinas funcionalmente anotadas), como
a ‘REF, putative’ (gi/223548388), ‘SRPP’ (gi | 37622210) e ‘Cyclophilin A’ (gi | 167599641)
(DAI et al, 2013). Em Papaver somniferum foram identificadas 75 proteinas, com 23
caracterizadas, como as proteinas ‘polyphenol oxidase’ (Malus domestica), ‘glutamine
synthetase’ (Glycine max) e ‘malate-dehydrogenase’ (Zea mays) (DECKER et al., 2000). Em
outras espécies, foram identificadas, 587 e 302 proteinas em Lactuca sativa (CHO et al., 2009;
CHO et al., 2010), 21 e 334 em Chelidonium majus (NAWROT et al, 2007; NAWROT et al,
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2016; 2017), 33 proteinas em Thevetia peruviana (FREITAS et al., 2016) e 161 proteinas em
Euphorbia tirucalli (KITAJIMA et al, 2016).

No latex de Carica papaya L. (mamdo) foram identificadas 160 proteinas
(RODRIGUES et al., 2012), das quais algumas também foram identificadas no latex de H.
sucuuba, como por exemplo, as proteinas ‘UDP-glucose pyrophosphorylase’ e ‘UBQS, protein
binding’ encontradas no mamao e as proteinas ‘UDP-glycosyltransferase’ e ‘Ubiquitin-like
protein 1, partial’. Na tabela 1 estdo apresentadas as proteinas identificadas em plantas

laticiferas.

Tabela 1. Proteinas de latex identificadas em diferentes plantas por Espectrometria de massas.

Plantas (espécie) N° Proteinas Técnicas de Referéncias
identificacéo de
proteinas
Thevetia peruviana 33 2D-MS/MS Freitas et al., 2016
Euphorbia tirucalli 161 LC/Orbitrap MS | Kitajima et al., 2016
Carica papaya L. 160 1D - LC/MS Rodrigues et al., 2012
Lactuca sativa 587 LC-MS/MS Cho et al., 2009
Lactuca sativa 302 LC-MS/MS Cho et al., 2010
Papaver somniferum 75 2D-MALDI-MS Decker et al, 2000
Chelidonium majus 334 1D-LC/MS Nawrot et al., 2016
Chelidonium majus 21 2D-LC/MS Nawrot et al., 2007
Hevea brasiliensis 186 1D-LC/MS Dai et al., 2013

2.3 Espécie Himatanthus sucuuba

O género Himatanthus, da familia Apocynaceae, € composto por 14 espécies
(PLUMEL, 1991), dentre elas, H. sucuuba (Spruce) Woodson, popularmente conhecida como
sucuuba, janaguba ou sucuba, € uma arvore de grande porte e nativa da regido Amazénica, que
fornece madeira para a construcao civil (CORREA, 1984). E uma espécie latescente, de tronco

ereto e casca rugosa, detalhes da arvore estdo apresentados na Figura 5.
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Figura 5. Arvore Himatanthus sucuuba. No detalhe o tronco e casca rugosa da planta.

FONTE: Autor, 2017.

Possui folhas glabras, coriaceas e de margens inteiras. As inflorescéncias estdo
dispostas em cimeiras terminais com poucas flores, de cor branca (Figura 6 D) e os frutos
apresentam forma de duplo foliculo contendo sementes aladas (Figura 6 A e B). As folhas de
H. sucuuba séo simples e alternas, curtamente pecioladas, com aproximadamente 20 cm de
comprimento e 7 cm de largura (Figura 6 C). Sdo simétricas, de forma obovado-lanceolada,
com &pice agudo a acuminado. A face adaxial apresenta coloracdo verde escura, enquanto a
abaxial é verde amarelada (LARROSA; DUARTE, 2005).

Figura 6. Partes da planta H. sucuuba (A fruto - B; semente- C; folha e flor - D).

FONTE: Autor, 2017.
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O caule, nas proximidades do apice, em estrutura secundaria incipiente, apresenta a
epiderme como sistema de revestimento. Esta € composta por uma unica camada de células,
revestida por uma cuticula espessada e estriada. Os laticiferos sdo ramificados,
comparativamente maiores do que as células que os ladeiam e possuem citoplasma denso
(LARROSA; DUARTE, 2005).

As caracteristicas anatdmicas de ocorréncia universal na familia sdo floema interno e
laticiferos, encontrados no cortex, no floema e no parénquima medular em H. sucuuba.
Considerados estruturas especializadas, os laticiferos produzem latex, que é uma suspenséo ou
emulsdo de pequenas particulas. Consistem de uma unica célula longa ou de uma série de
células (FAHN, 1990), sua parede celular pode ser irregularmente espessada, em razdo da
plasticidade da mesma (MAHLBERG, 1993). Apresenta-se inteiramente primaria, contendo
celulose, grande quantidade de substancias pécticas e hemicelulose (MURUGAN; INAMDAR,
1987; FAHN, 1990).

A importancia do género Himatanthus na medicina popular é consideravel, visto que
existem relatos de uso em diferentes comunidades locais no Brasil, algumas preparacdes a partir

da casca e do latex para diversos tratamentos sdo comercializadas (FERREIRA et al., 2009).

O latex dessa planta apresenta alguns compostos, como iridoides (plumieride,
isoplumieride) (BARRETO et al., 2007), terpenos (acetato de lupeol, a-amirina) (de
MIRANDA et al., 2000), miscelaneous (cis-poliisoprene, arabinose, glicose, xilose) (SILVA et
al., 2003) e compostos fendlicos (catecol, quercitrin) que apresentam propriedades biologicas
interessantes como anti-inflamatéria, anti-tumoral e analgésica (de MIRANDA et al., 2000).
Segundo Suffredidi e Daly (2004), o latex tem sido utilizado para tratamentos de tumores,

ulceras asma e tuberculose.

Este género é amplamente utilizado em distintos tratamentos fitoterapeuticos nos paises
da América do Sul (SUFFREDINI; DALY, 2004), como por exemplo, as folhas séo utilizadas
como antifungico, antianemico, vermifugo e no tratamento de gastrites e artrites
(FERNANDES et al., 2000; DI STASI; HIRUMA-LIMA, 2002). A infusdo feita a partir da
casca do caule também tem sido usada para tratamento de furinculos, edemas, artrites e ainda
como vermifugo e laxativo (FERNANDES et al., 2000), efeito cicatrizante (VILLEGAS et al.,
1997) e uma baixa toxicidade reprodutiva e teratogénica em raizes indicando que seu consumo
€ seguro na espécie humana no tratamento de gastrites e hemorroidas (GUERRA; PETERS,
1991).
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Nos latex, de modo geral, sdo encontrados também terpenos, carboidratos, lipidios,
aminoéacidos e proteinas (MORCELLE et al., 2004). Recentemente muitas proteinas tém sido
identificadas em diferentes espécies vegetais, e diferentes partes da planta como folhas, caules,

raizes e frutos.

2.4 Espectrometria de massas de proteinas

As proteinas sdo moléculas com as mais distintas funcdes celulares, sendo capazes de
orquestrar expressao de genes, catalisar reaces metabolicas, além de compor a parte estrutural
da célula (ARN, 2014). Proteoma designa o conjunto de proteinas que estdo sendo expressas
por uma célula, tecido ou organismo em um determinado momento. De forma distinta, a anélise
protedmica consiste no estudo do proteoma utilizando técnicas de separacdo e identificacao,
tais como eletroforese, cromatografia, espectrometria de massas e bioinformatica (HEIN et al.,
2013).

A anélise protedbmica apresenta maior nimero de varidveis em relacdo a analise
genébmica e do transcriptoma devido a grande diversidade quimica das proteinas e
interconectividade destas em complexos e redes de sinalizacao, as quais podem variar muito de
acordo com o tempo e espaco (ALTELAAR; MUNOZ; HECK, 2013). O estudo das proteinas
requer ferramentas analiticas com alta seletividade, resolucdo e sensibilidade
(POMASTOWSKI; BUSZEWSKI, 2014).

A espectrometria de massas € uma técnica que data do inicio do século passado
(THOMPSON, 1913) e se baseia na formacdo de ions na fase gasosa (carregados positiva ou

negativamente) que podem ser detectados baseado na sua razdo massa/carga (m/z).

A habilidade da espectrometria de massas em analisar proteinas e extratos bioldgicos
adveém dos grandes avangos obtidos com o desenvolvimento das técnicas de ionizagao branda,
como atecnica de ionizacao electrospray (ESI-MS) e a ionizagédo/dessorcdo a laser assistida por
matriz (MALDI), que sdo técnicas capazes de transformar macromoléculas em ions (TANAKA
etal., 1988; FENN et al., 1989).

A técnica de ionizacdo por eletrospray foi desenvolvida para 0 uso em sistemas
bioldgicos por Fenn (FENN et al., 1989). As amostras sdo dissolvidas em um tampé&o ou
solvente que sdo bombeadas a um fluxo de microlitros por minuto através de uma agulha

hipodérmica que estd em uma alta voltagem para dispersar eletrostaticamente, ou eletrospray,
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gotas de tamanho micrométricos, que sdo rapidamente evaporadas e transmitem a sua carga
para o analito. Duas teorias tentam explicar este fendmeno: “Charged-residue model” e “Ion
evaporation model” (GASKELL, 1997). Este processo de ionizagdo ocorre em condig¢des
ambientes e, portanto, € muito suave, ou seja, ndo ocorre a fragmentacdo dos ions do analito na
fase gasosa (MANN; HENDRICKSON; PANDEY, 2001).
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3. JUSTIFICATIVA

A busca por novos ativos isolados de plantas medicinais € constante, principalmente em
plantas ja utilizadas como medicamento pela populacéo. A exemplo do que acontece com outras
plantas laticiferas, como Hevea brasiliensis e Calotropis procera, cujo latex tem sido utilizado
na producédo de biomembranas e no tratamento de afeccGes da pele, a identificacdo das proteinas
presentes no soro do latex de H. sucuuba pode fornecer informacdes importantes e possibilitar

o desenvolvimento de novos farmacos.
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4. HIPOTESE

Tendo em vista a ampla utilizacdo do latex de Himatanthus sucuuba pela populacdo
para o tratamento de vérias doencas, nossa hipotese é que exista no latex de H. sucuuba
proteinas com atividade farmacoldgica.
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5. OBJETIVOS

5.1 Objetivo geral

O principal objetivo do presente trabalho foi a identificagdo de proteinas soluveis
presentes no latex da H. sucuuba através das técnicas de cromatografia de troca ibnica,

eletroforese unidimensional, bidimensional e espectrometria de massas.

5.2 Objetivos especificos

- Obtencdo do latex de H. sucuuba,;

- Obter o soro do latex de H. sucuuba;

- Extrair proteinas solUveis presentes no soro do latex e identifica-las através das
técnicas de cromatografia de troca ibnica, eletroforese bidimensional e unidimensional;

- Identificacdo das proteinas por espectrometria de massas;

- Andlise das sequéncias de aminoacidos por comparacdo em banco de dados de
proteinas para a identificac&o;

- Identificacdo das vias metabolicas e enzimas atuantes.
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6. MATERIAL E METODOS

6.1 A coleta de material bioldgico

O latex foi extraido de arvores nativas de H. sucuuba, localizadas no municipio de
Mazagdo Velho, Amap4, Brasil. A exsicata de H. sucuuba (Marciano 001 HAMAB 018780),
encontra-se depositada no Instituto de Pesquisas Cientificas e Tecnoldgicas do Amapa (IEPA).
A coleta foi realizada no periodo da manha, através da técnica do gotejamento. Mediante o corte
do caule da planta, foram coletados 420 ml de latex que, apds a coleta, foi passado por uma
peneira de malha fina para retirar qualquer residuo de casca que pudesse interferir na qualidade
do latex. Em seguida, o latex foi armazenado em tubos de polipropileno a 4°C para posterior

utilizacdo.

6.2 Fracionamentos e diélise

O latex foi diluido com agua destilada (1/1), e centrifugado a 38.900 x g por 1 hora a
10 °C (Himac CR22G/High-Speed Refrigerated Centrifuge), para separacdo do soro (fase
superior). Apos a centrifugacdo, o sobrenadante foi colocado em membrana de dialise de 25
mm, com capacidade para retencdo de moléculas de massa molecular superior a 12.000 KDa
(Sigma, MWCO 12.000 Da). A seguir foi dialisado em agua, por 72 horas, em camara fria a
8°C, com trocas de agua a cada 6 horas. Apos a didlise, as amostras foram novamente
centrifugadas e o sobrenadante liofilizado e guardado para posterior uso. A fragéo liquida (soro
do latex) obtida apds a centrifugacéo, foi alvo de todas as analises realizadas nesse trabalho.

6.3 Extracdo das proteinas do latex

Para a extracdo das proteinas solUveis presentes no latex de H. sucuuba foram avaliadas
trés metodologias: 1 - método de precipitacdo de proteinas com sulfato de aménio modificado
por Rajesh (2005); 2 - método de extracdo de proteinas por &cido tricloroacético/acetona
proposto por Li Dejun et al., (2009) e 3 - acido acético como proposto por Posch et al., (1997),

descritas a seguir.
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A- Precipitacao de proteinas com sulfato de amonio

Uma aliquota de 190 ml do soro foi submetida a precipitacdo com sulfato de aménio
80%. Ao soro foi adicionado 0 mesmo volume (1/1) de 10mM tampéo fosfato pH 7,0 (1M
NaH,PHO./1M Na,HPHO,) e mantido “overnight” a -4 °C. O sobrenadante foi decantado e
centrifugado a 12000 x g por 20 minutos a 4 °C. Ap0s a centrifugacéo, o sobrenadante foi
submetido a precipitacdo das proteinas em 80% de sulfato de aménia. Centrifugado
novamente a 12000 x g por 20 minutos a 4 °C e o pellet obtido foi dissolvido em 10 mM de
tampdo fosfato e dialisado no mesmo tampdo para remocdo do sulfato de aménia. Apds a
dialise a amostra foi liofilizada e ressuspendida em 600 uL agua (4,5 ug/ul). Uma aliquota
de 25 pL dessa amostra de proteinas (113,5 pg) foi diluida em 225 pL de tampdo de
solubilizacdo (TS) composto por ureia 7M, tiureia 2M, CHAPS 4 % (w/v) para posterior
utilizacdo.

B- Precipitacdo de proteinas acido tricloroacético/acetona

Em 35 ml de soro de latex de H. sucuuba, foi adicionado o mesmo volume de acetona
gelada (-20 °C) contendo 20 % (v/v) TCA e 4 mmol/L de ditiotreitol (DTT). A mistura foi
homogeneizada e precipitada por 12 horas a — 20 °C. Apéds a precipitacdo, foi centrifugada a
18000 x g por 30 minutos a 4 °C. O sobrenadante foi descartado e o pellet foi lavado (3 vezes),
com 10 ml de acetona gelada (— 20 °C) contendo 2 mmol/L de DTT. Posteriormente foi
centrifugada por 15 minutos a 4 °C e 18000 x g. O pellet foi ressuspendido em 500 uL de agua
ultrapura (MilliQ). Apds a quantificacdo, uma fracdo contendo 200 pg de proteina, foi
solubilizada em 225uL de tampdo de solubilizacdo (TS) composto por ureia 7M, tiureia 2 M,

CHAPS 4 % (v/v) e reservada para posterior utilizacao.
C. Precipitagdo de proteina do latex extraidas com acido acético

Em 260 mL de soro do latex foram adicionados 10 % de &cido acético (v/v) e a mistura
foi mantida em repouso por 30 minutos e centrifugada por 1 hora (18.000 x g) a 10 °C. Apos a
centrifugacdo o sobrenadante foi dialisado com agua destilada por 72 horas e liofilizado. A
amostra liofilizada foi diluida em agua e as proteinas quantificadas (3,5 ug/uL). Foi utilizado o
Clean-Up kit (GE Healthcare, USA) seguindo as instrucdes do fabricante para limpeza da
proteina. Uma aliquota de 25uL dessa amostra contendo 200 pg de proteinas foi solubilizada
em 225 pL de tampdo de solubilizacdo (TS) composto por ureia 7M, tiureia 2 M, CHAPS 4 %
(VIv).
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6.4 Quantificacdo das proteinas

A guantificacdo de proteinas totais, presentes no soro, foi realizada pelo método Lowry,
modificado por Hartree, 1972. Foram utilizandos 10 uL das amostras apds a liofilizacéo e
solubilizacdo. A concentracdo foi determinada a partir da curva padréo estabelecida, utilizando
soro albumina bovina (BSA), (INLAB lote, 839250).

6.5 Eletroforese em gel de poliacrilamida

Apos a quantificacdo, 15 pg de proteinas foram desnaturadas a 95 °C, e analisadas por
eletroforese em gel de poliacrilamida 12 %, na presenca de dodecil sulfato de sodio (SDS-
PAGE), utilizando se o padrdo de massa molecular de 10 a 225 KDa (The Thermo Scientific
Pierce Prestained Protein). O gel foi corado com Coomassie R-250 para visualizacdo das

proteinas.

6.6 Cromatografia de troca ibnica

A cromatografia foi utilizada para a purificacdo das proteinas, presentes no soro do
latex. Iniciou-se utilizando as colunas HiTrap SPXL (catibnica) e HiTrap QXL (anibnica), no
equipamento AKTA Purifier (GE HEALTHCARE, Bjorkgatan, Suécia) seguindo as instrucdes
do fabricante. Para tanto foram utilizados 100 pL (6 mg/mL) de amostra na coluna: HiTrap
QXL (anidnica) e HiTrap SPXL (cationica) respectivamente, ambas com fluxo de 1ml/minuto.
A coluna anionica foi equilibrada com tampéo contendo 20 mM Tris-HCI, pH 8,0 e a amostra
eluida com gradiente de 0-100% de tampé&o de elui¢do (20 mM Tris-HCL + 1M NaCl, pH 8,0),
enguanto que para a coluna cationica utilizou-se o tampdo de equilibrio (20 MM Na2HPOa.
2H-0, pH 6,8) e a amostra foi eluida com gradiente de 0-100% de tampéo de elui¢do (20 mM
NazHPO4. 2H20 + 1M NaCl, pH 6,8).

6.7. Eletroforese bidimensional

Para o processo de eletroforese bidimensional, o primeiro passo foi a reidratacdo das
fitas IPG (com pH entre 3-10 de 13 centimetros). A solucdo de reidratacdo das IPGs
(Immobiline DryStrip gel) foi preparada da seguinte forma: Ureia 7 M 10,5 g, Thiureia2 M 3,8
g, CHAPS 2 % (v/v) 0,5 g, IPG Buffer 0,5 (v/v), 1 % de Bromophenol blue, ditiotreitol (7 mg
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em 2,5 mL). Em um tubo eppendorf, adicionou-se primeiro 25 pL de amostra (240 pg), 1,25
uL de IPG Buffer, 2 pL de azul de bromofenol e 225 pL de tampédo de reidratacao,
homogeneizou-se e foi deixado por 30 minutos descansando em temperatura ambiente e
centrifugado (Cenntrifuge 5424 R Eppendorf) por 1 min. O tampé&o de reidrata¢ao foi colocado
na canaleta do IPG-box, evitando-se a formagdo de bolhas. Colocou-se a fita com gel em
contato com a solugdo dentro da canaleta e deixou-se hidratando em temperatura ambiente

durante 16 horas.

6.7.1 Focalizacdo Isoelétrica (IEF)

Através do processo de focalizacdo isoelétrica (IEF) as proteinas foram separadas de
acordo com o seu ponto isoelétrico (pl) (primeira dimensdo), usando o sistema Ettan IPG phor
e as fitas IPGs 3 de 13 cm (GE Healthcare).

Apo0s a hidratacdo, a fita foi colocada no Ettan IPGphor 3 (GE Healthcare). Foram
aplicados 2 mL de 6leo mineral (PlusOne DrysTtip Cover Fluid) para focalizacdo isoelétrica
realizada nas seguintes condic¢des: 100 V por 4 horas, 500 V por 2 horas, 500 V por 2 horas,
1000 V por 2 horas, 1000 V por 2 horas, 5000 V por 2 horas, 5000 V por 2 horas, 8000 V por
2 horas, 8000 V por 2 horas até atingir 20000 V/h. Apos a focalizacdo isoelétrica, as fitas foram
retiradas do aparelho Ettan IPGphor 3, lavadas em &gua destilada para tirar o excesso de 6leo
mineral, armazenadas em tubo de ensaio longo (com tampa de rosca) a -80 °C, até a sua
utilizacdo.

Imediatamente antes da segunda dimensdo, a fita foi mantida em solugédo de equilibrio
(75 mM Tris-HCL pH 8,8 (10 mL), ureia 6 M 72,19, glicerol (30 %) 69 ml/84,2g, duoadecil
sufato de sodio 4 g (SDS) Tracting dye (azul de bromofenol) acrescidas de ditiotreitol e 2 %
(v/v) iodoacetamida. Esse procedimento acontece em duas etapas denominados primeira e

segunda lavagens.

Na primeira lavagem séo utilizados 10 mL da solugéo, acrescida de ditiotreitol 100 mg,
por 15 minutos com agitacdo moderada. O ditiotreitol é utilizado como um agente redutor,
guebrando as pontes de sulfeto das proteinas. Na segunda lavagem utiliza-se novamente 10 mL
da solucédo de equilibrio, acrescida de iodoacetamida (250 mg/10 mL) que € responsavel pela

alquilacéo.
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6.7.2 Eletroforese bidimensional ou Segunda dimensao

As proteinas, ap0ds a focalizacdo, foram submetidas a eletroforese vertical utilizando o
sistema SE 600 Ruby (GE HealtCare) e gel bis-acrilamida de 12,5 % preparado segundo as
recomendacdes do fabricante. Apos a eletroforese, o gel foi submetido por 30 minutos a uma
solucéo fixadora (40% v/v de etanol, 10 % de acido acético), posteriormente, foi lavado duas
vezes com agua deionizada por 10 minutos e mantidos por 12 horas em solugdo de coloragéo
Comassie Brilhant Blue G-250 incluir aqui a concentragdo do CBB. Depois de corado, o gel foi
lavado 200 mL de &cido acético 1 % (v/v) até a eliminacao excedente completa do corante (GE
HealtCare, 2015).

6.8 Espectrometria de massas

A andlise das proteinas totais por espectrometria de massas foi realizada no Laboratério

de Quimica de Proteinas da USP.

Para a realizacdo da espectrometria de massa foi utilizado o equipamento UPLC-
nanoAcquity acoplado ao ESI-QUAD-TOF (Ultima, Waters, UK). Todos os dados gerados pelo
espectrOmetro de massas MS foram analisados através da ferramenta de busca MASCOT
(http://www.mastrixsciense.com) e foi utilizado como banco de dados para as buscas o NCBInr,
Swiss-Prot.

Para as buscas no MASCOT (www.matrixscience.com) é necessario configurar alguns
parametros, portanto, foram utilizados os seguintes parametros: i) tipo de pesquisa: MS/MS
lon; ii) enzima: tripsina; iii) modificacdo fixa: carbamidometilacdo das cisteinas; iv)
modificacdo variavel: oxidacdo da metionina; v) taxonomia: viridiplantae (Green plants); vi)
valores de massa: monoisotopic; vii) massa de proteina: sem restri¢cfes; viii) tolerancia de
fragmentos de massa: + 1.2 Da; ix) tolerancia de massa de peptideo: £ 0.6 Da; x) nimero de
clivagem: no maximo 1; xi) tipo de instrumento: ESI-QUAD-TOF; e os valores de “ion score”
considerados significantes foram os valores pré-estabelecidos pelo Mascot. A selecdo das
proteinas seguiu a recomendacdo de Yang et al. (2017) onde somente peptideos com score igual
ou superior a 20 apresentam 6tima identidade, ou seja, selecionar sequéncias com score > 20
reduz a probabilidade de identificacdo de falsos peptideos. O programa MASCOT compara 0s
dados obtidos pela espectrometria de massas com os dados de proteinas existentes em um
determinado banco de dados. Para as anotagdes funcionais foi utilizado o software free


http://www.mastrixsciense.com/
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Blast2GO PRO Trial (v. 4.1), (CONESA et al., 2008). As sequéncias de proteinas identificadas
pelo programa Mascot (v.2.4.1) de acordo com seu codigo de identificacdo, foram pesquisadas
no UniProt (onde os arquivos com as sequéncias de proteinas foram salvas como .fasta) E
anotadas de acordo com 0 Gene Ontology (GO), nos termos de biological processes, molecular

functions e cellular componentes.

6.8.1 Eletroforese em gel de poliacrilamida 12% (SDS-PAGE)

A amostra contendo100 pg de proteinas totais, foi submetida a eletroforese em gel de
poliacrilamida 12 % contendo SDS, de acordo com Laemmli (1970). A amostra foi preparada
em tampdo redutor e desnaturante (12 mM Tris-HCL pH 6,8, 0,02 % (m/v) SDS, 1 % (v/v)
glicerol, 20 mM de B-mercaptoetanol, DTT 0,2 M (1 %) e 0,004 % (m/v) de azul de bromofenol
e foi submetida a 100 °C por 10 minutos em termociclador (PTC-100™ Programmable Themal
Controller MJ Research, Inc). A corrida eletroforética foi realizada em 20 mA por 3 horas e 30

minutos e o gel foi corado com Comassie Brilhant Blue G-250.

Apobs a lavagem do gel com &gua deionizada, foi submetido por 30 minutos a uma
solucdo fixadora (40 % v/v de Etanol, 10 % de Acido Acético), lavado duas vezes com agua
destilada deionizada por 10 minutos e mantido por 12 horas em solucao de coloracdo (Comassie
Brilhant Blue G-250). Depois de corado, o gel foi lavado com 1 % (v/v) de &cido acético até a
eliminagdo excedente completa do corante. As bandas visualizadas no gel foram recortadas com
um bisturi. Cada fragmento obtido foi colocado em tubo eppendorf (2 mL). Esses fragmentos
foram lavados em agua deionizada, descorados varias vezes na solucao contendo 50 % v/v de
acetonitrila (ACN) e 25 mM de bicarbonato de aménio (AMBIC), até a total remocdo do corante
(a cada lavagem adicionou-se 100 pL de solucdo e foi agitado por 2 horas). Posteriormente
foram desidratados duas vezes em 100 % ACN por 10 min. A ACN foi removida através de
pipeta e o residuo remanescente do gel removido através da evaporagdo em Speed vac.
SPD1010 and SPD2010 Integrated SpeedVac™ Systems (Thermo Scientific™)

6.8.1.1 Reducéo e alquilagio

Os fragmentos do gel foram reidratados e reduzidos (esse procedimento desfaz as pontes
dissulfetos, ajudando a eliminar a estrutura tridimensional dos polipeptideos) em ditiotreitol (20
mM DTT/50 mM AMBIC) a 60 °C por 40 minutos e alquilados (com iodoacetamida 55 mM
IA /50 mM AMBIC) no escuro por 30 minutos. A iodoacetamida foi removida e os fragmentos


https://www.thermofisher.com/order/catalog/product/SPD1010-115?ICID=search-product
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foram lavados em 25 mM de bicarbonato de amonio (o suficiente para cobrir a banda seca).
Posteriormente foram desidratados em 100 % de acetonitrila. A acetonitrila foi descartada e o

residuo remanescente no gel foi evaporado em temperatura ambiente.

6.8.1.2 Digestao das proteinas

Os fragmentos do gel foram reidratados em 15 pL de solucdo contendo 150 ng de
tripsina em 25 mM de bicarbonato de amonio e incubados em banho seco a 37 °C por 24 horas.

A acdo da tripsina foi interrompida pela adicdo de 2 pL de acido férmico puro.

Os peptideos obtidos ap6s a tripsinizacdo foram eluidos em 50 pL de uma solugédo
aquosa de acido férmico 5 % (v/v) e metanol 60 % (v/v), centrifugados (Cenntrifuge 5424 R
Eppendorf) por 1 min. Recolheu-se dessa solugdo 25 pL que foram colocados em tubos conicos
para a espectrometria de massas. O sequenciamento dos peptideos foi feito em espectrdmetro
de massas ESI-Q-TOF.

6.9. Identificacdo de metabdlitos secundario presentes no latex da espécie Himatanthus
sucuuba (Apocynaceae) por Espectrometria de massas

O latex de H. sucuuba foi fracionado por solvente de acordo com a sua polaridade.
Utilizou se 20 ml de latex com pH 5 e diluido em 40 ml de 4gua milli-Q (1:2) e a solucéo foi
acidificada com é&cido cloridrico até o pH 2. Em 60 ml de solucédo foi adicionado 100 mL de
acetato de etila P.A (MERCK), agitou se algumas vezes e foi retirada a agua, esse procedimento
foi realizado trés vezes e a cada retirada da agua foram adicionados 100 ml de acetato de etila.
Até ocorrer a total desidratacdo do latex, onde houve a separacdo de duas fases: fase aquosa e

fase acetato (particdo liquido/liquido). A fase aquosa foi liofilizada.

Para anélise no espectrémetro de massas foram utilizadas quatro fracbes da amostra de
latex: fase aquosa, acetato, soro liofilizado e soro bruto do latex de H. sucuuba. Nas fragdes
aquosa e acetato foram eluidas com agua e metanol e nas amostras de soro liofilizado e soro
bruto foi adicionado metanol. Para a anélise foi utilizado o espectrémetro de massas quadrupolo
tandem Xevo™ TQ-S acoplado ao sistema UPLC ACQUITY H-Class, com ionizacdo por
electrospray e analisador quadrupolo (ESI-QUAD) para a identificagdo de compostos
orgénicos. As andlises foram realizadas no Departamento de Quimica da Faculdade de
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Filosofia, Ciéncias e Letras de Ribeirdo Preto — USP. Especificamente no Laboratorio de

Espectrometria de Massas Aplicada a Quimica de Produtos Naturais.
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7. RESULTADOS e DISCUSSAO

7.1 Quantificacao de proteinas

A fracdo liquida (soro do latex) obtida ap0s a centrifugacéo, foi alvo de todas as analises
realizadas nesse trabalho. A concentracdo das proteinas solUveis presentes no soro foi de 8,4

mg/mL.

7.2 Eletroforese SDS-PAGE

Uma aliquota desta amostra de proteinas (15 pg), foi submetida a eletroforese em gel de
poliacrilamida e estd apresentada na Figura 7, onde se constata a presenca de proteinas de

diferentes pesos moleculares.

Figura 7. Perfil eletroforético de amostra do soro do latex de H. sucuuba (15 pug) em PAGE-
SDS 12 % corado por Coomassie R-250. M: Padrao de peso molecular (Broad range Protein
molecular weight markers, PROMEGA). A: amostra do soro com proteinas totais.
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7.3 Cromatografia de troca iénica

Na cromatografia de troca catibnica, utilizando a coluna HiTrap SP XL, sdo separadas as
proteinas de carga positiva. Embora tenham sido coletadas 26 amostras de 1 mL, como pode
ser observado na Figura 08, ndo se verificou a presenca de proteinas nas fracdes coletadas,
apenas no primeiro tubo ha um pico evidenciando que as proteinas ndo se ligaram a resina
presente na coluna e portando € possivel concluir que, ndo ha proteinas catibnicas (+) nesta
amostra de soro do latex da Himatanthus sucuuba. Quando se utilizou a coluna HiTrap QXL,
que retém as proteinas negativas da amostra, foi possivel verificar que houve a separacdo de
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proteinas nas fracbes de nimero 08 a 14 apresentados no cromatograma da Figura 09. As
proteinas do soro do latex de H. sucuuba sdo anibnicas, assim como as proteinas identificadas
no soro do latex de H. brasiliensis (SETHURAJ, 1992).

Figura 08. Cromatograma obtido da separacéo das proteinas do soro do latex de H. sucuuba,
utilizando a coluna de troca cationica HiTrap SP XL.
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Figura 09. Cromatograma obtido da separacdo das proteinas do soro do latex de H. sucuuba
utilizando a coluna de troca anionica HiTrap QXL.
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A cromatografia ocorreu em 25 minutos, sendo coletadas fragdes de 1ml/minuto. Em
seguida, as fracGes dos tubos de 8 a 14 identificados na figura 10 foram dialisadas, liofilizadas

e diluidas em 100 pl de agua e armazenadas para 0s préximos procedimentos.
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7.4 Eletroforese Bidimensional

A extracdo de proteinas do latex de plantas € frequentemente realizada por precipitacao
com Sulfato de aménio, TCA/acetona e &cido acético, porque sdo compativeis com eletroforese
2-D e Espectrometria de massas. Mesmo utilizando esses métodos nao se detectou a perfeita
separacdo das proteinas nos géis de eletroforese 2D para viabilizar a analise por espectrometria
de massas (Figura 10). Na figura 10A, esta apresentado o gel da amostra de proteinas extraida
com TCA/acetona, onde se verifica um arraste menor que o gel da figura 10B resultante do
processo de extracdo com sulfato de amonia. Na figura 10C do gel contendo proteinas extraidas
com 4&cido acético, o arraste € menos visivel mas em compensacdo aparecem alguns spots.
Possivelmente, por conter componentes ndo proteicos que interferem na focalizacédo isoelétrica,

0 que inviabilizou o prosseguimento da analise por eletroforese bi-dimensional.

Dos trés métodos utilizados na extracdo de proteinas totais do soro, o0 método TCA /
acetona mostrou o maior rendimento protéico (14.76 mg de proteinas por ml de soro), seguido
do método Sulfato de aménio (4,54 mg de proteinas por ml de soro) e método de extracdo de
Acido acético foi o que teve o menor rendimento (3,5 mg de proteina por ml de soro). o

rendimentos das proteinas variaram de acordo com diferentes métodos.

Segundo Duan et al. (2006), o latex é rico em compostos, tais como sal, sais minerais,
lipidios, hidratos de carbono, e em particular os sistemas de membranas complexas, que podem
ser co-extraidos com proteinas e interferir neste tipo de analise. Ndo existe nenhum método
eficaz especificamente concebido para o isolamento de proteinas a partir de diferentes fracGes
de latex de borracha. Assim optou-se pela separacdo de proteinas por eletroforese

unidimensional (1D) e identificagdo por espectrometria de massas.
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Figura 10. Fotos dos géis de segunda dimensdo com amostras resultantes dos trés métodos de
extracdo testados. A- Extracdo de sulfato de aménio; B- Extracdo com TCA/Acetona e C -
Extracdo com TCA/Acetona. A Focalizacgdo foi realizada em gradiente de pH 3-10. Coloracao
com comassie brilhante azul G250. (M: Padrdo de peso molecular 10 a 225 KDa (Amersham™
ECL™ Rainbow™ Marker- Ful Rang
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7.5 Identificacdo de proteinas por analise MS/MS

Em funcdo da impossibilidade de separagdo e identificacdo das proteinas do soro
utilizando eletroforese 2D, optou-se pela analise por espectrometria de massas a partir das
bandas observadas na eletroforese de uma dimensdo. Assim, 100 pg de proteinas foram
separadas por eletroforese unidimensional em gel de acrilamida a 12 % (1D), na presenca de
dodecil sulfato de sddio (SDS-PAGE), Figura 11.

Apbs a eletroforese o gel foi corado com Comassie G250, fotografado e as bandas

recortadas para serem tripsinizadas e submetidas a separagdo por MS/MS.
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Figura 11. Perfil eletroforético em PAGE-SDS 12 % corado por Coomassie G-250, das
Proteinas totais extraidas do soro do latex de H. sucuuba. M: Padrdo de peso molecular 12 a
225 KDa (Amersham™ ECL™ Raibow™ Marker). A: amostra do soro com proteinas totais.
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Os espectros de massas obtidos foram submetidos a analise pelo MASCOT um

programa de analise de proteinas integrado aos bancos de dados NCBInr - National Center for
Biotechonology Information non-redundant e Swiss prot. Foram caracterizados com o numero
de acesso (ID), massa molecular (KDa), pl, nimero de aminoacidos, Score da proteina
(parametro que indica o nivel de confiabilidade do resultado obtido na comparacdo com as
proteinas dos bancos de dados - significancia do sequenciamento) e percentagem de cobertura
do peptideo em relacdo a sequéncia de aminoacidos identificada. Todas as proteinas

identificadas no soro de H. sucuuba tem similaridade com as sequéncias de outras plantas.

A utilizacdo da técnica de espectrometria de massas resultou na identificacdo de 1471
proteinas, das quais 587 proteinas apresentaram score igual ou superior a 20. Dentre essas 587
previamente identificadas, foram encontradas 267 proteinas preditas o que equivale a 45 %, 158
hipotéticas (27 %), 128 anteriormente caracterizadas (22 %), 24 putativas (4 %) e 10 proteinas

ndo definidas (2 %). Os dados estdo apresentados na Figura 12.
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Figura 12. Proteinas potencialmente identificadas no latex de Himatanthus sucuuba.
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Com base na repetibilidade de algumas proteinas, 136 foram selecionadas entre elas,
caracterizadas e outras preditas estéo apresentadas na Tabela 2. Nessa tabela, estdo apresentados
massa molecular da proteina, o ponto isoelétrico estimado, o nimero de amino&cidos da
proteina, o valor do score, a sequéncia dos peptideos obtidos, o codigo de identificacdo (ID)
NCBI, o0 nome da proteina e o0 organismo de origem desta proteina. A partir do ID de cada
proteina foi possivel identificar e obter a sequéncia FASTA das proteinas, que estdo

apresentadas nos anexos.
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Tabela 2. Lista de peptideos e proteinas identificadas em latex de Himatanthus sucuuba por ESI-QUAD-TOF. (Continua)

Massa NUmero de Score da | Sequéncias de aminoacidos dos ID - .
molecular ino4cid pl . ideos identificad Descrigéo da proteina
(KDa) aminoéacidos proteina | peptideos identificados
1 L . .
K.YGLAADNVIDAR.I . tetrahydrocannabinolic acid synthase-like
59,8 534 7,68 179 i|743891207 )
R.ESMGEDLFWAIR.G 9 | [Popu|us euphra“ca]
2 K.YGLAADNVIDAR.I . FAD - dependet oxidoreductase [Papaver
60.1 535 6,54 175 K.ESMGEDLFWAIR.G 01496405183 somniferum]
3 K.YGLAADNVIDAR.L . nectarin 5, partial [Nicotiana langsdorffii x
At 418 5,65 175 R.KSMGEDLFWAIR.G 9130315245 Nicotiana sanderae]
4 K.YGLAADNVLDAR.I . tetrahydrocannabinolic acid synthase-like
60.4 535 9,17 175 | R KSMGEDLFWAIR.G gi[747046464 [Sesamum indicum]
5 K.YGLAADNVIDAR.L . cannabidiolic acid synthase-like
614 543 5,42 175 | R QSMGEDLFWAIR.G 9i[848927876 [Erythranthe guttata]
6 K.YGIAADNVLDAR.V . tetrahydrocannabinolic acid synthase-like
625 550 8,89 173 | R ESMGEDLFWAIR.G 9i[848927873 [Erythranthe guttata]
7 tetrahydrocannabinolic acid synthase-like
59.9 534 8,07 162 K.YGLAADNVIDAR.I gi[1009123039 [Ziziphus jujuba]
8 60.1 536 928 113 R.SMGEDLFWAIR.G tetrahydrocannabinolic acid synthase-like
' ' K.EYFPELGLVR.E 0i|1040819157 [Daucus carota subsp. sativus]
9 370 397 900 111 K.FGLSADNVLDAR.V tetrahydrocannabinolic acid synthase-like
' ' R.ESMGEDLFWAIR.G gi|970039800 [Solanum pennellii]
10 cannabidiolic acid synthase-like [Solanum
60.8 538 6,62 89 K.YGLAADNIVDAR.L 0i[460393282 lycopersicum]
11 62,6 544 8,88 88 R KSMGEDLFWALR.G A6P6EV9 g:;[riga]bldmollc acid synthase [Cannabis
12 62,2 545 8,77 88 | RKSMGEDLFFWAIR.G Q33DQ2 Inactive tetrahydrocannabinolic acid
synthase [Cannabis sativa]
13 59.1 532 9,19 80 R.TNMGEDLFWAIR.G gi[729294682 reticuline oxidase-like protein [Tarenaya

hassleriana]
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Tabela 2. Lista de peptideos e proteinas identificadas em latex de Himatanthus sucuuba por ESI-QUAD-TOF. (Continua)

14 reticuline oxidase-like [Musa acuminata
62.0 566 6,41 79 R.ESMGEDIFWAIR.G 4il695072053 subsp. malaccensis]
15 616 548 636 | 79 | RESMGEDLFWALRG gi[1040881446 cannabidiolic acid synthase-like 1
[Daucus carota subsp. sativus]
16 61.4 542 8,13 78 R KSMGEDLEWALR.G gi|20563190 ;:r?rr]zﬁz]ydrate oxidase [Helianthus
17 64.7 575 913 | 78 | RKSMGEDIFWAIR.G gil590614781 FAD-binding Berberine family protein
[Theobroma cacao]
18 60.4 539 892 | 75 | K.YGLAGDQVIDAR.L gi|1040922945 flavin-dependent oxidoreductase FOX2-
like [Daucus carota subsp. sativus]
19 39,1 352 62 | 57 | KYIAVGNEVDPVK.F gi[565404247 glucan endo-1,3-beta-glucosidase A-like
[Solanum tuberosum]
20 Hyaluronan synthase 2 [Fusarium
799 708 8.8 50 K.SVLAVLISK gij475663145 oxysporum f.sp. cubense race 4]
21 86,5 810 6,41 46 K.EFPADVILGDGR.V gi[320117871 \?Sg;rlissl]n_“ke protease 2 [Phaseolus
22 Rp1l-like protein, partial [Zea mays subsp.
138,4 1.202 6,26 39 K.KVRSILSK. 4il304325323 Parviglumis]
23 397 350 532 37 K YGLAAPAKFELVK.G Norcoclaurine 6-O-metyltransferase
' ' ' ' gi|745698892 [Sinopodo phylum hexandrum]
24 K.SFMSILSK.K . -
96,5 868 6,0 36 0i[635148931 Phototropin [Desmidium aptogonum]
25 1124 1037 598 | 35 | K.TGTLTTNQMSVIQ.V P54209 Cation-transporting ATPase CAL
[Dunaliella bioculata]
26 Serine/arginine-rich SC35-like splicing
256 221 1091 3 | KYYMDGQTILGR gi[573951433 factor SCL33 [Oriza brachyantha]
27 Carbohydrate-binding-like-fold-containg
1338 1.2217 5,99 35 K.-QNEDLNSNLLVEIK.S gi|15228737 protein [Arabidopsis thaliana]
28 325 293 5,58 34 K. AMSLRAPVSTFK.V QISUS6 Cytl_dlne deaminase 6 [Arabidopsis
thaliana]
29 544 520 8,34 34 K LNLVRRCR.S Serine hydroxymethyltransferase

gi[560939381

[Camellia sinensis]
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Tabela 2. Lista de peptideos e proteinas identificadas em latex de Himatanthus sucuuba por ESI-QUAD-TOF. (Continua)
30 Geranyl pyrophosphate synthase
43,1 393 5,67 34 R.RALVELTTR.V 4i[527184620 [Genlisea aurea]
31
1282 1170 | 571 | 33 | CLAKPDGAASVTISPRYV 0i[674863539 BnaCO4g54120D [Brassica napus]
32 Zinc finger CCCH domain-
1213 1054 6.69 33 KEHLSVFKV containig rotein 4 [Zostera marina]
0i|901822427 gp
33 14-3-3-like protein D-like [Dorceras
57,6 516 6,29 33 REHAEVFK. 0i|1024048764 higrometricum]
34 . . .
75 669 553 | 33 | KMRYVFK.N gi[703096601 Translation factor GUF-1like protein
[Morus notabilis]
35 ADP-glucose pyrophosphorylase larg
195 170 8,31 32 MGVYVFK.R 0i|21666506 subnit, partial [Metroxylon sagu]
36 DNA repair and recombination
132,7 1.189 7,0 31 R.GGEAPTGLVVDAFADKYV 4612397112 protgln RAD26 [Bathyoccus
prasinos]
37 85,5 791 939 | 31 | RSALMTTAWMTNDKK.K QIFK76 Subtilisin-like protease SBT5.6
[Arabidopsis thaliana]
38 Phospholipid:diacylglycerol
74,9 671 6,5 31 K.AVIVPHSMGVLYFLHFMK.W Q9FNA9 acyltransferase 1 [Arabidopsis
thaliana]
39 MC family transporter: uncoupling
30,9 288 9,81 30 R.FVSVEWMKRL . protein [Ostreococcus lucimarinus
0i|145343464 CCE9901]
40 K. AYSTSGGLDRKR.I Maturase K (Chloroplast) [Primula
60,9 512 9,46 30 0i|1043378536 sinensis]
41 Trehalose-6-phosphate phosphatase
36,4 319 5,81 29 K.ILKQIGGGFPIVVSSIAK.E 4i[022333312 [Medicago truncatula]
42 Pectinesterase inhibitor-like protein
209 185 6,06 29 KDAKRLLSK 0i|590566736 [Theobroma cacao]
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Tabela 2. Lista de peptideos e proteinas identificadas em latex de Himatanthus sucuuba por ESI-QUAD-TOF. (Continua)

43 Aspartate/ glutamate/ uridylate kinase
a4 408 9,57 29 K.QKLDSSTGGDHRR.E 0i|976923108 [Cynara cardunculus var. scolymus]
44 R.VTASLVPR.Q Expressed protein [Chlorella
557 537 930 | 29 gi[552846846 | variabilis]
45 Alpha/beta-hydrolases superfamily
613 545 7,22 28 RVMELLICKMIK.G 0i|590576851 protein [Theobroma cacao]
46 Long-chain-alcohol oxidase FAO2-
84.5 754 8,23 28 KNLHLHPVLMTWGYFPESKSDFKGK 0i]922363196 like protein [Medicago truncatula]
47 Proteins kinase, ATP binding-site-
78,6 691 8,96 28 R.WAIVMSAGIH 4i[976899861 containing protein [Cynara
cardunculus var. scolymus]
48 MAFKLYGLPMSTNTTRAMICLHEK Glutathione S-transferase F13
24,9 220 5,23 27 0i|734433024 [Glycine soja]
49 PsbA protein, partial (chloroplast)
16,7 16 3,66 27 NFPLDLAAIEAPSTNV 0i[16305027 [Artemisia rupestris]
50 KDEL motif-containing protein 1
arT 401 5,88 27 KDYYPTR 0i|1012353235 [Cajanus cajan]
51 106,1 044 | 928 | 27 |KIYYPTRH gil674947203 | BnaAO6g30730D [Brassica napus]
52 GMAMLLTDGEVGALIKVSAAVWVAMSYARLA
37,9 347 10,1 26 AAR 0il413957119 Acyltransferase [Zea mays]
53 Gearanylgeranyl pyrophosphate
35,6 326 5,74 26 K.SSSSSAPGSLNFDLR.I . synthase-related protein
0i[735880 . . .
[Arabidopsis thaliana]
54 Alfa-N-acetylglucosaminidase
82,6 i 6.3 26 KQADAAWEILHR.S 0i|976910661 [Cynara cardunculus var. scolymus]
55 Serine palmitoyltransferase 2
544 490 8,88 26 RLGVAVVEVGFPATPLLTSR 0i|760449485 [Auxenochlorella protothecoides]
56 1332 1160 5,70 2 K SLDRLNLSGCSR L Disease resistance protein-like

gi[10177584

[Arabidopsis thaliana]
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Tabela 2. Lista de peptideos e proteinas identificadas em latex de Himatanthus sucuuba por ESI-QUAD-TOF. (Continua)

Massa . Score N S
NUmero de Sequéncias de aminoacidos dos D - .
molecular R pl da ; . e Descri¢do da proteina
aminoacidos . peptideos identificados
(KDa) proteina
57 26S proteasome non-ATPase regulatory
23,0 212 5,51 26 KNLQVLHSLRLGK 0i|1035946765 subunit 9 [Ananas comosus]
58 Methyl-CpG-binding protein 2-like
37,7 399 8,16 26 RQGMSNLVDAINK.L 0i|1024000460 [Dorcoceras hygrometricum]
59 279 239 10.24 2 K DRGANTYNSSDNLGYIR.G Ribosomal protein S7 (mitochondrion)
' ' ' ' 0i|575396380 [Dicranum scoparium]
60 BTB/POZ domain containing protein NPY2
69,8 627 6,64 26 R.AAEEETMMYDVNVVQR.I gi[703110509 [Morus notabilis]
61 R.EAAQDDFFWKCLCAR.R . .
29,4 249 6,30 26 0i[1024041777 F-box protein [Dorcoceras hygrometricum]
62 FVMYER.N . . . .
27,1 27 4,65 25 0i[634575543 Psba, partial (plastid) [Eugenia bacopari]
63 L-ascorbate oxidase-like protein [Cynodon
61,5 550 9,0 25 MTRGAAAAALLALALVAVAR 4i[301030585 dactylon]
66 R.SAPHDMGMPYMEKKPLTEE . .
29,4 259 7,51 25 RA 0i[164605537 CMO545.270.nc [Lotus japonicus]
67 Mitochondrial ribosomal protein L13
20,9 178 972 25 MSNHLKNVATVGLR 0i|971517319 precursor [Klebsormidium flaccidum]
68 Peptidase M15B and M15C [Klebsormidium
49,9 442 9,56 25 K.STAQRPSEEDSLKR.E gil971519052 flaccidium]
69 Eukaryotic translation initiation factor 3C
544 465 8.4 25 KSLMILSMLIHR.S 0i|357498019 [Medicago truncatula]
70 Cis,cis-muconate cycloisomerase-like [Oryza
46,8 446 5,6 25 R.AGVEMALIDAIANSIR.I gi[54290836 sativa Japonica Group]
71 519 454 6.20 25 AFLTEERSAVPDLETHVGGGMKSV TRNA isopentenyl transferase family protein
' ’ ER.N 0i|566188069 [Populus trichocarpa]
72 60.1 610 8,35 24 K EITVTITVVGASGDLAK K Glucose-6-phosphate dehydrogenase [Zostera

gi|901793024

marina]
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Tabela 2. Lista de peptideos e proteinas identificadas em latex de Himatanthus sucuuba por ESI-QUAD-TOF. (Continua)

73 R.DCQQFRAIHR.A . . . .
13,33 116 9,23 24 gil8347414 Itegrase/partial [Oriza rhizomatis]
74 76.2 660 8,90 24 R.ISMIKSMATATIATSADFDGVQVERT.K _ Ribonuclease H protein [Theobroma
0i|590647573 cacao]
75 29 205 6.0 24 K.HTILYSKYAGNDFKGSDGTNYIALR Chaperonin 20-like protein [Theobroma
' 0i|590613556 cacao]
76 K.TKPTADQDEDGIGTR F23N19.7 [Arabidopsis lyrata subsp.
59,7 534 6.2 24 0i|297837155 lyrata]
77 Heat stress transcription factor A-4a-like
46,2 402 5,25 24 R.GKPHLMKNIHR. 0i|480328109 protein [Caragana korschinskii]
78 K.GDRILMMSFGAGFK 3-ketoacyl-CoA synthase 21[Morus
517 456 813 | 23 4i[703099618 notabilis]
79 Photosystem Il CP47 protein, partial
55,1 498 6,24 23 R.AGSMDNGDGIAVGWLRHPIFXDNER.R 4i[33327957 (Chloroplast) [Euptelia polyandra]
80 Protein maintenance of meristem
53,76 478 5,58 23 R.VGDWYEASTTNKR.K 0i[18394553 [Arabidopsis thalianal
81 GRAS family transcription factor
102,2 914 6,43 23 R.QWAARMEAAGMERVGLSYSGAMEAR.K . containing expressed [Oryza sativa
Qi|77548634 -
Japonica Group]
82 K.VEDEVSADYRITGVPADGRCLFR.A OTU domain-containing 6B [Cajanus
328 293 618 | 23 gil1012326608 | cajan]
83 ABC transporter | family member 1
26,2 235 8,7 23 SPPSAGAGSRAAGVGEEQEML Gil474429569 [Cajanus cajan]
Multidrug resistance protein ABC
84 164,6 1446 8,24 23 K.IAVVGRTGSGKSTLVQALFR 4i[922337059 ';:3nnscp;cilrjtlgzilmlly protein [Medicago
85 31,9 303 8,7 23 R.SRPVSDTMAALMAK 0ij413920278 Benzoxazinlessl [Zea mays]
Acetyl-CoA carboylase
86 354 312 9,30 23 K.TGLTDAIQTGIAKLNK 0i|987169608 carboxyltransferase beta subunit

(chloroplast) [Tetraplodon fuegianus]
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Tabela 2. Lista de peptideos e proteinas identificadas em latex de Himatanthus sucuuba por ESI-QUAD-TOF. (Continua)

87 Glycoside hydrolase [Coccomyxa
74,8 664 5,5 23 R.MVQLGKSLDPSRLWDAASGWIDPQDR 4i[545360397 subelli psoidean C.169]

88 Cyclic nucleotid-binding domain
74,4 678 9,7 23 R.SASPPHVTESPR gil971520561 contaning protein [Klebsormidium

flaccidum]

89 Outer membrane adhesion like protein
124,2 1220 4,7 23 R.FTDCEFSSQGSLGQALVTKSALIVAGDR.S 0i[026785032 [Monoraphidium neglectun]

90 Pentatricopeptide (PPR) repeat protein
77,5 684 5,36 23 K.LAVVLGLINTSPGQPLQVIK.N 0i[022353943 [Medicago truncatula]

91 Argininosuccinate lyase [Coccomyxa
52,17 476 551 23 RGTTLFDLTVADLK.T 0i|545364742 subellipsoidea C-169]

92 R.GDPDPTMDPALDTKLVK Peroxidase Family protein [Medicago
347 315 8,55 22 0i|357508881 truncatula]

93 Cadmium/zinc-transporting ATPase 3

87 777 8,17 22 K.KDGLIAMIGDGINDAPALVK.K gi[734325138 [Glycine sojal
94 617 515 0,88 29 R.ALAFPLXELHR.E 4i[294485969 :\i/ltg';l;rl?ss]e K (Chloroplast) [Gavilea
95 NADH-ubiquinone oxidoreductase
52 467 .47 22 K. GSDWIVEMK K 0i|545372182 [Coccomyxa subellipsoidea C-169]

96 Medium-chain-fatty-acid-CoA ligase
91,3 833 7,54 22 K.CDSPGVDRLGGLPDDVLGR.I 4il475503908 [Aegilops taischil]

97 R.TPVATAVLLDR.R . . L
41,5 388 5,2 22 gil475614932 Peroxidase 70 [Aegilops taischii]

98 DNA (cytosine -5) —methyltransferase
87,2 767 5,72 22 R.KPSMTRMLPEQAVGPPFFYFQNVAR.A 4il475545788 DRMZ [Aegilops taischii]

99 TRP-containing protein
458 403 48 | 22 | KFDMSASDKIAFGEK.M gi[145354669 | [Ostreococcus lucimarinus CCE9901]

100 Ubiquitin Carboxyl-terminal
127,7 1,087 5,86 22 R.AKEDILLFFR. 4i[728848320 hydrolase 13-like protein [Gossypium

arboreun]
101 65.2 571 9,29 29 R AGAEYK | Disease resistence protein RGA2

gi|475581696

[Aegilops tauscgii]
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Tabela 2. Lista de peptideos e proteinas identificadas em latex de Himatanthus sucuuba por ESI-QUAD-TOF. (Continua)

102 FAST kinase domain-containing 3
730 643 591 22 K EKAMEELLVQK.L gi|728829371 [Gossypium arboreum]
103 Nitric oxide synthase-interacting
34,1 316 9,12 22 R.AHGERMAEMR. . protein like protein
9i[760440573 [Auxenochlorella protothecoids]
104 Inactive poly [ADP-ribose]
623 547 8,08 22 RRTGVLAPTSVVVKQMTLAR, gi|357502015 polymerase [Medicago truncatula]
105 96,4 835 7.46 29 R.GPSVLPKSLRVLK.W gi|1012354712 ;I'all\j/la\;]resmtance protein N [Cajanus
106 K.IESNTSTNNINRPPAAK DNA polymerase delta subunit 3
58,0 531 9.07 22 gi|703134384 [Morus notabilis]
107 Indole-3-glycerol phosphate lyase,
36,6 347 9,05 22 R.SRPVSDTMAALMAK.G 0i[162461896 chloroplastic [Zea mays]
108 UDP-glycosyltransferase
553 510 512 22 R.DLHRLVDDLLMEAAAK gi|187373014 UGT705A4 [Avena strigosa]
109 16,84 141 8,72 29 K.SLMFTHDLTSVLFNSRTPIPLPWPR.V gi[339787214 Z—J;eé\rl]?z?asp]artlal [Coffea
110 R.GKPDPTMDPALDTKLVK.L Peroxidase family protein
37,75 315 8,55 22 gi|357508881 [Medicago truncatula]
111 LRR receptor-like serine/threonine-
129,6 1.173 5,53 21 R.ILGFAWESGK.I 0i[15237426 prot_em kinase FLS2 [Arabidopsis
thaliana]
112 K.APPPVVVMPPAR.G .
49,75 446 9,6 21 4i[674944880 BnaC06g37090D [Brassica napus]
113 APG AC_XENLA cysteine
61,3 532 4,93 21 MALFSSEDDASENR.I 0i[612385172 protgase APGA4C [Bathy cocais
prasinos]
114 K.ALLQDIAIMTGSEFQAK. 60 KDa chaperonin2 [Zostera
62,35 588 5,06 21 gi|901822509 marina]
115 317 979 8,71 21 K.CGLIIQGIEIRPK. F-box protein PP2-B10

gi[15226939

[Arabidopsis thaliana ]
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Tabela 2. Lista de peptideos e proteinas identificadas em latex de Himatanthus sucuuba por ESI-QUAD-TOF. (Continua)

116 201 266 535 | 21 | RVCEASRIIGIDLNPNRF . Alcohol dehydro-genase, partial [Gossypium
0i|2687444 robinsonil]
17 100,4 939 4,7 21 KIAGVNKQADKLTGGLDGIYK 0i|302837698 Ferroportin [Volvox carteri]
118 ubiquitin-like protein 1, partial [Glandiolus
27,49 259 4,68 21 R.ALSATSGNVHAAVER.L gi[304273284 Glandiflorus]
119 431 371 9,05 21 K GAFEELGATVCPIAIK.Y _ Phospholipid/glycerol acyltransferase [Helianthus
0i|156628062 annuus]
120 R.REDGWMEVEVGEFLSGEGEG
31,6 278 6,09 21 VVK 0i|1012363201 F-box protein PP2-B15 [Cajanus cajan]
121 47,8 424 9,47 21 MERIVGGSYKLGR 0i]922330299 Casein kinase I-like protein [Medicago truncatula]
122 158 1470 5,81 21 R FACETATSTER R 0i[760450235 Ferredoxin dependent glutam_ate synthase, chloroplast
[Auxenochlorella protothecoides]
123 DNA mismatch repair family, protein, partial [Salix
19,3 176 5,8 21 K.IFMMKDFTLRLHDTK.K 4il729258063 arbutifolia]
124 NADH-quinone oxidoreductase subunit D [Gossypium
13,8 121 3,87 21 K.SELHIILSNFGLI.R 4i[728807501 arboreum]
126 452 410 6.1 21 R.LGANIGSXQGPTGLGK.Y Photosystem 11 CP43, (Chloroplast) [Zostera
' ' 0i|365823900 angustifolia]
127 K.SIFASKGTFLLINK.W . . .
59 500 9,52 21 4i[909720495 Maturase K, partial, (Chloroplast) [Brunonia australis]
128 MRQFGPDFGGVTK.K . . .
45,62 398 6,79 21 4i[255670779 050290261400 [Oriza sativa Japonica Group]
129 R.KVDMLEGVSVXXPSEK.V . . . . .
18,71 165 9,8 21 4i[817490197 Ribossomal protein L9, partial [Sonneratis caseolis]
130 K.VFMFGNPSVIVTSPEACR.R L -
56,8 492 9,03 21 0i[333394171 ent-kaurenoic acid oxidase [Castanea mollissima]
131 57,32 490 8,39 21 RCFTKVTGLKFLTR.L Aminopeptidase isoform 1 [Theobroma cacao]

gi[590647948
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Tabela 2. Lista de peptideos e proteinas identificadas em latex de Himatanthus sucuuba por ESI-QUAD-TOF.
132 733 632 6.2 21 K.ELSKGFQWQGRIADHEK — rDaepr%dration-response family protein S51 [Brassica
133 56,9 515 704 | 21 | KNFTAASMKSVQILRK igs7a4311s | DUF 4283 domain protein [Medicago truncatula]
134 115,6 970 9,79 21 RLRMEREEAMR K 4i[922400551 TPX2-like protein [Medicago truncatula]
135 54,8 482 5,85 21 K-RIMIGDEAEEMRV 0i[1039217160 | UGT73AL1 [Punica granatum]
136 29,1 251 4,37 20 KQAFYR. 0i|124361102 Terpenoid synthase [Medicago truncatula]
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Verificou-se que 86% das proteinas caracterizadas sdo sequéncias similares a proteinas
encontradas em plantas (monocotileddneas e/ou dicotiledéneas), 10% das sequéncias
similares a proteinas identificadas em diferentes espécies de alga verde como

Auxenochlorella protothecoides e Dunaliella bioculata), Figura 13.

Figura 13. Classificacdo das proteinas caracterizadas de acordo com 0 organismo
identificado.
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7.6 Perfil de proteinas

Das 1471 proteinas presentes no latex de H. sucuuba, apenas 128 proteinas estdo
caracterizadas, isso pode ser em funcdo da especificidade da amostra (soro do latex) e ao
namero reduzido de proteinas provenientes de latex disponiveis nos bancos de dados,

provavelmente pela falta de informacéo acerca do genoma dessa planta.

O latex em geral apresenta um conjunto de proteinas bastante diversificadas e por
consequéncia, diferem em relacdo ao seu peso molecular. No latex de H. sucuuba as
proteinas identificadas apresentaram peso molecular entre 13,8 e 164,6 KDa, similarmente
em relacdo as proteinas encontradas em H. brasiliensis, que apresentou proteinas com peso
molecular variando de 3,9 a 194,2 KDa (DAI et al., 2013). Em outro estudo com H.
brasiliensis, identificou-se proteinas com peso molecular entre 12 e 44 KDa (WANG et al.,
2010), diferentemente do observado para outras espécies laticiferas, com proteinas entre 20
e 100 KDa para Thevetia peruviana (FREITAS et al. 2016), entre 10,1 e 68,4 KDa para
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Chelidonium majus (NAWROT et al., 2007), de 12,7 a 71,1 KDa para Papaver somniferum
(DECKER et al, 2000) e de 4,7 a 367 KDa para as proteinas de Lactuca sativa (CHO et al.,
2009).

7.7 Pontos isoelétricos
A diversidade de proteinas se reflete também em relacdo ao ponto isoelétrico das

mesmas. Em H. sucuuba 32,64 % das encontradas se caracterizam como bésicas (pl > 8),
24,82 % sdo neutras (6 > pl > 8) e 60 proteinas, 0 que corresponde a mais de 40% do total

séo caracterizadas como acidas (pl < 6) como pode ser observado na Figura 14.

Figura 14. Gréfico de dispersédo para a relacdo de Score e pl das proteinas obtidas pela
espectrometria de massas e identificadas pelo programa Mascot.
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Verificou-se uma quantidade superior de proteinas acidas no latex de H. sucuuba,
diferentemente do observado em Lactuca sativa, com proteinas apresentando ponto
isoelétrico variando entre 5,8 e 13, sendo o numero de proteinas basicas (pl > 8) 72 % do
total (CHO et al., 2009). Ja no estudo de DECKER et al. (2000), trabalhando com Papaver
somniferum, somente 5 proteinas das 98 identificadas sdo basicas (com pl entre 8-9).
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7.8 Anotacdo funcional das proteinas identificadas pelo programa Blast2Go.

Segundo (HOU, 2017), a anotacdo funcional das proteinas é vital para pesquisas
bioldgicas, clinicas e outras aplicacdes devido as fungBes importantes que as proteinas
desempenham em varios processos bioldgicos. Embora as func6es de algumas proteinas tenham
sido anotadas através de experiéncias bioldgicas, ainda ha muitas proteinas cujas funcdes ainda

ndo foram anotadas devido as limitacbes dos métodos existentes e ao alto custo.

A anotacdo funcional das proteinas de H. sucuuba foi realizada com o programa
Blast2Go. A anélise pelo programa Blast2Go consiste na anotacdo das sequéncias (associa-las
as ontologias criadas pelo Gene Ontology Consortium). Essas ontologias visam padronizar a
representacdo dos genes e de seus produtos para todos os sistemas bioldgicos, subdividindo-os
nas categorias de Biological process (refere-se a atividade biologica que o gene ou produto
contribui), Molecular function (atividade bioguimica do gene ou seu produto) e Cellular
component (local na célula onde o gene ou seu produto é ativo) (dos SANTOS, 2013).

Das 136 sequéncias de proteinas (fasta), submetidas ao Blast2GO, 101 foram
identificadas funcionalmente. As anota¢des funcionais das proteinas do soro de H. sucuuba
foram realizadas da seguinte forma: 1- File load sequence; 2- Run Blast; 3- Rum Mapping; 4-
Run annotation; 5-Validate Annotation; 6-Run InterProScan; 7-Merge InterProScan Gos to
Annotation; 8-Run GO-Slim; 9- Run GO-EnzymeCode Mapping e 10- Load Pathway Maps
from KEGG. Com relagdo ao processo bioldgico em que as proteinas contribuem, mais de 70%
atuam em processos metabdlicos, e mais de 50% dos produtos identificados participam de
processos celulares de modo geral. Outros processos em que ha contribuicdo por parte das
proteinas identificadas em H. sucuuba sdo processos biossintéticos, de oxidorreducdo,

regulacdo bioldgica, expressao génica, localizacéo e transporte, entre outros (Figura 15).
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Figura 15. Anotagdo funcional para Processo Bioldgico das proteinas identificadas em H.
sucuuba.
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No trabalho realizado por Wahler e colaboradores (2012), no latex de Taraxacum
brevicorniculatum, as proteinas identificadas estdo associadas a funcionalidades como
processos celulares basicos (31,4 %), transporte (10,4 %), processo metabdlico de
carboidrato (5,5 %) entre outros. Para o proteoma do latex de Lactuca sativa, mais da
metade das proteinas identificadas estdo agrupadas em cinco classes funcionais de
proteinas: relacionadas ao metabolismo (20 %), resgate de células e defesa (12 %), funcédo
de ligacdo (binding) (10 %), transporte celular (8 %) (CHO et al., 2009). No latex de H.
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brasiliensis, os processos relatados a partir da identificacdo das proteinas incluem:
metabolismo de carboidrato, lipideo, processo metabolico de oxidagdo-reducdo entre
outros (HAVANAPAN et al., 2016).

Em relacdo a anotacéo realizada para funcdo molecular das proteinas, verificou-
se que mais de 50% estdo relacionadas a funcdo de atividade catalitica e/ou ligacéo
(binding). Outras func@es identificadas sdo de ligacdo de pequenas moléculas, atividade
transferase, atividade hidrolase, ligacdo ATP, atividade oxidoreductase, entre outras
(Figura 16).

Figura 16. Anotacéo funcional para funcdo molecular das proteinas identificadas em H.
sucuuba.
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Para os componentes celulares identificados, as proteinas de modo geral s&o ativas
em parte da célula ou na célula como um todo (mais de 50 %), ou localizadas em outras
regides, sendo ativas na regido intracelular, membrana, citoplasma, plastidio, cloroplasto,

nacleo, vacuolo, mitoc6ndria, entre outras (Figura 17).

Figura 17. Anotacéo funcional para componente celular das proteinas identificadas em
H. sucuuba.
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7.9 Classificacao das enzimas realizadas pelo Blast2GO

A International Union of Biochemistry and Molecular Biology (IUBMB),
classificou as enzimas conforme o tipo de reagdo que as enzimas catalisam. Cada enzima
descrita recebe um numero de classificagdo, conhecida por EC (Enzyme Commission),
composto por 4 digitos (EC: x.x.x.x), separados por pontos referente a: 1- classe; 2-
subclasse; 3- grupos quimicos especificos que participam de cada reacdo e 4- nome
indicado a referida enzima. E s&o classificadas em seis grandes classes: 1 EC-
Oxidorredutases; 2 EC — Transferases; 3 EC— Hidrolases; 4 EC — Liases; 5 EC —
Isomerases; 6 EC — Ligases (CORNISH-BOWDEN, 2014; CUESTA et al., 2015;
LEHNINGER et al., 2011).

Foram analisadas pelo programa Blast2GO 136 proteinas de H. sucuuba das quais
42 proteinas possuem alguma atividade enzimética (Figura 18). As enzimas mais
frequentes foram transferases, seguida das hidrolases, oxidoredutases, liases e ligases.

Né&o foram identificadas enzimas do tipo isomerases.

Figura 18. Classificacdo geral das enzimas encontradas no latex de H. sucuuba. As
enzimasforam categorizadas utilizando-se o programa Blast2GO, de acordo com o banco
de dados Kyoto Encyclopedia of genes and Genomes pathway database disponiveis em
KEGG.
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7.9.1 Oxidorredutases
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As enzimas responsaveis pela transferéncia de elétrons para um aceptor, catalisando

as reacdes de oxirreducdo sdo denominadas EC1. O grupo de enzimas oxidorredutases

dividi-se em 24 subcategorias: EC: 1,1 a EC 1.23 e EC 1.97, incluindo outros tipos de

oxidorredutases (Tabela 3).

Tabela 3. Subclasses das enzimas oxidoredutases identificadas no soro do latex de H. sucuuba.
Categorizadas de acordo com os seus nimeros de EC (Enzyme comission), com base nos dados
obtidos no Kyoto Encyclopedia of genes and Genomes pathway database (KEGG) pelo software

Blast2GO.

Numero EC (Enzyme Comission) - Subclasse

Nome das enzimas

N° de enzimas

EC 1.1.1.1 - Atuam no grupo CH-OH de doadores
EC 1.1.1.49 - Atuam no grupo CH-OH de doadores

EC 1.1.3.20 - Atuam no grupo CH-OH de doadores
EC 1.3.3.8 - Atuam no grupo CH-CH dos doadores

EC 1.4.1.2- Atuam no grupo CH-CH de doadores
EC 1.6.5.3- Atuam no NADH ou NADPH

alcohol dehydrogenase

(glucose-6-phosphate
dehydrogenase (NADP)

long-chain-alcohol oxidase

tetrahydroberberine
oxidase)

glutamate dehydrogenase)

NADH:ubiquinone
reductase (H*-translocating)

1
1

7.9.2 Transferases

Sao enzimas que catalisam, a transferéncia de grupos entre moléculas doadoras e

aceptoras, classificadas como EC 2, sendo subdivididas em 10 subcategorias de EC 2.1 a

EC2.10 (Tabela 4).
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Tabela 4. Subclasses das enzimas transferases identificadas no soro do latex de H. sucuuba.
Categorizadas de acordo com os seus humeros de EC (Enzyme comission), com base nos dados
obtidos no Kyoto Encyclopedia of genes and Genomes pathway database (KEGG) pelo software

Blast2GO.

Numero EC (Enzyme Comission) - Subclasse

Nome das enzimas

N° de enzimas

EC 2.1.1.1- Transferem grupos de um carbono

EC 2.1.1.128- Transferem grupos de um carbono

EC 2.1.1.150- Transferem grupos de um carbono
EC 2.1.2.1- Transferem grupos de um carbono
EC 2.3.1.1- Aciltransferases

EC 2.3.1.15- Aciltransferases

EC 2.3.1.43- Aciltransferases

EC 2.4.1.1- Glicosiltransferases
EC 2.4.2.30- Glicosiltransferases

EC 2.5.1.18- Transferem grupos alquil ou aril, excluindo
grupos metil

EC 2.5.1.27- Transferem grupos alquil ou aril, excluindo
grupos metil

EC 2.5.1.29- Transferem grupos alquil ou aril, excluindo
grupos metil

EC 2.5.1.75- Transferem grupos alquil ou aril, excluindo
grupos metil

EC 2.7.3.1- Transferem grupos que contenham fosforo

EC 2.7.11- Transferem grupos que contenham fosforo

EC 2.7.10.1-Transferem grupos que contenham fosforo

EC 2.7.7.27- Transferem grupos que contenham fosforo

nicotinamide N-methyltransferase

(RS)-norcoclaurine 6-O-
methyltransferase

isoflavone 7-O-methyltransferase
glycine hydroxymethyltransferase
amino-acid N-acetyltransferase

glycerol-3-phosphate 1-O-
acyltransferase

phosphatidylcholine—sterol O-
acyltransferase

glycogen phosphorylase
NAD* ADP-ribosyltransferase

glutathione transferase

adenylate dimethylallyltransferase

geranylgeranyl diphosphate synthase

tRNA dimethylallyltransferase

guanidinoacetate kinase

non-specific serine/threonine protein

kinase
receptor protein-tyrosine kinase

glucose-1-phosphate
denylyltransferase

Ll

7.9.3 Hidrolases

S0 enzimas que catalisam reacGes de hidrolise, com transferéncia de grupos

funcionais para a agua, classificadas como EC 3. Estas enzimas séo subdivididas em 13

subcategorias (EC 3.1 a EC 3.13) (Tabela 5).
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Tabela 5. Subclasses das enzimas hidrolases identificadas no soro do latex de H. sucuuba.
Categorizadas de acordo com os seus numeros de EC (Enzyme comission), com base nos
dados obtidos no Kyoto Encyclopedia of genes and Genomes pathway database (KEGG)
pelo software Blast2GO.

Numero EC (Enzyme Comission) -

. 0 .
Subclasse Nome das enzimas N° de enzimas
EC 3.1.3.12- Atuam em ligag0es éster trehalose-phosphatase 1
EC 3.1.3.16- Atuam em ligacOes éster protein-serine/threonine 1
phosphatase
EC 3.1.3.26.4- Atuam em ligacOes éster 4-phytase 1
EC 3.4.11- Atuam em ligag¢des peptidicas leucyl aminopeptidase 2
EC 3.4.21- Atuam em ligagdes peptidicas Serine endopeptidases 3
EC 3.4.22- Atuam em ligagdes peptidicas Cysteine endopeptidases 1
EC 3.5.4.5_— AtuNam e[n Ilgagpgs nitrogénio eytidine deaminase 1
-carbono (ligag¢6es ndo peptidicas)
EC 3.6.1.3- Atuam em anidridos acidos adenosinetriphosphatase 1
EC 3.6.3.3- Atuam em anidridos acidos Cd?*-exporting ATPase 1
EC 3.6.4.3- Atuam em anidridos acidos microtubule-severing 1
ATPase
EC 3.6.3.8- Atuam em anidridos acidos Ca?*-transporting ATPase 1

7.9.4 Liases

Sao enzimas que que catalisam a clivagem de ligac@es, através hidrolise ou oxidacao
(EC 4) e sdo compostas por oito subcategorias de EC 4.1 a EC 4.7 e EC 4.99 que sdo outros
tipos de liases (Tabela 6).
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Tabela 6. Subclasses das enzimas liases identificadas no soro do latex de H. sucuuba.
Categorizadas de acordo com os seus humeros de EC (Enzyme comission), com base nos dados
obtidos no Kyoto Encyclopedia of genes and Genomes pathway database (KEGG) pelo software

Blast2GO.

Numero EC (Enzyme Comission) — Subclasse

Nome das enzimas N°de enzimas

EC 4.1.2.8- Liases carbono-carbono

EC 4.2.1.20- Liases carbono-oxigénio
EC 4.2.3.8- Liases carbono-oxigénio

EC 4.3.2.1- Liases carbono-nitrogénio

indole-3-glycerol-phosphate

lyase !
tryptophan synthase 1
casbene synthase 1
Arginino succinate lyase 1

7.9.5 Ligases

Sao enzimas que catalisam a formacéo de ligag6es quimicas por reacdo de condensacao

acopladas a hidrolise de ATP (EC 6). Estas enzimas sdo subdivididas em seis subclasses de EC

6.1 a EC 6.6. Identificamos uma enzima Ligase, a EC 6.4.1.2 (acetyl-CoA carboxilase), que

forma ligagdes carbono-carbono.

7.10 Vias metabdlicas

As enzimas identificadas no soro do latex de H. sucuuba pelo Blast2GO, em conjunto

com a base de dados do KEGG, resultaram na predicdo no total de 30 vias metabdlicas,

incluindo informac@es acerca das enzimas (proteinas) que participam de cada via metabdlica e

que foram identificadas no latex de H. sucuuba, bem como, o substrato e produto da reacéo

catalisada por cada enzima (Tabela 7).



Tabela 7. Vias metabdlicas das enzimas encontradas no soro do latex de H. sucuuba, preditas pelo Blast2GO em conjunto com a base de dados
KEGG pathway. Com seus respectivos numeros e nomes EC (Enzymes Commission). (Continua)

Vias metabolicas NUmero EC (Enzyme Nome das enzimas Substrato Produto
Comission)
Glicolise/gliconeogénese 1111 Alcohol dehydrogenase (1) um alcool primario + NAD* (1) um aldeido + NADH + H*
(2) um élcool secundario + (2) uma cetona + NADH +
NAD* +
H
Degradacdo de naftaleno 1111 Alcohol dehydrogenase (1) um &lcool primario + NAD* (1) um aldeido + NADH + H*
(2) um &lcool secundario + (2) uma cetona + NADH +
NAD* H*
Fosforilagéo oxidativa 1653 NADH:ubiquinone  reductase NADH + ubiquinone + 5 H*i NAD" + ubiquinol + 4 H*out
(H*-translocating)
Metabolismo do piruvato 6.4.1.2 acetyl-CoA carboxylase ATP + acetil-CoA + HCO3z ADP + fosfato + malonil-
CoA
Metabolismo da tirosina 1111 Alcohol dehydrogenase (1) um élcool primario + NAD* (1) um aldeido + NADH + H*
(2) um é&lcool secundario + (2) uma cetona + NADH +
NAD* +
H
Metabolismo de 2121 Glycine hydrox 5,10_—methylenetetrahydrofolate tetrahydrofolate + L-serine
glioxilato e dicarboxilato methyltransferase glycine + H,0O
Metabolismo do 4cido 2121 Glycine hydrox 5,10-methylenetetrahydrofolate tetrahydrofolate + L-serine
cianoamino methyltransferase glycine + H.0
Reservatério de carbono 2121 Glycine hydrox 5,10-methylenetetrahydrofolate tetrahydrofolate + L-serine

por folato

methyltransferase

glycine + H,0O
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Tabela 7 — Vias metabdlicas das enzimas encontradas no soro do latex de H. sucuuba, preditas pelo Blast2GO em conjunto com a base de dados
KEGG pathway. Com seus respectivos nimeros e nomes EC (Enzymes Commission). (Continua)

Me-.tabolismo daglicina, | 4.2.1.20; tryptophan synthase L-serine + 1-C-(indol-3-yl)glycerol 3- | | tryptophan + D-glyceraldehyde 3-
serina e phosphate phosphate + H,O
Treonina
. . tetrahydrofolate + L-serine
2.1.2.1; glycine hydrox methyltransferase 5,10-methylenetetrahydrofolate + glycine +
H.0
’ (1) um aldeido + NADH + H*
(1) um élcool primario + NAD* (2) uma cetona + NADH + H*

1111 Alcohol dehydrogenase (2) um élcool secundério + NAD*
Biossintese de arginina | 4-3-2.1 argininosuccinate lyase 2-(N°-L-arginino)succinate fumarate + L-arginine
Biossintese de | 4.2.1.20 tryptophan synthase L-serine + 1-C-(indol-3-yl)glycerol 3- L-tryptophan + D-glyceraldehyde 3-
fenilanina, tirosina e phosphate phosphate + H,O
triptofano
Metabolismo do | 2.3.1.15; glycerol-3-phosphate 1-O-acyltransferase acyl-CoA + sn-glycerol 3-phosphate CoA +  l-acyl-sn-glycerol  3-
glicerol lipideo phosphate

phospholipid:diacylglycerol acyltransferase

2.3.1.158 phospholipid + 1,2-diacyl-sn-glycerol lysophospholipid + triacylglycerol
Metabolismo do | 2.3.1.15; glycerol-3-phosphate 1-O-acyltransferase acyl-CoA + sn-glycerol 3-phosphate CoA +  l-acyl-sn-glycerol  3-
glicerolfosfolipideo phosphate

phosphatidylcholine—sterol O-
2.3.1.43 acyltransferase phosphatidylcholine + a sterol 1-acylglycerophosphocholine +

a sterol ester
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Tabela 7 — Vias metabdlicas das enzimas encontradas no soro do latex de H. sucuuba, preditas pelo Blast2GO em conjunto com a base de dados
KEGG pathway. Com seus respectivos numeros e nomes EC (Enzymes Commission). (Continua)

Biossintese de alcaloides 1.3.3.8; tetrahydroberberine oxidase (S)-tetrahydroberberine + 2 O, berberine + 2 H,0;
isoquinolinicos
2.1.1.128 (RS)-norcoclaurine 6-O- | S-adenosyl-L-methionine + (RS)- | S-adenosyl-L-homocysteine + (RS)-
methyltransferase norcoclaurine coclaurine
Metabolismo da pirimidina | 3-5-3-5 formimidoylaspartate deiminase. N-formimidoyl-L-aspartate + H.O N-formyl-L-aspartate + NHs
Biossintese do | 4.1.2.8 indole-3-glycerol-phosphate lyase (1S,2R)-1-C-(indol-3-yl)glycerol 3- | indole + D-glyceraldehyde 3-phosphate
benzoxazinoide phosphate
Biossintese de dipernoide | 4-2.3.8 cashene synthase geranylgeranyl diphosphate casbene + diphosphate
Metabolismo de alanina,
aspartato e 4321 argininosuccinate lyase 2-(N“-L-arginino)succinate fumarate + L-arginine
Glutamato
Via da pentose fosfato 1.1.1.49 glucose-6-phosphate  dehydrogenase | D-glucose 6-phosphate + NADP* 6-phospho-D-glucono-1,5-lactone +
(NADP™) NADPH + H*
Biossintese de acidos | 6-4-1.2 acetyl-CoA carboxylase ATP + acetyl-CoA + HCOgz ADP + phosphate + malonyl-CoA
graxos
Metabolismo da glutationa | 1.1.1.49; glucose-6-phosphate  dehydrogenase | D-glucose 6-phosphate + NADP* 6-phospho-D-glucono-1,5-lactone  +
(NADP™) NADPH + H*
25.1.18 glutathione transferase RX + glutathione HX + R-S-glutathione
Metabolismo do | 6:4.1.2 acetyl-CoA carboxylase ATP + acetyl-CoA + HCOgz ADP + phosphate + malonyl-CoA
propanoato
Biossintese de tetraciclina | 6-4-1.2 acetyl-CoA carboxylase ATP + acetyl-CoA + HCOgz ADP + phosphate + malonyl-CoA
Metabolismo da purina 3.6.1.3 adenosinetriphosphatase ATP + H0 ADP + phosphate
Metabolismo de drogas e | 3-5-3.5 cytidine deaminase cytidine + H,0 uridine + NHs

outras enzimas

(2) 2'-deoxycytidine + H,O

2'-deoxyuridine + NH3
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Tabela 7 — Vias metabolicas das enzimas encontradas no soro do latex de H. sucuuba, preditas pelo Blast2GO em conjunto com a base de dados
KEGG pathway. Com seus respectivos niumeros e nomes EC (Enzymes Commission).

(Continua)

Biossintese
antiobioticos

de

4.2.1.20;

25.1.1;

6.4.1.2;

2.1.2.1;

1.1.1.1;

2.5.1.29;

1.1.1.49;

4321

tryptophan synthase

dimethylallyltranstransferase

acetyl-CoA carboxylase

glycine hydroxymethyltransferase

alcool dehidrogenase

geranylgeranyl diphosphate synthase

glucose-6-phosphate dehydrogenase (NADP™)

argininosuccinate lyase

L-serine +  1-C-(indol-3-yl)glycerol  3-
phosphate
dimethylallyl  diphosphate + isopentenyl

diphosphate

ATP + acetyl-CoA + HCOs

5,10-methylenetetrahydrofolate + glycine +
H.0

(1) um élcool primério + NAD*

(2) um alcool secundario alcool + NAD*

(2E,6E)-farnesyl diphosphate + isopentenyl
diphosphate

D-glucose 6-phosphate + NADP*

2-(N®-L-arginino)succinate

L-tryptophan + D-glyceraldehyde 3-
phosphate + H,O

diphosphate + geranyl diphosphate

ADP + phosphate + malonyl-CoA

tetrahydrofolate + L-serine

um aldeido + NADH + H*

uma cetona + NADH + H*

diphosphate +
diphosphate

geranylgeranyl

6-phospho-D-glucono-1,5-lactone  +
NADPH + H*

fumarate + L-arginine




Tabela 7 — Vias metabolicas das enzimas encontradas no soro do latex de H. sucuuba, preditas pelo Blast2GO em conjunto com a base de
dados KEGG pathway. Com seus respectivos nimeros e nomes EC (Enzymes Commission).

Metabolismo de amido e | 3.1.3.12; trehalose-phosphatase a,a-trehalose 6-phosphate + H,O | a,a-trehalose + phosphate
sacarose
2.7.7.27 glucose-1-phosphate adenylyltransferase ATP + a-D-glucose 1-phosphate diphosphate + ADP-glucose
Biossintese da zeatina 2.5.1.27, Adenylate  dimethylallyltransferase  (AMP- | dimethylallyl diphosphate + AMP | diphosphate + N©-
dependent). (dimethylallyl)adenosine 5'-
phosphate
_ _ diphosphate + NE-
2.5.1.75 tRNA dimethylallyltransferase dimethylallyl diphosphate + AMP | gimethylallyladenine®” in tRNA
] (1) um alcool priméario + NAD* (1)um aldeido + NADH + H*
Degradacéo de 4cido graxo | 1-1.1.1 Alcohol dehydrogenase
(2) um alcool secundario + NAD* | (2) uma cetona + NADH + H*
2.71.7.27 glucose-1-phosphate adenylyltransferase

Metabolismo de agucares,
aminodcidos e nucleotideos

ATP + a-D-glucose 1-phosphate

diphosphate + ADP-glucose

70
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7.10.1 Funcles de algumas proteinas e enzimas identificadas no soro do latex de H.
sucuuba.

Foi identificada uma proteina NADH: ubiquinone reductase, que compde um dos
principais complexos proteicos da fosforilagdo oxidativa nas mitocondrias (Figura 19). A
fosforilacdo oxidativa desempennha uma das fungdes mais importante da via metabolica, que
produz trifosfato de adenosina (ATP) utilizando energia, e também produz espécies reativas de
oxigénio (ERO), como peroxido de hidrogénio e superoxido (CHO, 2009). As EROs podem
provocar injuria tecidual (KINNULA et al., 1995) e, em altas concentracdes, danificar organelas

celulares, acidos nucleicos, lipideos e proteinas (VALKO et al., 2007).

Muitas proteinas encontradas nas organelas (plastidios e mitocéndrias) estdo presentes
no latex. As analises anteriores de proteoma de Papaver somniferum, Calotropis procera
Chelidonium majus, e Lettuce mostram que possuem metabolitos especializados no latex, mas
suas composicdes proteicas sao bastante diferentes dependendo da espécie (DECKER et al.,
2000; FREITAS et al., 2007; NAWROT et al., 2007; 2016; 2017; CHO et al. 2009).

Figura 19. Esquema metabdlico da reacdo de fosforilagdo oxidativa evidenciando a
participacdo da enzima NADH: ubiquinone reductase, uma proteina identificada no latex de H.
sucuuba. A caixa colorida na cor rosa, indica o nimero EC 1.6.5.3, correspondente da enzima
identificada.

| oxipaTive pHOSPHORYLATION |

Complx Comylex IT Comphx I Comphx IV Corphx ¥

Frumt

=
roYe)l

ATPH20

HAD+0 O+

o0 %
NADH dsbpdrogptase FADE oy,

FONTE: KEGG, 2017.

A enzima oxido nitrico sintase (EC: 1.14.13.39), catalisa a producdo de oxido nitrico

usando a L-arginina como substrato. O oxido nitrico € uma importante molécula de sinalizacao
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celular, que desempenha fun¢des em uma variedade de processos celulares como vasodilatagdo
através de nervos nitrigenos periféricos, neurotransmisao, agregacao plaquetaria, secrecdo de
insulina. Agindo como molécula de defesa contra bactérias intercelulares e células tumorais. E
estd envolvido na angiogénese, inflamacdo e remodelacdo de tecidos (FORSTERMANN;
SESSA, 2012; HERCULANO et. 2011).

Na Figura 20 apresenta-se um esquema com as principais enzimas e respectivas vias

metabolicas identificadas a partir da analise (proteoma) do latex de H. sucuuba.

Figura 20. Resumo de algumas das vias metabolicas e enzimas preditas pelo Blast2GO, no

soro do latex de H. sucuuba.
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FONTE: Elaborada pelo autor.

Verificou-se ainda a presenga da enzima alcohol dehidrogenase (EC:1.1.1.1) que atua
como uma oxidoredutase na via metabolica da glicélise, que consiste do processo de conversao
de glicose em piruvato e trata-se de um caminho central que produz importantes metabolitos

precursores e também foi identificada em latex de Lactuca sativa (CHO et al., 2009). A alcohol
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dehidrogenase ¢ uma enzima encontrada em animais, leveduras e plantas. Em plantas esta
enzima atua na via de producao de etanol em resposta a condi¢des de hipoxia e anoxia. Principal
adaptacdo ao stress anaerobico em plantas (KIMMERER; STRIGER, 1998). A desidrogenase
alcodlica (ADH) é uma das enzimas da via de fermentacdo etanolica que é responsavel pela
reducdo do acetil aldeido, que é toxico para os tecidos vegetais. Resultando na regeneracéo
continua de NAD no citoplasma (CHUNG; FERL, 1999). Assim, a inducdo de ADH pode

aumentar a sobrevivéncia de plantas em condicdes inundadas (JOHNSON et al., 1994).

O acetil-CoA, produzido pela descarboxilacdo oxidativa do piruvato, é uma Co-enzima
gue tem uma forte contribui¢cdo no armazenamento de lipideos e no metabolismo energético
global. Catalisa a formagdo de malonil-CoA, um substrato essencial para a sintese de acidos
graxos (ABU-ELHEIGA et al., 2001; ABU-ELHEIGA et al., 2003). A producdo de acidos
graxos ocorre nos plastideos que é catalisada por duas enzimas, acetil-CoA Carboxilase
(ACCase) e sintase de acido graxo nas células de plantas, esta organela ndo existe em animais
(TRONCOSO-PONCE et al., 2016; SASAKI et al., 1995; SASAKI et al., 2004). Qutras vias
que estdo relacionadas ao acetil-CoA e as respectivas enzimas identificadas no latex, sdo as vias
de metabolismo de glicerolfosfolipidio (enzimas acyl-CoA:sn-glycerol-3-phosphatel-O-
acyltransferase; phosphatidylcholine:sterol O-acyltransferase), metabolismo de glicerolipidio
(acyl-CoA:sn-glycerol-3-phosphat 1-O-acyltransferase; phospholipid:1,2-diacyl-sn-glycerol
O-acyltransferase) e biossintese de tetraciclina (acetyl-CoA:carbon-dioxide ligase (ADP-
forming)).

Algumas enzimas estdo presentes no latex de H. sucuuba e participam de diferentes
processos metabolicos, como metabolismo de alanina, aspartato e glutamato (enzima
identificada nessa via foi a 2- Nomega-L-arginino succinate arginine-lyase (fumarate-forming),
via da pentose fosfato (com a enzima D-glucose-6- phosphate:NADP+ 1-oxidoreductase),
metabolismo de amido e acucar (trehalose-6-phosphate phosphohydrolase; glucose-1-
phosphate adenylyltransferase), e biossintese de fenilalanina, tirosina e triptofano {L-serine
hydro-lyase [adding 1-C-(indol-3-yl) glycerol 3-phosphate, L-tryptophan and D-
glyceraldehyde-3-phosphate-forming] }.

Foram também identificadas duas enzimas que participam da via metabolica de
biossintese de alcaloides isoquinolinicos. A enzima (S)-tetrahydroberberine:oxygen
oxidoreductase (EC: 1.3.3.8) classificada como uma oxidoredutase, atua em trés momentos da
via e catalisa a producdo de compostos de interesse farmacoldgico como a Palmatine e
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Berberine (Figura 21) e a enzima (RS)-norcoclaurine 6-O-methyltransferase (EC:2.2.1.128)

que atua em duas reacOes, catalisando a producdo de (S)-Coclaurine e (S)-6-O-

Methylnorlaudanosoline.

Figura 21. Reacdes catalisadas pela enzima EC: 1.3.3.8.
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FONTE: KEGG, 2017

As enzimas estdo ressaltadas no esquema da via dos alcaldides de isoquinolinicos

apresentado na Figura 22.

As enzimas identificadas participam de reacfes que apresentam como produto,

alcaldides com potencial atividade e interesse farmacologico como os agentes berberina e

palmatina, que apresentam variadas agdes farmacologicas e tém sido amplamente utilizados na

medicina popular. A biossintese de alcaldides de isoquinolinicos prossegue a via de

descarboxilagdo de tirosina para produzir dopamina,

que em conjunto com 4-

hidroxifenilacetaldeido, um aldeido derivado de tirosina, & convertido em reticulina, um

precursor importante de varios alcal6ides de benzilisoquinolina (KEGG,2017).
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Figura 22. Via metabdlica dos alcaloides isoquinolinicos identificada em H. sucuuba. Enzima
destacada em verde é a (RS)-norcoclaurine 6-O-methyltransferase (EC:2.1.1.128) em azul (S)-
tetrahydroberberine:oxygen oxidoreductase (EC: 1.3.3.8), com seus respectivos numeros de
EC.
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A berberine (C20H1sNO4™) é um alcaldide isoquinolinico natural (BIRDSALL e
KELLY, 1997) e tém sido utilizado para muitas aplicagdes farmacologicas, como anti-
microbiana (KANEDA et al., 1991), anti-inflamatdria (CKLESS et al., 1995) e antioxidante,
com atividade de redugdo da formacéo de EROs (ROS, do inglés reactive oxygen species) em
eventos metabolicos que ocorrem, principalmente, nas mitocondrias, cloroplastos e
peroxissomos (BHATTACHARIJEE, 2010; KARUPPANAPANDIAN et al., 2011). As
espécies reactivas de oxigénio (EROs) sdo produzidas em resposta aos diferentes tipos de
estresses bidticos e abidticos (RACKOVA, 2004) e também na inibicio da peroxidacéo lipidica
(SHIRWAIKAR et al., 2006). No entanto, a presenca de EROs em concentracfes adequadas
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pode ser importante na manutencédo dos estados celulares normais, pois participam de processos
que envolvem adesdo celular, como a diferenciacéo, reparo e cicatriza¢do (VALKO et al., 2007;
SILVA e JASIULIONIS, 2014).

Os alcaloides berberina e palmatina sdo toxicos para insetos e vertebrados e inibem a
multiplicacdo de bactérias, fungos e virus. Em consequéncia, estas atividades bioguimicas
podem mediar a defesa quimica contra microorganismos, virus e herbivoros nas plantas que
produzem estes alcaldides (SEUNG et al., 2002).

Outras atividades farmacologicas da berberina incluem propriedades antimicrobianas;
reducéo da glicose e do colesterol; antitumorais e imunomoduladoras. Estudos sugerem que a
berberina pode ser benéfica para o tratamento da doenca de Alzheimer (DA) limitando a
patogenese de placas amildides extracelulares e emaranhados neurofibrilares intracelulares.
Evidéncias crescentes indicam que a berberina exerce um papel protetor na aterosclerose
relacionada com as propriedades hipolipemiantes e hipoglicemiantes, implicando que a
berberina tem o potencial de inibir estes fatores de risco para DA. A base farmacoldgica através
da qual a berberina pode retardar o estresse oxidativo e a neuroinflamacéo para exibir seu papel
protetor na DA, constituindo-se numa potencial abordagem terapéutica, foi explicada numa
revisdo recente publicada por Zhiyou et al. (2016).

7.11 Identificacdo de metabolitos secundario

No espectro de ESI-MS de ions totais da fracdo aquosa, modo positivo, foi possivel
identificar um fon m/z 409,4 [M+H-18]", apresentado na Figura 23.

Figura 23. Espectro de ESI-MS de ions totais da fracdo aquosa (modo positivo).
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Analisando o fracionamento deste ion, cujo espectro de ESI-MS/MS do ion m/z 409,4
estd apresentado na Figura 24, observou-se que o referido ions apresentava o padrdo de
fragmentacdo do lupeol, Figura 26, uma vez que mostrou um fragmento caracteristico da
molécula lupeol de m/z 137.

Figura 24. Espectro de ESI-MS/MS do ion m/z 409,4 (modo positivo).

29032017 - Latex - Fracao Aquosa - MSMS m/z 409

LT-FA-MSMS-03 13 (0.419) Sm (SG, 5x0.50); Cm (11:14) 2: Daughters of 409ES+
. 95.1 2.50e6
100
109.1 1211 409.4
< 135.1
81.2
149.3
217.1 2313
2713
163.2 203.3
67.0 259.3
175.3191.3 257.2 2853
243.1
WAL =
‘h.ll‘...AlAlul .l‘lA.l 1 ! Lol b I

frerprrre T MY/Z
60 80 100 120 140 160 180 200 220 240 260 280 300 320 340 360 380 400 420 440

Figura 25. Estrutura quimica do lupeol.

FONTE: Mo et. al., 2013.

Nos espectros de ESI-MS de ions totais da fracdo acetato bem como do latex bruto

(Figura 26 e 27) também mostram o mesmo ion m/z 409,4 Os espectros de ESI-MS/MS do ion
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m/z 409,4 da fracdo acetato e do latex bruto apresentaram o mesmo perfil de fragmentacdo
(Figura 28 e 29). Entre as proteinas identificadas na analise proteomica esta a enzima geranil
pirofosfato sintase (EC: 2.5.1.29) que atua na biossintese de lupeol, um triterpeno da classe dos
terpendides. A presenca do terpenoide no soro detectado pela espectroscopia de massas ESI-
MS/MS confirma a presenga do lupeol no latex de Himatanthus sucuuba e corrobora com os
dados descritos na literatura (SALEEM, 2009; MO et al; 2013).

O efeito anti-inflamatorio do latex de Himatanthus sucuuba € provavelmente oriundo
de lupeol cujo efeito foi verificado na inibicdo de edema e constricdes abdominais (SALEEM,
2009; SINGH et al., 2017). Vérios estudos relatam a atividade anti-inflamatdria desse composto
(GEETHA et al., 1999; DE MIRANDA et al., 2000; VASCONCELOS et al., 2008; NGUEMFO
et al., 2009), o lupeol apresenta se como anti-microbiano, anti-protozoario, anti-angiogénico
(SIDDIQUE et al., 2011). Atividades farmacoldgicas benéficas incluindo os antioxidantes, anti-
hiperglicémicos, anti-dislipémicos e anti-mutagénicos, anti-diabético, anti-asmatico, anti-
artritica, cardioprotectora, hepatoprotectora, nefroprotectora, neuroprotectora também
atribuidas a esse composto (TSAl et al., 2016).

O lupeol pode ser utilizado como um potente anti-oxidante contra a genotoxicidade
induzida por pesticidas em trabalhadores agricolas. Aumentando os niveis de enzimas anti-
oxidantes, superoxido dismutase (SOD) e catalase e diminuicdo da geracdo de ROS (espécies
reativas de oxigénio) e LPO (peroxidacdo de lipideos) intracelular (SRIVASTAVA et al.,
2016).



Figura 26. Espectro de ESI-MS de ions totais da fracdo acetato (modo positivo).
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Figura 27. Espectro de ESI-MS de ions totais do latex bruto (modo positivo).
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Figura 28. Espectro de ESI-MS/MS do ion m/z 409,4 (fracdo acetato; modo positivo).
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Figura 29. Espectro de ESI-MS/MS do ion m/z 409,4 (latex bruto; modo positivo).
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CONCLUSOES

Vi)

A utilizagdo da técnica de espectrometria de massas resultou na identificacéo de
1471 proteinas, das quais 587 proteinas apresentaram score igual ou superior a
20.

Dentre essas 587 proteinas, foram encontradas 267 proteinas preditas o que
equivale a 45 %, 158 hipotéticas (27 %), 128 anteriormente caracterizadas (22
%), 24 putativas (4 %) e 10 proteinas ndo definidas (2 %).

Das proteinas encontradas 40% apresentaram ponto isoelétrico menor que 6,
32,64 % apresentaram ponto isoelétrico maior que 8.

Entre essas proteinas caracterizadas determinou-se que mais de 70 % atuam em
processos metabdlicos e 50% em processos celulares variados, identificou-se
que grande parte contribui de modo geral em processos metabolicas e celulares,
com atividades cataliticas e de ligacdo. Sdo encontradas em distintos locais
subcelulares, exibindo atividades enziméticas como transferases, hidrolases,
oxirredutases e outras funcgdes.

As proteinas identificadas foram alocadas em 30 distintas vias metabolicas, e
dentre essas, a via de biossintese de alcaldides isoquinolinicos. As enzimas
identificadas nessa via (tetrahydroberberine oxidase; (S)-THB oxidase e (RS)-
norcoclaurine 6-O-methyltransferase) catalisam reac6es e produzem produtos
de interesse farmacoldgico, como os alcaldides berberine e palmatine.

Este é o primeiro trabalho que relata a identificacdo e predicdo de proteinas
presentes no latex de H. sucuuba e os resultados obtidos neste estudo forneceram

informacdes importantes que possibilitam futuras pesquisas.
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ANEXOS

ANEXO 01
Sequencias FASTA obtidas a partir dos peptideos das proteinas por MS/MS

>gi1743891207 |ref|XP _011039282.1| PREDICTED: tetrahydrocannabinolic acid

synthase-like [Populus euphratical

MERSSFSLRLLLLILLVSLARSENSSSAHKMFLQCFSSHMQHSKSYSEVILTKNSSAYSSVLQOSSFRNEFR
FLNTSTLKPQFIITPFNEFEIQAAIVCAKKYDIQIRVRSGGHDYEGLSFLSYQEFVLIDLAELSFISVDI
ENETAWVGAGASTGELYYRIAEKSEVHAFPAGSCPTVGVGGHFSGGGFGTIFRKYGLAADNVIDARIVDA
NGRILDRESMGEDLFWAIRGGGAASEFGVVEFSWKVRLVSVPPTVTVENIEKTLOQGATNLLHKWQONIGDKL
HEDLFLHATIAVATSSPHGNKTIQVSFASLFLGRAGELLPMMQODSFPELGLMSENCSEMSWIQSVLYFGG
FSPSDSLDVLLSRTAQFKGFFKGKSDYVKEPISETGLEGLYKRLLEEEASTLILTPYGGRMSGISDSETP
FPHRSGNIFEIQYITTWDVEEETEKNLKWMRKLYAYMAPYVSDSPRAAYLNYRDLDLGRNNYGNTSFAKA

SVWGLKYFKNNEFKRLARVKTATDPSNEFFRNEQSIPVLORKRNLK

>AGL44335.1 FAD-dependent oxidoreductase [Papaver somniferum]
MNMIRSTTQSSSSLILLYAFLLLSISLVTSSSEYEDDYNFLQCLSQHSDPSILTYTSKDSNESSVLFESTI
QSLRFYSPAIRKPRVIVTPLKESHVQASVICSKRHGFQIRVRSGGHDYEGLSYVSDVPFVVVDLSNLRST
KIDVENSTAWVESGAITGELYYRIAEKSRNLGFPSVFCPTVGVGGSFQGGGYGNMLRKYGLAADNVIDAR
IVDAQGRVLDKESMGEDLFWATIRGGGMSFGIVVSWKIRLVYVPTNVTVETINKNLDQGATKLVHRWQEVA
SELPHELFVRVSISVVNSTTKEGQKTILASFPSLYLGNTENLLAVMKERFPELGLETKDCAEMTWIQSQL
YINGFPVNGSLDILLSRNQVKRYAKIKSDYVKEPIPETGLEGLWKKILEEKSVARMNEFSPNGGRMAEISE
CEIPFPHRQGNLYSIQYVVGWEGAGSEAAEPHIRWMRELHEYMTPYVSISPREAYLNYRDIDVGQSINGT
ATYLEGMVWGSKYFKNNYERLVQVKSKVDPENFFRNEQSTIPAVSY

>gi1130315245|gb|AAP30841.1| nectarin 5, partial [Nicotiana langsdorffii x

Nicotiana sanderae]

YEGLSYVSEDPEFVLIDLVGHRNITINLDDKTAWVETGSTIGELYYKISKKSKTLGFPAGLCPTVGVGGHT
SGGGTGVMLRKYGLAADNVIDARLMDANGRILDRKSMGEDLFWATRGGGGNTFGLVLAWKIKLVDVPEKV
IVFTIDKTLEQNATKLVHKWQYVSSKLHQDLYIRIFIHKDEQNIFLASFVSIFLGDIDRLLLIMQENFEPE
LGLVRENCIEMSWIESTLYFAGFPRGESLDVLRSRGLPPTLYSEAKADYVQKPISVQOLEGIWDFEFNAGE
AKFEQMIFTPYGGRMDEISEYELPFPHRPGNLYEIQYLMFWDEEGVEEAERHMRWMRRLYAHMEPLVSTS

PRAAYINYRDLDIGVNNKKGNTSYAQAKVWGIKYFKNNEDRLVQVKTKVDPSNVEFRNEQSTIPPLVEQE



>gi]747046464 |ref|XP _011099776.1| PREDICTED: tetrahydrocannabinolic acid

synthase-1like [Sesamum indicum]

MKTRTVVHMPSLVLSSCLVFSLACTVFAHQAPHKEFLHCVQSHNSESISQVIYSKNNSSYLSNLLESTQNT
REFISPSMPKPAFIVIPFTESQIQAVVLCSKASGLQVRVRCGGHDYEGLSYSSHVPEVIIDLRNLSSIRID
AKKRVAWVEGGALLGNLSYQIAKRSGNLAYPNGLCPTVGVGGHFSGGGYGTLLRKYGLAADNVLDARIIN
ANGEILDRKSMGEDLFWAIRGGGAASFGVVTAWKIRLVKVPDIVTVETVNRTLEQNATDLVHRWQYVADK
FDRDLFVRILVTRVNSSHHKEKTTVQAAFNSIFLGKIDRLLPLMQESFPELGLVQEDCKEKRWIEAVLYF
SDLPDGSTLDDLTNRNPNPKTYYKAKSDFVQVPIPKHGLKGLWKFFDEDEAADAQLIFAPYGGRMSEIPE
SQIPFPHRAGNIYETQHLAYWDNERNKQAERYINWLRRLYEYLTPFVSKNPRAAYLNYRDLDLGVNNDGN

TSYKQASVWGTQYFKNNFKRLVEVKSKVDPSNFFRNEQSIPILST

>gi|848927876|ref|XP 012827618.1| PREDICTED: cannabidiolic acid synthase-
like [Erythranthe guttatal

MKTPSISTLSFILEVIFSCSCASVSADGHEDFLECLSEEFHNYPSISNVTYTPINNSSSYSSILRESIQON
LREFTSESTPKPLVIITPEHESQIPPITIHCAKDSEVQIRTRSGGHDYEGLSYVSPVPFIILDLINFSEITV
DAVNKTAWVESGSTIGSLYYRIAEKSPVLGFPAGVCPTVGVGGHESGGGYGNLLRKYGLAADNVIDARLT
DVNGRILDRQSMGEDLFWAIRGGGGASFGVILAWKVQLVDVPERVTVEFTVOKTLEQNASRLIHRWQYVAS
KFDEDLFIRIITARANSSSSQTGGNNVTLNASENSIFLGGVDRLLPMMOQESFPELGLVREDCTEMSWIES
ILYFDGFPIENREVLLNRTQRSVRYFKAKSDYVQTPIPEFALEGIWRLFFEPEADEAVVIFSPYGGRMDE
VPESSIPFPHRAGNLYKIQHLVYWEKEEDONSGRYLSWIRRLYGYVAPYVSREFPRAAYINYRDLDIGMNR

NEGRTSYAEANVWGMKYFKGNFERLVRVKTMVDPRNFFRNEQSIPSLREEIDD

>gi|848927873 |ref|XP 012827617.1| PREDICTED: tetrahydrocannabinolic acid
synthase-like [Erythranthe guttata]

MGNFAVVISILFILSISCLISCDETKYQTFIQCISDHSSGONKILORIHTPNSPAYVSLLESAAQNPRWT
NSTAQRPFLIAAPHREAETIRAVILCSKMFGHQIRVKSGGHDYEGLSFRSETPLSFIMVDLSNLNRTKIDL
EEEIAWIQTGVKLGOLYYEIANKSSTLAFPGGLYPTVGSGGHISGGGLGTLMRKYGIAADNVLDARVMDA
NGVTLDRESMGEDLFWAIRGGGGASEFCVILAWKLKLVRVPEKLTVETVRRKFEPENLHLLOKWQONTAHKV
SKDLFIRILLOTAPKKDTSLEKLVAVGYNGLFLGPADEEFVSYMETIFPEFDLKIEDCESAPAGNYSCSDR
PCIKKECFQVPWIKSVLYFAGKKLDDPPEILLOQORVNKHSYSKGTSDFLKSPIPDEGWKMIHKMENTDDH
OMMIMDPLGGKIDEIWEDEIPFPHRKGNLENVQYLKYWEVNTKNESSKHIKWMRNLHKKMKPYVAQSPRT

AYINYKDLDLGRNDENCSYSRAKIWGEKYEFKGNFKRLARVKGKVDPDNEFFRNEQSTPVLL



>gi]1009123039|ref|XP 015878332.1| PREDICTED: tetrahydrocannabinolic acid
synthase-1like [Ziziphus jujubal]
MFCSKSSLAFLFMVLLQSEISLAISTDSTLDKFITCAQVHSSVTIPISKTIFNPKNSSYTSVLQNPAVNL
RFIEPSVRKPEFIFTPLHDAHVQAAVICSKQLGIQIRIRSGGHDYEGVSYTSVFETRFIVVDIGNLRSIT
VDIEKSSAWVQAGATNGEVYYRIAEKSKIHAYPAGACTSLGIGGHITGGGYGSLHRKYGLAADNVIDARI
VDANGRILDREAMGEDLEFWAIRGGGGASFGIILWWKIKLVPVPETVTVEFTVTKTLEEGATKLLYRWQQVA
DKVDEDLLIRVLISPSNVSSTRTISTTYDGFFLGNSDRLLOVIQESFPELGVTRKDCVELDWIGSVMYLS
NNPSGTSVEFLLORKSVEFRTYFKAKSDEFVRDPIPETALEGIWKLLLEEDSPVVLLSPYGGKMSKISESET
PFPHRSGTIFIFEYMTVWTDGEKGTEKHKGWIRKLYGYLTPYVSKFPREAYVNYRDFDLGVNKNSNTSYT

EASVWGKKYFKNNFDRLVKVKTEVDPDNEFFRHEQSIPPLPVWKN

>gi|1040819157|ref|XP_017239542.1| PREDICTED: tetrahydrocannabinolic acid

synthase-1like [Daucus carota subsp. sativus]

MATSSILCSFILLIVFSSFSLQTSASEFSRQTSGDSAQREFVQCLTRYAKNSESITQVVFTPANASYNPILQ
ILNLONLRENTSGTRKPLAIVTPVEDTQVQAVIYCARKNSMNVRTRGGGHDFEGVSYTADVPEFVLLDMINY
NRVNIDLKTSTAWVQSGISLGEFYYKISQTSDVLAFPAGLVSTVGLTGLLGGGGYGMMKRKYALAADNTL
DARIVDYNGKILDRKSMGEDLFWATRGGDPASFCVILELKLQLVPVPKLVTYFAVQRTLEQNGSALEFQKW
QSTAVNVEFPRDLDVRVVVDTITSNSSAREDKKTVRFIFQSLYLGKIDTLLPIMKEYFPELGLVREDCVET
SWIKTAPMEFSEFFPVGTDPKILLNKTAPTRNPVKIKSSFTTQPTISLEGLNGIWDLWLKQPVQTTLIQYTPFE
GGKMNEFAESALPFPHRPGVLYMINIAVTLNONAEATLOWINDLEFKYYTPYVTKNPRTSYVNYRDADLGT

GSKTYQEASIWGRKYYKNNEDRLVKIKSVVDPONEFEFNHKQSIPLLM

>gi|970039800|ref|XP 015081242.1| PREDICTED: tetrahydrocannabinolic acid

synthase-like [Solanum pennellii]

MEKYFQFLPFLOKYQKTYTEFSKITNIFYLLOYGOKNPRWLNSSSSHPIFIITPINESGIGAITIFCSQKFEG
IQITRVNSGGHDYEGLSFRFEKGERFVIVDLIKLDEIYTDKNEQTAWIQTGVTIGQFYYEIAKKGENLAFP
GGLYPSVGSGGKISGGGIGTLMRKEFGLSADNVLDARVMNVNGEILDRESMGEDLEFWATIRGGGGSSFCVIL
AWKVKLVRVPLKLTVFTVRKKLHGETINLLOQRWONVSHELSRDLFTIRVLIQNMGIGSKKIVQVSFQGLFEL

GRMNELLPMLNQTFPEFGLVTKDCFQDPVVNCAIELPCIKKECFEVP



>gi1460393282|ref|XP 004242239.1| PREDICTED: cannabidiolic acid synthase-

like [Solanum lycopersicum]

MKISWFSFIFVLLVLSSASWSTLADNHEEFIQCLSHNNQTSSNIYTPNNSSFOSILOFSIQNLRENTSET
PKPLVIVTPVSESEVQRVILCAKKTGMHVRVRGAGHDYEGLSYVSEVPFVIVDLINLRTINVDVNDKSAW
VEAGSTIGELYYRIAEKSKTLGFPAGVCPTVGVGGHFSGGGYGVMLRKYGLAADNIVDARLIDANGRILD
RASMGEDLFWATRGGGGNSFGLVLAWKVKLVDVPEIVTVFTLDKTLEQNATKLVHKWQYVAPRFHQDLET
RILVSRLNSSNQGDDNNQQTIVASFNSIFLGGIDRLLPIMQENFPELGLRRADCIEMSWIESILYFAGEP
TDGPLDVLLSRVQLSTRYFKAKSDYVYQPIPEGGLDGIWRFFFEDEAQSSQVILSPYGGRMDEISPSAIP
FPHRAGNLYKIQHLVYWDEEGEEVAERHISWIRRLYSYMAPFVSKSPRAAYINYRDLDIGVNNIKGYTSY

VOAKVWGIKYEFKNNFDRLVHVKTKVDPSNEFRNEQSIPSLTQWKNKGE

>A6P6VI9.1l RecName: Full=Cannabidiolic acid synthase; AltName: Full=CBDA
synthase; Flags: Precursor

MKCSTESEWEVCKIIFFFFSENIQTSIANPRENFLKCESQYIPNNATNLKLVYTONNPLYMSVLNSTIHN
LRETSDTTPKPLVIVTPSHVSHIQGTILCSKKVGLQIRTRSGGHDSEGMSYISQVPEVIVDLRNMRSIKI
DVHSQTAWVEAGATLGEVYYWVNEKNENLSLAAGYCPTVCAGGHEFGGGGYGPLMRNYGLAADNIIDAHLV
NVHGKVLDRKSMGEDLFWALRGGGAESFGIIVAWKIRLVAVPKSTMESVKKIMEIHELVKLVNKWONIAY
KYDKDLLLMTHEITRNITDNQGKNKTAIHTYFSSVFLGGVDSLVDLMNKSFPELGIKKTDCRQLSWIDTI
IFYSGVVNYDTDNFNKEILLDRSAGONGAFKIKLDYVKKPIPESVEVQILEKLYEEDIGAGMYALYPYGG
IMDEISESAIPFPHRAGILYELWYICSWEKQEDNEKHLNWIRNIYNEFMTPYVSKNPRLAYLNYRDLDIGI
NDPKNPNNYTQARIWGEKYFGKNFDRLVKVKTLVDPNNFFRNEQSIPPLPRHRH

>Q33DQ2.1 RecName: Full=Inactive tetrahydrocannabinolic acid synthase;
Flags: Precursor

MNCSAFSEFWEVCKIIFFFLSFNIQISIANPQENFLKCESEYIPNNPANPKEIYTQHDQLYMSVLNSTIQN
LREFTSDTTPKPLVIVTPSNVSHIQASILCSKKVGLOIRTRSGGHDAEGLSYISQVPFAIVDLRNMHTVKV
DIHSQTAWVEAGATLGEVYYWINEMNENFSFPGGYCPTVGVGGHEFSGGGYGALMRNYGLAADNITIDAHLV
NVDGKVLDRKSMGEDLFWATRGGGGENFGIIAAWKIKLVVVPSKATIFSVKKNMETIHGLVKLENKWONTIA
YKYDKDLMLTTHERTRNITDNHGKNKTTVHGYFSSIFLGGVDSLVDLMNKSFPELGIKKTDCKELSWIDT
TIFYSGVVNYNTANFKKEILLDRSAGKKTAFSIKLDYVKKLIPETAMVKILEKLYEEEVGVGMYVLYPYG
GIMDEISESAIPFPHRAGIMYELWYTATWEKQEDNEKHINWVRSVYNFTTPYVSONPRLAYLNYRDLDLG
KTNPESPNNYTQARIWGEKYFGKNENRLVKVKTKADPNNFFRNEQSIPPLPPHHH

13>gi]729294682|ref |XP_010537313.1| PREDICTED: reticuline oxidase-like

protein [Tarenaya hasslerianal]

MAFDTMKGFEFIPGEVVCLLVLASDASAVKHDVEGEFLGCLPROQASPSSPISGAVYTPKNSSEDSVEVSYTKN
KRFLNPRFTKPVAIVTAQHVSHVPATVVCAKHHGLQIRVRSGGHDYEGLSYTSSVPFVILDMENLRYIDV
DLYSETAWVQAGATMGELYTKIADASKLRAFPAGVCPTLGAGGHISGGGYGNLIRKYGISVDHVVDALLV
DVNGRVLNRTNMGEDLEWAIRGSGGASFGVILAWKIKLVTVPETVTVFRVNKTLEQGATDVLYKWQLVAS

KLPEELFLRAMPEVSRGRDGNRTIVVLFIAQFLGPAENLLAIVNKNLPELGLKRQDCIEMSWLNSTVEWA
DFPAGTPTTVLLDRPTSPGISFKSKSDYVKRPIPKEGMEKMWKSMLKFNSLWMQWNPYGGVMDRIPETST
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14>gi1695072053 |ref|XP 009383129.1| PREDICTED: reticuline oxidase-like

[Musa acuminata subsp. malaccensis]

MAESYRHVILLLLSCCCFEFVSFASYPVAPSGFDGVRKLVLCLASAGVDNYTVPTADPLISDTSLYYLFLN
FSIQONLRFAPRPGLARPAATVLPGNRTHLRSTVLCCRAAGFGVRIRSGGHSYEGLSYSEDSGVAAPEVVV
DLMRLNRVRVDPESRTAWVESGATLGETYHATIAASSDSLAFSAGSCPTVGSGGHIAGGGFGLLSRKYGLA
ADNVVDAVLIDADGRVMDRESMGEDIFWATRGGGGGGWGAVYAWRIQLLPIPARVTGFIVNRPGSTRLVA
ELVHKWQLVAPSLPDEFYLSAFVGAGLPELDRVAMSATFKGFYLGPKSEAVSIMARSFPELGLVDTDCHE
TSWIESVLEFFSGLPNGSTVSDLKDRILRGKKSFKAKSDEVRIPISKSNLTRAFDLLSQEPKAYLIMDPYG
GAMARIRSDHIPFPHRSGNHYLIQYMIEWTSEEEASSEQHLEWIRGYYNHMGDYVSKGPRAAYVNYLDLD
LGTNRWTVGMGDLNDRTADARSWGEKYFLANYDRLVRAKTAVDPYDVENNAQSTIPPNSSEQKDMISRHIA

TEVHIS

15>gi[1040881446|ref|XP 017250456.1| PREDICTED: cannabidiolic acid

synthase-1like 1 [Daucus carota subsp. sativus]

MKAARAPTSLTHEFSLVFLSSFHLLEFSEFSAAEHYPGQAFIQCLIFQSNDSIANVVYSPNNASYEQIYEFSL
RNPRLNNSNRLQPQVIVTPVSESQVQAVVRCAQONHLRIRTRSGGHDFEGLSYSSTYDIPFVLLDMINLR
NVSVNATARTATIGAGATLGEVYYWIYRASGTLAFPAGVWSTVGATGLICGGGYGVLRRKYGFAADNVLN
VRIVDVYGNILDRESMGEDLEFWALRGGGCSSFGVVLSWELNLVEVPETVAIFNISRTLEQNATOMILPFEQ
TVARNLPVEVDLRVLMSTTISNTSVRPDNKTVRLSFTSTYLGPADELYKIIDKNLPEIGLLRSDIQDVSW
IQATMQGSFFPLFDEAPTPEDLLDRTFLADIPFKGKSDEFVREPISEQGINGLWDKLLEVGPGETTLVETP
YGGVLDEYLESATIPFPNRNGTLYMVYMRVLWVGNTTQKLEWIRSLYGYLRPYVSRNPRRAYYNYNDLDLG

MNNARGPINYITARRWGRSYEFNNNEFMRLVGVKTRVDPLNFFRHEQSIPPFSLAMVSDM

16>gi|20563190|gb|AAM27915.1|AF364866 1 carbohydrate oxidase [Helianthus

annuus]

MNNSRSVFLLVLALSFCVSFGALSSIFDVTSTSEDFITCLOSNSNNVTTISQLVETPANTSYIPIWQAAA
DPIRFNKSYIPKPSVIVTPTDETQIQTALLCAKKHGYEFRIRDGGHDFEGNSYTANAPFVMLDLVNMRAT
EINVENRTALVQGGALLGELYYTISQKTDTLYFPAGIWAGVGVSGFLSGGGYGNLLRKYGLGADNVLDIR
FMDVNGNILDRKSMGEDLFWALRGGGASSFGIVLOWKLNLVPVPERVTLESVSYTLEQGATDIFHKYQYV
LPKFDRDLLIRVQLNTEYIGNTTQKTVRILFHGIYQGNIDTLLPLLNQSFPELNVTREVCQEVRMVQTTL
EFGGFNISTPTSVLANRSATIPKLSFKGKSDYVRTPIPRSGLRKLWRKMFENDNSQTLFMYTFGGKMEEYS
DTATPYPHRAGVLYQVFKRVDEFVDQPSDKTLISLRRLAWLRSFDKTLEPYVTSNPREAYMNYNDLDLGED

SAAYEEASEWGERYWKRENFKKLIRIKAKVDPENFFRHPQSIPVEFSRPLSDM
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17>g11590614781 |ref|XP 007023039.1| FAD-binding Berberine family protein

[Theobroma cacao]

MTCIVFKRFLFGTTHSSLNLKFSYKFLLHLLAFGIIQKTMGSLRPAAVVSLLSVLLLSISLQGTSDSAQE
TFLQCLLDNSHPSYPISEAIFTPONPSYSSVLQSSIRNLREFNETFTPKPFLILTAKHESHIQAATIVCARK
DNIQMKIRSGGHDYEGLSYVATVPFFVLDMENLRSIDVDVANETAWVQTGATLGEVYYRISEKSKTHGEP
AGVCPTVGVGGHFGGGGYGNMMRKYGLSVDNIVDAYFIDVNGRLHDRKSMGEDIFWATIRGGGAASEFGVVL
AYKIKLVRVPETVTVFRVEKTLEENATDIVDQWQHVADKLPEDLEVRLVLDVVNSSRNTGEKTVRAAFIS
LFLGDSERLLSIMNERFPALGLTQSDCIETSWVQSVLEWTNIPIETETAILLDRTPSSLVFLKRKSDYVK
KPIPKAGLEWLWKRMIELQVPQLLEFNPYGGRMAEIPSTATPFPHRAGNLWKIQYVTNWNEAGTEAADHYT
GLTRKLHGYMTREVSKNPREAFLNYRDIDLGVNHNGRQSYMEGRVYGIKYFKGNENRLVQIKTRVDPGNF

FRNEQSIPTLPYKGN

18>gi11040922945|ref |XP_017223696.1| PREDICTED: flavin-dependent

oxidoreductase FOX2-like [Daucus carota subsp. sativus]

MKLPTSFLPLLLLLSTFSEFSSSATKTDDFLNCLAKSSDSTTISKLVYTPANSTFDAALTYSINNLRFAQA
STPKPLVIVTPTTESQIQONVIYCTKKTGLEMRIRSGGHSFEGEFSYVSSLOQFIVLDLRNINKVTPDMSTAT
AWVDSGVTNGELYYYISKATSAYGFPSGLWSNVGVGGILSGGGYGMLRRKYGLAGDQVIDARLIDANGRI
LTRKTMGENLFWATRGGGGGSFGVVVSWRVNLVPVPPIVTVFRVFRTLEEDMTNIFYKWQSVAPVLPKEL
DIRCNGQVILSNSSTRSDKKTMQOMNFESLYLGPASEVLAIMGERLPELGLVREDLFEVSYIQAMVFEFEFSQF
PIQAPPEILLDKTILPRPAFKGRSDFFKKPMPIEGLLGLWDYMFQLPDNQAFLOYTPYGGRMNEISATAL
PFPYRAGYLYMFNFFAVTCPTREKCAEETARMDWVRTVDKYLTPYVTSNPRSAYVNYVNVWMGONNPTGS

TSYAQASQWGKRYFGVNFDKLVMIKSLADPEFNFFRHEQSIPVESLWSDM
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>XP 006367558.1 PREDICTED: glucan endo-1,3-beta-glucosidase A-like [Solanum

tuberosum]
MSFLSEFVGASFLLVGLLIQMTGAQSIGVCYGKIANNLPSDODVKNLYNSNGIKKMRIYYPDTNVENALKG
SDIEIILDVPNOQDLEALANPSSANGWVQDNIISNFPDVKFKYIAVGNEVDPVKEFKYTIAVGNEIDPDTNTG
QYTQYVGPAMENVYNALTSAGLODQINVSTATYLGLLTNTYPPSDSIFREEYKSFINPITEFLARNNLPL
LANIYPYFGHIDNTNDVPLSYALFNDQGTNSAGYONLEFDALLDSMYFATEKLGGONIEITVSESGWPSEG
HPAITLENAQTYYTNLINHVKGGVGTPKKPGRAIETYLFAMFDENQKDGQSSEQHFGLFYPDQRAKYQLN
FN

>ANN02876.1 UGT73AL1 [Punica granatum]
MANEGETNDTKSTTSKLHIFFFPFPSKGHTIPMIDMAKLESSRGVKSTLISTPHNEPSFLRSIERTQKLG
FDIGVVTVKLPLEKVGLPEHCQILDSTNSPDMINKYWMATRMLDKQLEKLIKEHCPACVITDTFLPWTVD
VAAKFGIPRLAFHGTSHFAMCALECTRLYKPHLNISSDSEPFVIPNFPGEITMTRAQLPDFIKEDTEFSK
LYTEMMESELRSYGVIMNSFKELEPVYTDHYRDVLGRRSWRVGPVLLCNQDTEDKLOQRGTRATIGEDSCL
KWLDSREAGSVVYICFGSRTDFSASQLHETAEGLEASRQPFVWVVKKDESVEEGKEEWLPQGYEERMQGK
GLIIRGWAPQVLILHHKAVSGEVTHCGWNSTLEGITAGVRMVTWPVAAEQFCNEKLITEVLRIGVPVGAK
QWMVKVGDSVESEKVEKAVKRIMIGDEAEEMRVRATELSKTAKKAVEEGGSSHSDLTALLES



>EMT60941.1 Hyaluronan synthase 2 [Fusarium oxysporum f. sp. cubense race
4]
MSGKQATVEVSAGVESSSASSDSIKASREFDSASVEFDTPVRKPLRINPFSAAINITITAFGLIAALITGYIT
GLRVLDLGITSVGLYGTVLITEYLIQLTCAIFNRFDIDRIVKNVRKKTANAQAAGDCEKSASNPSADNLL
NPDGDVSMAVVGYREDEQAWRQCLRSLOQTQTLAPKCVVGVVDGNDEPDLSMAQAFVDEFQDQKATLIHLP
ILLSELHRRTYFDHVPADTRFFLVKEFWHYLVGRYRPGHEAALATAREVVVQQVLEWEEKWNISSLKAVCE
AQPHGHKRTAMFTAFAMSLYAFRTRDAIFTTDSDTLVQSNGLDEMLTLLRSSPQIGGVTADVKIWNRAES
LLARMCAARYWFAFNIERACQSLWRCVGCLSGPMSMYRASDLETILGPWNLOQTFGGKETTFGDDRHLTNQ
LLAHGLRTRYTHRTWCDSESPTSEFVRWVAQQTRWSKSFFRESFWEFPASFAYQSPWMLVEMTVQALYPFIL
IATVLHFLFDTSDSSPWRPIIWLVTMFGVALFKSVLAVLISKDPWLLLEFSAYGFIYFFGLLPSKIYALIT
MNQTGWGTSARSSSERKRGQSFLOQRSFHICHLVIWYTAVEFVGIGFFVWRVEGNPLYTILTGAVALIPSAFL
YWOGSEFSLGGLFRRNKVASETSTPIQVDDESMLPQKPEKALSISSKRSSNTLVKKTTIVSVKDVTDEVEK
PVNSASAA

>ADW11233.1 subtilisin-like protease 2 [Phaseolus vulgaris]
MLNVGTLOWSTLQRRIPIVIPIRPCVADSMKAPKASSLTLISSPILTFVYSLVPDLSHPPSDAPRTYIVH
VAQSOKPRFLTHHNWYTSILHLPPSSHPATLLYTTRAAAGEFSVRITPSQLSHLRRHPAVLAVEPEPGPPH
PPPPTHTPRFLGLAESFGLWPNSDYADDVIVGVLDTGIWPELRSEFSDDNLSPVPSTWKGSCEVSRDEPAS
SCNRKITIGAKAFYKGYEAYLDGPIDESAESKSPRDTEGHGTHTSSTAAGGVVSNASLFHYAQGEARGMAT
KARIAAYKICWKYGCEFDSDILAAMDEAVADGVHVISLSVGSSGYAPQYFRDSIALGAFGAARHNVLVSCS
AGNSGPGPFTAVNIAPWILTVGASTIDREFPADVILGDGRVFGGVSLYYGESLPDFQLRLVYAKDCGNRY
CYLGSLEASKVQGKIVVCDRGGNARVEKGSAVKLAGAGGLGVIMANTAESGEELLADAHLLAATMVGQIA
GDEIKKYIRLSQYPTATIEFKGTVIGGSPSAPQVASFSSRGPNHLTSEILKPDVIAPGVNILAGWTGRVG
PTDLDIDPRRVEFNIISGTSMSCPHASGIAALLRKAYPEWSPAATKSALMTTAYNVDNSGGNIKDLGTGK
ESNPFTHGAGHVDPNRALNPGLVYDSDINDYLAFLCSIGYDANQIAVFTREPAAANPCEGKVGRTGRLAS
PGDLNYPSFSVELGRGSDLVKYKRVVTNVGSVVDAVYTVKVNAPPGVDVTVAPNTLVFSGENKTQAFEVA
FSRVTPATSDSFGSIEWTDGSHVVRSPIAVRWSGDSSSSL

>ADM25048.1 Rpl-like protein, partial [Zea mays subsp. parviglumis]

AQKSPHRGKLESWLRRLKEAFYDAEDLLDEHEYNVLKAKAKSGKGPLLREDESSSTATTVMKPFHSAMNR
ARNLLPGNRRLISKMNELKATLTEAKQLRDLLGLPHGNTVEWPAAAPTSVPTTTSLPTSKVFGRDRDRDR
IVKFPLGKTTTAEASSTKYSGLAIVGLGGMGKSTLAQYVYNDKRIEECFDVRMWICISRKLDVHRHTRET
TESAKKGECPRVDNLDTLQCKLRDILOQESQKFLLVLDDVWFEKSHNETEWELFLAPLVSKQSGSKVLVTS
QSGTLPAATICCEQEHVIHLENMDDTEFLALFKHHAFSGAETKDQLLRTKLEDTAEETAKRLGQCPLAAKV
LGSRLCRKKDIAEWKAALKLGDLSDPFTSLLWSYEKLDPRLORCFLYCSLLPKGHGYRPEELVHLWVAEG
FVGSCNLSRRTLEEVGMDYFNDMVSVSFFQLVSQMYCDSYYVMHDILHDFAESLSREDCFRLEDDNVTE I
PCTVRHLSVHVQSMOKHKQITCKLYHLRTIICIDPLMDGPSDIFDGMLRNQRKLRVLSLSFYSSSKLPES
IGELKHLRYLNLTIRTLVSELPTSLCTLYHLQLLWLNHMVENLPDKLCNLRKLRHLGAYVNDFATEKPICQ
ILNIGKLTSLOQHIYVEFSVQKKQGYELRQLKDLNELGGSLKVKNLENVIGKDEAVESKLYLKSRLKELAFE
WSSENGMDAMDILEGLRPPPQLSKLRIKGYRSDTYPGWLLERSYFENLESFELSNCSLLEGLPPDTELLR
NCSRLRINFVPNLKELSNLPAGLTDLSIDWCPLLMEFITNNELGQHDLRENITIKADELASKLTVMWEVDS
GKKVRSILSKDYSSLKQLMTLMMDDDISKHLQITESGLEEREDKVWMKENI IKAWLFCHEQRIRFIYGRT
MEMSLVLPSGLYKLSLSSCIITDEALAICLSGLTSLRTLELKYNMTLTTLPSEEAFQOMTKLKCFATISGC
WCLKSLGGLHAAPSLSALDCWDCPSLELARGAELMPLNLASYLDIQGCILAADSEFTNYVPDLKQLTIINC
RCSPSLSIGHLTSLESLQLIGLPDLYFVEGLSSLHLKRLKLGDVANLTAKCEFSQFRVMESLTVSSSVLLN
OMLMAEGFMVPPNLEFLYCKEPSILFEEPANLSSVKCLNFSLCETESLPRNLKSLSSLESLEIGFCPNIA
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SLPDLPSSLERI

>AJD20222.1 norcoclaurine 6-O-methyltransferase [Sinopodophyllum hexandrum]
MEAQKENISSQAKLWNEFIYGFAESLVLKCAVELDFANITHNHGKPMTLSELASQLPVMQPVNTNSLYRVM
RYLVHINIFTKTLDENDGETKYGLAAPAKFLVKGWDNCMVGSILGITDKVFMEPWYYTIKDELAPGTGTAF
ELALGKDIWEYMGENPEKNKLFNAAMACDTSMIMSALISECKDKENGIRTLVDVGGGTGTAARNIARAFP
NIKCTVYDLPHVIADSPVYPEINRVSGDMFKCIPNADAILMKCILHDWEDKECIEILKRCKEAVPVDGGK
VIITIDVVLDGESEHPYTKVRLNSDLDMMLNTEGKERTKEGWKKLFKAAGYRDYNITQISALQSVIEAFPY

>AHZ63910.1 phototropin [Desmidium aptogonum]
MGPPEGSSLVKGTTHDKVAGGGSVPTARRYSLGLSPEDDPRRSSNSQAGKVLGSKSELRDALTAFQQSFEC
MVDATKPDLPVLEFASEGFYQLTGYSALETIGKNPRFLOGQETDRAEVAKLKQATIQAGESWCGRLLNYKKD
GTPFWNLLTVTPVKDDGGKVVKFIGMLVEVTKYTEGAKDKETRPNALPVSLIKYDARQKEEAESSASELL
EEAQRHPLLDSMSGGKDKGEGGMDKLMQLPKVEEEGGGSAAEKKPERRKSEFMSILSKKDPKSTSQGAPQG
GEAQSGAAVAEEEDGDVDRKNRKGMDLATTLERIQKNEVITDPRLPDNPITIFASDDFLELTEYSREEIIG
RNCRFLOGPDTNPKTVOQKIREAINNQEDITVQLLNYTKSGKPFWNLFHLOAVKDNKGMLQYFIGVQLDAS
QYLDPNIQGLEDRFAQEGEKIIVETANNIDGAVRELADPGADAKDLWSIHSVPAVVKPHKROQDPAWQATIL
DVVAKDGRLGLKHFRPIKPLGAGDTGSVHLVELRDTGRLFAMKAMDKEVMINRNKVHRACTERDILGRLD
HPFLPTLYASFQTATHVCLITEFCSGGELYGVLERQKGKRFPENVAKVFAAEVLLALEFLHTQGVVYRDL
KPENVLLMESGHAMLSDEFDLSFLSSSTPKLELSPPDAKKKKPKKLKKKGPLSDAERAQWKAELNAVVPML
VAEPSTSSNSEVGTEEYIAPEIINGTGHSAPVDWWAFGIFLHEMLYGKTPFRGRNRQRTFTNVLMKELTE
PDTVPVSDEAKALIRLLLERDPEKRLGSKKGAAETIRAHPFFLDIDWALIRHKPPPTPSIPMKLITTEADS
ARQSMVAEEELDWEEHEARPSESLDYGY

>P54209.1 RecName: Full=Cation-transporting ATPase CAl
MVSHASSGRPSSRDTGMVYLGLGMQDAYSSEVQEVAAFYHVDLDRGLSDRDVQOQARIKYGRNQMEAEQST
PLWKLILKQFDDLLVKILLGAAIVDFITIAISEGESIQSGLIEPMVILLILVANATVGVVTERNAEKATIEQ
LKSYEADDATVLRNGQLQLIPSADIVPGDIVELAVGNKVPADTRVSHIYTTSLKIDQSLLTGESQAVEKH
TEVVHNEQAVYQDKLNMLEFSGTLVVAGRARGIVVGTGSNTAIGKIRDAMGVEEDVVTPLKAKLDEFGALL
SKVIAGICVLVWVVNINRENDPALGGWFQGAIHYFKIAVALAVAAIPEGLPAVVTTCLALGTRKMARHNA
IVRTLPSVETLGCTTVICSDKTGTLTTNOMSVIKVAAVQSSSSQLAEFDVTGTTFSPEGMVLGPGGVVLR
QPADTPCLAHAAQCAALCNDSQVFVAQKTGTLQRIGESTETALRVFAEKIGLPSSIRPDRPISRSQFGTN
NFWQEDVERLALLEFSRDRKMMSVLVKGSDROHNIWSKGAPEFVLRKCSHVLANNGEGAVPLTDNMRQAT
LSDMQAFGSRQALRCLALAFKSVPTTTTKLDYSDESGLTFIGLLGMHDPPRPECRSALSTCHNAGIKVIM
VTGDNKGTAEAVARQVGALSPSTALAGSDDEDNLGISYTGREFEEMGALGQAAATRNLVVLSRVE PMHKL
RLVELLKAQGHVVAMTGDGVNDAPALLRADIGIAMGSGTAVAKHAADMVLGDDNFATIVFAVAEGRVIFEN
NTKQFTIRYMISSNIGEVVAIFLAALLGLPEVLTPVQLLWVNLVTDGLPATALGEFNRADKDMMARGPRRVD
DPIVNGWLFLRYLTIIGMYVGIVTVYGFIWWYISFPEGGNMTWSQLTHFQACASQPGGAKDCEVFHSKHPT
TISMSVLVVVEMENALNNLSEDSSLLRIPPWDNKWLVGATIATSMALHFGILYTGASAMFGVTGLSFAEWT
MVIKLSAPVILVDEIMKAWSRRRORHPASSRGGPVSLMEIQVPLTSSSRDEAALKLK
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>XP 006658000.1 PREDICTED: serine/arginine-rich SC35-like splicing factor
SCL33 [Oryza brachyantha]

MGRGYSYSPSPPPRSYRRRASSPIPRGRYGGGGRDLPTSLLVRNLRRDCRPEDIRRPEFGQFGRLKDVYIP
RDYYSGEPRGEFGEVQYYDPDDAADAKYYMDGOTILGREIAVVFAEENRKKPAEMRARDRISGSRGRSYDQ
RYSRSPRYSPPPRGYSPPRRGRSPYRSPSYSRSPSPRYARRRMRERSYSPVDSRSRSRSRSPIDEGYGGS
TRRERSLSVSG

>NP 191795.1 Carbohydrate-binding-like fold [Arabidopsis thaliana]
MAASRKICHSLIVFLIAISTVYGVSADSIKGCGGFVEASSSLVRSRKGSDGKLDFSHITVELQTVDGLVK
DSTQCAPNGYYFIPVYDKGSFILKINGPDGWSWNPDKVTVVVDDSSCNNNDDINFHFTGFTLSGKVLGAV
GGESCLIKNGGPADVNVELLSSDGSEDPVASVLTSSDGSYLFKNITIPGTYNIRASHPELQVEVRGSTEVE
LGFANGMVDDIFFVLGYDLKGSVVAQGNPILGVHIYLHSDDVSMVDCPQGSGDAAGERKSLCHAVSDAEG
IFSFKSIPCGKYELVPHYKGENTVFDVSPPVMPVSVEHQHVTVPQKFQVTGESIGGRVVDGNSVGVEGVK
ILVDGSLRSVTDKEGYYKLDQPAKLVVTQPLLVNFLRLLESRVKNMARFLKVTSNQYTIDAVKEHYKEFDK
LKKFMVLPNMASLPDINAVSYDICGVVRMFGSRHKAKVALTHGPTNVKPOMKLTDETGAFCFEVPPGEYR
LSALAATPKGASELLFLPAYVDVAVKSPLLNIEFSQARVNVHGSVTCKEKCGPSVSVVLVGAAGDRDKKT
VVLTDESSQFLFSDILPGKYRVEVKSISPEAASDEDSWCWDRSSIDVNVGTEDIKGIEFVQKGYWINITS
THEVDARIAHPDGSPTSLKIKKGSQKICIESPGGHELQLSDSCMSEFGSNSIKIDVSNPQPTHLKAEKYLL
KGLINVESSSTIESELQENFIVDIQDKKGNVINTIAAKLASDGSGVYEYYTWASLGEKISEFVPQDSRGNV
EKKMLEFYPKEIHAVVSKDGCQASVSPFTGRLGLYIQGSVSPPLPGVNIKIFAAKDSLISSLKKGEIATIET
STLSAGSFVAGPLYDDIPYATEASKPGYHIKRLGPYSFSCQKLGQISVRVNSKDNAETSIPPLLLSLSGD
HGYRNNSISGAGGLFVEFDSLFPGNFYLRPLLKEYSFKPSTLATELNSGESSEAVFEATRVAYSAMGRVAL
LSGQPQEGVAIEARSDSKGYYEETTSDINGNYRLRGLHPDTAYVIKVSKKIGSANNQIERASPESVSLQT
GYEDINGLDFLVFEQPETTILTCHVEGKOQNEDLNSNLLVEIKSAIDKSKIENVEFPLPLSNFFQVKGLPKG
KHLVQLKSSRPLISHKVESEITEVDFETNAQIHIGPLRYSIVADHQSQEVTPAATILPLVIGVSAIALFLS
IPRLKDIYQATVGISSPGFTTSAKREPRKAVARKKTF

>Q93U86.1 RecName: Full=Cytidine deaminase 6
MKEVYTPSEAAEEGVRGPSDLPKLIDKAMSLARAPVSTFKVGAVGLTSSGEVFLGVNVEFPNLPLHHTIH
AEQFLVTNLALNSMKKLTHIAVSVTGTIFGAPCGHCRQFYQEMRNAPETIEILTKRPKDGIDEFMSLKSLM
PERFGPDSILPEDASLLLEQRDNSLVLSDPEEICSDPEDCSHTKCRALAAANKSYAPYSKCPSGVALICG
GEVYKGWYIESVAYNPSLGPVEAALVDEFVARGGGKEFNEITEVVLVEMKDVKVSQEATARTFLDKIAPKC
DFKVLHCYKTNKN

>AHB32114.1 serine hydroxymethyltransferase [Camellia sinensis]
MGSIQQPIWTKGSTFSLKGSGEFNGFPHQVKLNLVKRCRSSQLEGNLVTGKSPSSVSIPATKIGGNGSCFEI
DHGLSEADPEVRTIIDKEKQRQLRSLELTASENFTSRAVMEAVGSCLTNKYSEGLPGKRYYGGNEYIDEL
ETLCQERALAAFHLDGKKWGVNVQPLSGSPANFEVYTALLNPHDRIMGLDLPHGGHLSHGFMTPKRRVSG
TSIYFESMPYRLDESTGIVDYDMLEKTATLFRPKLITAGASAYPRDEFDYPRMRKIADAVGAFLMMDMAHT
SGLVAASVVADPFEYCDVVTTTTHKSLRGPRGGMIFFKRETVHGVDLESATINNAVFPGLQGGPHNHTIGG
LAVCLNHAQSPEFRAYQONEVVSNCRALASRLIELGYKLVSGGSDNHLVLVDLRPLGLDGARVEKVLDIAS
ITLNKNSVPGDKSALVPGGIRIGSPAMTTRGFKEKEFIVTADFIHEGVQISLEAKRSVPGSKLODEMKEV
GSPDFPLMHRVSDLRRRVEELSTQFPMPGL



>EPS58436.1 geranyl pyrophosphate synthase [Genlisea aureal]
MHTGTLPLLENAAHPYESSQRVSGRRVLFEFSWVSNVVSNVGQQOPOQFOSNLSVEDHLDPEFSLVADELSLLGN
RLRSMVVAEVPKLASAAEYFFKMGVEGKRFRPTVILLMATALDSSIGRQDALVGDEFSAELRARQQCIAET
TEMIHVASLLHDDVLDDADTRRGIGSLNFVMGNKLAVLAGDFLLSRACVALASLKNTEVVSLLAKVVEHL
VTGETMOMTSTADKRCSMEYYMEKTEFYKTASLISNSCKATIALLAGQTAEVSTLAYEYGKNLGLAYQLIDD
VLDFTGTSASLGKGSLSDIRHGIITAPILFAMEEFPQLRVVVDRGFENSDNVDLALEYLGKSHGIERTRE
LAVKHASLASAAISSLPKNDDEDVMRSRRALVELTTRVITRTK

>CDY68509.1 BnaC04g54120D [Brassica napus]
MGNDDDLIVLAAGVEDGEIAAASGNASIEVRQSTVADGGDVDVGGVTGGGRGGGEFDGNSRVWTMRDLMTK
YPEYRGYANSGLSNFAWAQAVONKPLSEGLGKEYETREGGGGDKIVIEDSDDEKEEGELEEGEIDLDSTR
DDEMETESLVVLTSVADELEDDRVRKERELETKVKLIRDVLESTSLVQAQIAFEGVCSRLLGALESLREL
VSDNDDFPKRDTLMQLSFASLQTINSVEFTSMNNMSKELNKDTMSRLVSLVNDHCSRFLSSNQRIETEAMN
ONLRRSAISLSAGASSEENVNRMTQTSNGDLFPAKNLSTEGTRRGAFYARSRLPLLDLHMDHDADSLPSP
TRETTPSLPVNGRHMMARPGFPFGKEGQTSEVAKVHHPYESEALKAVSNYQKKEFGVNSLFKTDDLPSPTP
SGEPNDGNGGTGGEVSSSVVASKKPGTLMTYGQODVPLPSTFSSRSMPVVSSTVPPHPLSIYGMSTPAGAT
QTVLASDQTVKPSAKSRDPRLRLAKPDGAASVTISPRVVPSAELVNQRKQKATSELFIDGPTWKRKKSDN
DAQKATNIGGWLEDTESSGHPKLESKPRLIEAGVTSMKTSVMPTNAVTVTPKVTTATSTEALSSLEFKDFA
ENPTMIMNILKMGQKQTVPEKAPQKPMDPRRAAQLPGSSSVPPVVAPPVSIPASNALPANFPQPGAPKDE
SGSIRMKPRDPRRILLGSTLOQRTDSVAEKQSKLNDSSTLKGKTEVLETPSQLVPRQSISLNGTSNMRVSG
EPVRGKTPDEFTKNLKNVADMSVLSQQVGNPLATTHAADLKTDKDQEESASVSAASVTAAAGPTRSMNSWG
DVEHLFEGYDDKQRVATIQKERTRRLEEQKKMFGSKKLSLVLDLDHTLLNSAKFHEVETAHEAMLRKKEEQ
DRDKPYRHLFRFPHMGMWTKLRPGIWNFLEKASKLYELHLYTMGNKLYATEMAKLLDPEGVLENGRVISK
GDDGDPLDGDERVPKSKDLEGVMGMESSVVIIDDSVRVWPHNKMNLIVVERYTYFPCSRRQFGLLGPSLL
EVDFDERPEEGTLASTLAVIERIHKNFFSHTSLDEADVRNILASEQRKILAGCRIVFSRIFPVGEANPQL
HPLWQTAEQFGAVCTTQADEHITHVVTNSLGTDKVNWALSRGKEVVHPGW

>KMZ74127.1 Zinc finger CCCH domain-containing protein 4 [Zostera marinal]

MSSRAQSLEPTCPIGDRQSMGTNEATRDPQSSSLSSPGNASVPPLSQGTSSDARSSFPARHTLPVEFALRA
RIVDKIRENRVTLVIGDTGCGKSSQVPQFLLEEDIQPILCTQPRRFAVVAIARMVAEARNCEVGGEVGYH
IGHSNVSSSSSKIIFKTAGVLLEQMRDRGLAALKYKVIILDEVHERSVESDLVLACVKQFMMKNKGLRVV
LMSATADISRYKDYFKDLGRSERVEVLATIPYVPQOVIFQRKVLYLEQISELVDLDKETTDKCITNCKDLG
DAGLKNEVHTLIHKLILHIHNNESDIEKSILVFLPTYYLLERQWILLKEHLSVFKVHILHRSIDTESALS
AMQIWKSHRKVILATNIAESSVTIPGVAFVIDSCRSLOVEFWDONRNIDTPKLVWVSKSQAEQRKGRTGRT
CDGHIYRLVPGQFYSSFDDHEFPAILRLSLROHVLMVCCADSKAINDPKVLLOKLMDPPYPVVVENAINQ
LLNIKALNKHPTHKGSYEPTFYGRLLDSLPLTEFDPSVLLLKFGDIGLLHEGIIISILMDIQPEFPIIQPFEG
KLYLHEQYVANFFEDDKTIGKKENILMGNLSSYYFWQCIFKDKLRMDRLKOLLNGAEPKSSLSLIHELEK
EWCYLHNLVPTTLNNISDIYEDALCAIHRFRPMEFLOMADSLPSYYDPYDFKHTCLIQSESHSIDSVNENP
ESTDRSKCTSLPEVTSNDEFQVSYISEEFVKLIKETIRGHNTDEKYEDRKRIGTSGCAAAKTKICKYFIRGL
CNKNDQCIFSHSFQAKKPPCKEFFTLOGCRYGNSCIFSHDNQLONSSFMNAFLCSPEDSNERQTYDIFLH
LLPAASEGCILILNDKHLQITSILAKYIDPHKLIVSIPDQPSSEVSSSLIGLTKVSDTSMPWSLNTETKG
EDCTPWAQVRSILWESDEDVDEAEKHHNLLKKEFQCLAIKFLAGILPPHSVIITMNNLRESQIEVEKLAR
ECFFFLTQSFLEDASTFGKISHDVCAVKPMOASSTISYIFEIHLPPAHTMEVKDYYSSSNNNHIGLMYNT
EWQF
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>KZV49446.1 14-3-3-1like protein D-1like [Dorcoceras hygrometricum]
MFELPVDGLADVSEMPKDKIFDAKSIVSMTEEPVILSGLKSQMKIHYRLLCDIMAKSISVKAGSENALTV
EKFSLMTAVVCRVKMNWGRVLFGILKKMVTSGTKQAKGFAIQISLLLANVPNLELGELSEFPSSKILTEK
TVHRYIAVIDKSGAQDADAAPKVTKAPKKRTTAVPADVPVVKRKRTTKKKDSSSKYNLELMAVAQEAVPT
OMIEGSTAPAVDDTTDQPAAVDAFPADRPAEEIESVERVDEQLAAEPAVHVPAKEPAVEVSRVNVDDPET
VIRQVLDQLDEFVTEDPVVAKVDRATLSEQFNESQSGISSRLHKIEQGLRDSLREHAEVFKNLEFQGARQEG
RTIDDVQTLCENEFCKNILAQNASNEFTGLADVRKEVQEVNAKVDITASRVNEVRKNVEETKEALSHQLLE
FOSQAQENQONILHAQLSELVNYINRGSADKKGESSSRGPQOPPNVONLESGQSISLEETAERIREADRRQ
AEMERERERQRRIRRLSGSSKRRRGY

>XP 010095888.1 Translation factor GUFl-like protein [Morus notabilis]
MAANYMTSSSSSQALLLLSTCHHHHHSRTTTLSSSLSSFPLSISKALQFSHSSSYSLSYSSSRSESISCQ
AAASGTAVSDLDVAAQVGRDRLLKVPISNIKNFCITAHIDHGKSTLADKLLOMTGTVQKREMKDQFILDNM
DLERERGITIKLQAARMRYVEFKNEPYCLNLIDTPGHVDFSYEVSRSLVACEGALLVVDASQGVEAQTLAN
VYLALENNLEIIPVLNKIDLPGAEPDRVIREIEEIVGLDCSNAIRCSAKEGIGISEILDAIVERIPPPQD
TADKPLRALIFDSYYDPYRGVIVYFRVVDGKIKKGDRIYFMASDKDYFADEIGVLSPSQLQVDELYAGEV
GYLSASIRSVADARVGDTITHYVRRAEDSLPGYEEATPMVFCGLFPVDADQFPELRDALEKLQLNDAALK
FEPETSSAMGFGFRCGFLGLLHMEIVQERLEREYNLSLITTAPSVVYRVNCVNGDTVECSNPSLLPEPGK
RTSIEEPFVKIEMLMPKDYIGPLMELAQDRRGDFKEMKFITENRASITYELPLAEMVGDFFDQLKSRSKG
YASMEYTEFVGYKESDLIKLDIQINGDRVEPLATIVHKDKACIGAKVIASEALSAIRKDVLAKCYGGDITR
KKKLLRKQAEGKKRMKAIGKVDVPQEAFMAVLKLEKEVL

>AAM73733.1 ADP-glucose pyrophosphorylase large subunit, partial
[Metroxylon sagu]

MGVYVFKRDVLLKLLRWRYPKSNDFGSEILPSAVKERNVQAYLENDYWEDIGTIKSFEFDANLALTDQLPK
FOQFYDPRTPFFTSPREFLPPTKIKKCRILDAIISHGCFLRECSVQHSIVGVRSRLDYGADLKDTMMMGADS
YETEAETASLLAEGKVPIGVGONTKISNCI

>XP 007514075.1 DNA repair and recombination protein RAD26 [Bathycoccus
prasinos]

MRNEEGDTDALSNLVLGPLSVVARDERHVQRDVLRDAIVDDDDRGGGGGEEEKTKMETMVLRSERAVEKL
ERSLFEIDREIEAVEAATKDLGVEEAKKKEEKTPLRDVKLRKQVAAKRVAGLREKRSKVEKELDAALEVS
EVERRAFEREKKKKKDASDADAKKTGGVPPEEQRRRPKVVVQDDFDEFDAELDAVOQKKTTTNNLLGGGSNG
ETERERLIRIGAMTPEFDRLDGEFDKARTDEAGKKLKEKAALLQSAKSKLKTIDLKDAPKOMEKMHSRAIGE
ATSRRVKPTKNGDSAAKKKLALKRKOQWKEQSEQQONKKKNGASARKKRRSSEFQAYSSDEEELDGDADEDG
DDVIEAEEDVEFEGGLSVDGDRFAKLLPHOKTAVKWLWELHCQRAGGIIGDEMGLGKTVQVAAFLGALSK
SNLYQASVVVCPATMLROWRRELKIWAPELKPVVLHDSATITQDALKVANGNRKNAMKNATIRNATRDPKGL
VITTYECLRGMREDLLTVRWGYAVLDEGHKIRNPEADITVVSKRLRTVHRIIMTGAPVONRLSELWSLID
FVYPGKLGTLPVFQAQFAVPIQIGGYVNASDQAATTAYRCAVALKDLISPYLLRRLKODLDINLPDKTEQ
VLFCPMTENQRDAYKGEFLSSREVEDIIDGRREALGGIDVLRKIVNHPDLLERNSRAGDANYGDPVRSGKL
QVALKILSMWKSQGHRCLVESQTQOMLDILEQAVANEGYTYRRMDGTTPVAHRMGLVDSENDAGNVGEEG
VAAEDMQEPVEVFLLTTKVGGLGINLTGANRVLLEFDPDWNPSTDAQARERAWRIGQTKAVTIYRLITTGT
IEEKVYHRQIYKEFLTGKVLKDPKQRRFFKARDMMDLEAYDDPEEKQRGGGVAGSAAMGGGAANETAELF
AEVEGEILAADCKDEDEESLITVEGDESLEEGETTTANNGTIVEGVQRVETNRLNVNNKDDNGKGDAATL
KSLEFDGEGGLHSAMCHDKILSAADSDRRAKIAFADRIARQAAEAVKRSGRGEMNGHSNTRVQGQQOOQQQH
INATTTSTTTIRTIATNNINTGREGSNNAGSRRLESRIQQRREEDAATITATNONANANQDEEARFAQTLL
KDIIQFLKSRGGEAPTGLVVDAFADKVTAERRVIFRNLLKQCARLERNPTTNDGNKGEFSAWVLKSEYDT
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>Q9FK76.1 RecName: Full=Subtilisin-like protease SBT5.6; AltName:
Full=Subtilase subfamily 5 member 6; Short=AtSBT5.6; Flags: Precursor

MKKLTSLFPLLFLIPLLASCAEEKQVYIVYFGEHKGDKAFHEIEEHHHSYLOSVKESEEDARASLLYSYK
HSINGFAAELTPDQASKLEKLAEVVSVEFKSHPRKYEAHTTRSWEFVGLEEEETDSDVPRRKNDADDRERV
GRNFLKKAKHGDGIIVGVLDSGVWPESKSEFNDKGMGPVPKSWKGICQTGVAFNSSHCNRKIIGARYYVKG
YERYYGAFNATANKDFLSPRDPDGHGSHTASTAVGRRVLGASALGGFAKGSASGGAPLARLATIYKACWAK
PNAEKVEGNICLEEDMLAAIDDATADGVHVISISIGTTEPFPFTQDGIAMGALHAVKRNIVVAASAGNSG
PKPGTLSNLAPWIITVGASTLDRAFVGGLVLGNGYTIKTDSITAFKMDKFAPLVYASNVVVPGIALNETS
QCLPNSLKPELVSGKVVLCLRGAGSRIGKGMEVKRAGGAGMILGNIAANGNEVPSDSHEVPTAGVTPTVV
DKILEYIKTDKNPKAFIKPGKTVYKYQAAPSMTGFSSRGPNVVDPNILKPDITAPGLYILAAWSGADSPS
KMSVDQRVAGYNIYSGTSMSCPHVAGAIALLKATHPKWSSAAIRSALMTTAWMTNDKKKPIQDTTGLPAN
PFALGSGHFRPTKAADPGLVYDASYRAYLLYGCSVNITNIDPTFKCPSKIPPGYNHNYPSIAVPNLKKTV
TVKRTVTINVGTGNSTSTYLFSVKPPSGISVKAIPNILSEFNRIGOKQRFKIVIKPLKNQVMNATEKGQYQF
GWESWTDKVHVVRSPIAVSLA

>Q9FNA9.1 RecName: Full=Phospholipid:diacylglycerol acyltransferase 1;
Short=AtPDAT

MPLIHRKKPTEKPSTPPSEEVVHDEDSQKKPHESSKSHHKKSNGGGKWSCIDSCCWEFIGCVCVTIWWELLE
LYNAMPASFPQYVTERITGPLPDPPGVKLKKEGLKAKHPVVEFIPGIVIGGLELWEGKQCADGLERKRLWG
GTFGEVYKRPLCWVEHMSLDNETGLDPAGIRVRAVSGLVAADYFAPGYEFVWAVLIANLAHIGYEEKNMYM
AAYDWRLSFONTEVRDQTLSRMKSNIELMVSTNGGKKAVIVPHSMGVLYFLHFMKWVEAPAPLGGGGGPD
WCAKYIKAVMNIGGPFLGVPKAVAGLEFSAEAKDVAVARATAPGFLDTDIFRLOQTLOHVMRMTRTWDSTMS
MLPKGGDTIWGGLDWSPEKGHTCCGKKQKNNETCGEAGENGVSKKSPVNYGRMISFGKEVAEAAPSEINN
IDFRGAVKGQSIPNHTCRDVWTEYHDMGIAGIKAIAEYKVYTAGEAIDLLHYVAPKMMARGAAHESYGIA
DDLDDTKYQDPKYWSNPLETKLPNAPEMEIYSLYGVGIPTERAYVYKLNQSPDSCIPFQIFTSAHEEDED
SCLKAGVYNVDGDETVPVLSAGYMCAKAWRGKTRENPSGIKTYIREYNHSPPANLLEGRGTQSGAHVDIM
GNFALIEDIMRVAAGGNGSDIGHDQVHSGIFEWSERIDLKL

>XP 001416343.1 MC family transporter: uncoupling protein [Ostreococcus
lucimarinus CCE9901]

MASGAVTHPIDLVKVRMQLRGEVDKAAAAASSRASTRAPGMVSTFAHVLRVEGALGLYKGLTASLMRQAS
FIGTKFGAYDALKAALRSEGDEKLPFWKMTMCGIGAGAIGAAVGNPADLAMVRMOADGRLPVELRRNYRN
GADALMRVAREEGVGALWRGCAPTVNRAMIVTASQOMAVYDQAKHYIVEHTSLNDGLLAQTGASFGAGVVA
ALTSNPIDLAKSRLMSMKADEHGKMPYSGTLDCIAKTVRREGVFAVYKGLVPTTARQVPLNMVREVSVEW
MKRLLEPL

>YP 009266863.1 maturase K (chloroplast) [Primula sinensis]
MEEFKRYLELDRSQOHYFLYPLIFQEYIYALAHNHSLTRSSLLELEKAGYDNNFSLLTAKRLITHLITQM
DRONHLSEFLTNDSNONPFLGHNTTLYSQITLEGEFVVVVEIPFSIRVISSLEGKEIVKSHTNLRSIHSIFPF
LEDKFSHLNYVLDLLIPHSIHLEILVQTLRYWVKDASSLHLLRAFLHKYHNHNWNNLITIKKSSFSFSKR
NKRFLFFLYNFHVYEYESTIFAFLRNQSSHLQSKFYRSLLDRIYFYEKRDHFVEVEFTKYFQAVLCSFKDSF
MHYVRYQGKALLASKGTFLLINKWNYYLVNEFWQCYFDMWSQPGRIHINKLSNHSLDLLGYLSSVGLNSSM
VRNOQMLENSFLIASASKKFDTTVPIIPLIGSLSKAKFCNLLGHPISKPVWADLSDSDITDRFGRIYRNIF
HYYSGSSKKMSLYRIKYITRLSCARTLARKHKSTVRAFLKRIGSEFLEEFFMEEELIFSLTEFPKAYSTSG
GLDRKRIWYLDIFCINDLANHS
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>XP 013444647.1 trehalose-6-phosphate phosphatase [Medicago truncatulal]
MKSLLPASLNGDNNEESILSSYNSWLENHPSALENFEKVMNIAREKKIVVFLDYDGTLSQIVDDPDKAYM
TDAMRAAVREVASYFPTATITISGRSRNKVYDFVKLKNIYYAGSHGMDISTSLGSSKYHDKNHQTKGVDEKG
NEVVLYHPAEEFLPTIQETTKILKDNIRVINGSTIEDNTFCFTVHYRRVKNREDVEVLKEIVESTIMKDYP
DFLISGGKEIMEIRPNVNWNKGDALMYFLDTLGYNTEDDVLPIYIGDDRTDEDAFKILKQIGGGEFPIVVS
SIAKETNASYSLRDPADVKTFLTHLAKWKKNLIHKTKQR

>XP 007010319.1 Pectinesterase inhibitor-like protein [Theobroma cacao]
MASLSRSSLLVALSFAIFFINPSFAKPRPNVTDAEIITICSKTPAPSFCLKVLSNETLHANQTSLHGLAK
ISIELALASADETQVEISPLIKQAENYTVREGYTLCSQNYQEAVASLKDAKRLLSKHDYRGVRVQALAAL
EEAEACEHDLRIPAFNPSPLHDKNEEFKHYCNIIWAITNRLVDYY

>KVI07455.1 Aspartate/glutamate/uridylate kinase [Cynara cardunculus var.

scolymus]
MASSTNVESPPIGEGSNNVNNSETPATAAAVNSPATTAAAVNSPTTPAAVNSPGTAEDVTKTSEITPNGR
RSKKQKLDSSTGGDHRREREEWSDTAIATILLDSYTEKFMALNRSNLRGKDWEVVAELVAESGDKQPRKST
EQCKNKIDNLKKRYKLETQRMEINGSASSWVWEFKKMDIVEFGSLMGPKSGAGTGATSDDDKSVGASSPHRL
RRSARLAPTSAPVRSNFKTTTNIKWKRVVEFKVSGTALAGSGQSIDPKLCRLOKKWQQRPGMVIWSMMATVM
NSVLLOSALEKLGIQTRVQSAFLMPEIAEPYNRLRAMRHLDKGRVVIFVNADAVIKGTNVNGICDKHKVP
LDQISFRDAVSRDCGSMDLMAIQFCEENSIPVVIFNMLERGNVAKALTGGQVGTLIDQ

>XP 005851718.1 expressed protein [Chlorella variabilis]
MAMANGLLANDVLLWKAIGAAVWAAATAVAASGALGLMLSPATLEFSPARLVGGSEFSLSAWLSATALVLAQ
APAFAGAAAALRACEPRPAHLHRLLHWPRCAPASMLIGKLAARLGSVADAASTAAFFATHALSAALFLSV
FAAAMGNAMGGARSTLOQYSLWLATAYLLHWVHCSQDVLAFPSVORHRYFRMKOQRLPRAAVQAAQLAAAAF
SCAVTTSLLRSNVLGEASPGASGAPLTLGGGTAALLAGALCTFCWLMSSAALEVVFTERLRPDDYSDRDV
LRAMVACLAGKRGGLMQGLALHDASLLAGDVGRAALRRADMFADESGDRWKPVAVACIAELDAVSAAVGA
ALQQOOKPAGGAAGMPSAATQSHKWNGGLGSSKOQLDALLAVRCGYPRAAQAAQALAGFACASLKEDREFGV
LOLTQPGLGDVLLCLLGALGATQQLMRVTASLVPROLSLGPWRGNGDAAAWAGCYSSPSVDAAAYALQDT
LTVALYRTSTTFGAGLGKVLADCTGKPAYGSASEAAALLQQFQRGQA
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>XP 007013072.1 Alpha/beta-Hydrolases superfamily protein [Theobroma cacao]

MGDLQOTSEGMNETPLSVYHGVSSNICHPLDFLVFPSLMDDIFTRLLAWTAYMNRREINFVENLVLODVYR
CSEDSVAITSGONPRSSSQSICKSAREGCSSSSTSCTENSYSAICGKRSSELREELLANTDSRNTITYHS
KRGAPFIFQGLMFPLEFGIRLAWSLALASWRCALYHLRSTQAQVYSIKSRMORTLRGSSDDIGWLORNPGM
APVENGTARFLELLQAIRNGEHTLPNSEFVYLLVPGLLSNHGPLYFVATKRFEFSKMGLACHIAKIPSEASV
AQONAWELKRYIEELYWGSGKRVMLLGHSKGGVDSAAALSIYWSELEGKVAGLALVQSPYGGTPLASDILR
EGQIADKETRRVMELLICKMIKGDIRALEDLTYEKRKEFIMKHKLPEGVPLISFHSEARVAPGFLATMTH
IAHAELPWLPLPKFGSAEFDSVGRLGHQVPIVIPISAAMAACALHLLLRYGEKSDGLVTCRDAEVPGSVV
VRPDOKLDHAWMVYSSWKKNPNEPDACEMCEALLTLLVELGERKQEEMEKFGSSS



>XP 003607656.2 long-chain-alcohol oxidase FAO2-like protein [Medicago
truncatula]

MRRECHPLLSGMRENRKYKHGFSVAEMESLTSICEVMFPSLPMDDALTKDDESSKDVQSFENISASKYPI
PDEVAEMFEKRAVIEAVILIRVILWLLATRLGTLLICGLLCLSKKWPFINNFSSLSLDKREKIVQRGLKH
KFLTPFRLAFVYIKILCLEVFEFSWVDENGDNPAWKAIGYEVSTADEKMINDTKKRPLEKGIIEIMHEHDT
TLOOSLSNKGLNVTLDSKNNILKIKCDAVVVGSGCGGGVAASVLSKAGYKVVVLEKGNYEVPKDYSSLEG
PSMDQQYENGGILASIDSRILILAGSTVGGGSAVNWSACIKTPEKVLKEWSEKHKLSLFDSIEYLSAMET
VCERIGVNENCTQEGFONQVLRKGCONLGLKVDYVPRNSPGNHYCGSCGYGCPKGEKQGTQATWLVDAVD
KGAVIITGCKAERFLFENNYRNANTRKNKKCLGVLAKTLNSGVTMKLOQFEAKVTISAGGALLTPPLMISS
GLTKNKNIGRNLHLHPVLMTWGYFPESKSDFKGKANEGGIITSVHRVPSSSNDDSISDTRAIIETPLLGP
SSFSALYPWESGLDYKQRMLNYPRTAHFITIIRDKAGGQVTTERRISYKLNSIDKENMRAGIQQALRILI
AAGAVEVGTHRSGGQRIKCNENTSEKEIEEFIDSVYPMEGALWPGENWNLYTSAHQOMGSCRMGVNEKEGA
VDENGESWEAEGLEVCDASVLPTAVGVNPMITIQSTAFCISNRIVDFLRKRQEP

>KVH88216.1 Protein kinase, ATP binding site-containing protein [Cynara
cardunculus var. scolymus]

MPQLRSGVRRGRPSKRPIAAERTEPEGVEEAVRKTDKRGRKVNNKTGQVNRVEQKNGRGRKKAVQEPVVV
SDEDSEEKNAVRTTPEEEEKERKPELAASAAETIKDKEKEEEEAGEKKMDDNDSVAPSGDKGLGAEDEGST
APLPERVQVGGSPSYKIEKKLGKGGFGQVYVGRRINAPVPHERTGSGAVEVALKFEHRSSKGCNYGPPYE
WOQVYNVLGGSHGVPRVHYKGRQGDYYIMVMDMLGPSLWDVWNNNSHTMSIEMVACIAIEAISILEKMHSR
GYVHGDVKPENFLLGSPGTSDEKKLFLVDLGLATRWRDSASGLHVEYDQRPDVFRGTVRYASVHAHLGRT
GSRRDDLESLAYTLVFLLRGRLPWQGFQGENKGEFLVCKKKMATSPETLCCFCPAPFRHFVEHVVNLKEDE
EPNYAKYISLFDGIVGPNPDIRPINTDGAQKLMYQVGHKRGRLMMEEEDYEQPKKKVRMGMPATQWISVY
NARRPMKOQRYHYNVADARLPQHIEKGNEDGLFISCVASCSNLWALIMDAGTGEFTSQVYQLSPMEFLHKEWI
MEQWEKNYYISAIAGANNGSSLVVMSKGTQYIQQSYKVSESEFPFKWINKKWREGEFHVTAMATAGSRWAIV
MSRGIHRRWDAGYRITSTAATWDQAAFVLRKVGKESVHCFCVLWSNCFMSSRSSSESFLDC

>KHN46581.1 Glutathione S-transferase F13 [Glycine soja]
MAFKLYGLPMSTNTTRAMICLHEKEVDFELVPVNVFAAEHKQPPFLSKNPFGLIPLLEDGDLTLFESRAT
TAYVAEKFKETGADLIRHKDAKEAALVKVWTEVESHYYEPAVSPITIYEYFVAPFQGKEPDKSVIDTNVEK
LKKVLDVYEAKLSSTKYLAGDFYSLADLSNVSETHYLMQTPCASTVNERPHVKAWWEDISSRPAFTKVVG
GMTFGQONQEE

>CAC04434.2 psbA protein, partial (chloroplast) [Artemisia rupestris]
NFPLDLAAIEAPSTNV

>KYP64423.1 KDEL motif-containing protein 1 [Cajanus cajan]
MTLTCPKDYYPTRFEQYQODSSTESTCPEYFKWIHEDLKPWKRTGITREMVERGONVSHFRLVITIQGKAYA
EKYAYSYQTRDVEFTIWGILQLLRLYPGNIPDLELLFETGDRTVVEKQNFQESPPPPIFHYCGQKNAYDIV
FPDWSFWGWAELATRPWEALLQSTEEGNKKIKWKDRLPYAFWKGNTMVSYKRYDLTKCNASDQHHSYAHT
YPLSWDKETIERGFKNTKLEHQCVHRYKIYVEGVAWSVSEKYILACDSMTLFIEPIFYDFFTRSLVPRKHY
WPISNTNQSMCNDIKYAVDWGNANPDKAEAIGKAGTSFIEENLKMKEVYDYMFHLLNEYARLLRFEPTIP
AGAVEICSENFACPLNGIWREYMVESMVKSPSDTPPCTMASPYGENEGEEK
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>CDX86356.1 BnaA06g30730D [Brassica napus]
MEGNSNWKPNQQGGDSLASNNANDWRSQLAPDMRKKVILAIVEKLKIYYPTRHPNATIKNTAFSFEGKIYA
AAKDKDDYMRTIKGNIMNEDRKLQSSNVQSGSSVNGTNTPAPAAQALNQGOSTPTSQQWLHQNNNNIQSN
ILNILDSFKSSSRESKTDPWKGTSSSSAATEFQLLPESNGSTALERGSTTFIHAAAAKSEQKRQEREQLTS
HLMNDKDTQONHLTPQONNGEKQAAFRASSSQONNIASFQERPLONNSIQQRLYSHKVGQSQTMIQQQYQ
POHTMQQOAQNRILQQOPLDDTQRFQASGSLLOTQONQPYQLORTSPANTFSIDYTNTFFFLASQDSTGQTV
NASGGGDWQEETYQKTIKALKEKYILVVGALYQKLSNKLREIDAHPOQOKIQHGHMEKLRASKATLKLVLVE
LNVSRNAITESHREKENIYEEQLLREVKHNQTVTRRPMOOQOOQQOQOQVHLPPSQTHQTALOSQSGHQVFH
VPOSSALSNLTTSHTAMPHSSQTRPKMEPKEETNIMTLPASNPQPSMFQQKQFHHLSMOORQQOQQPOKNH
QOLOMPKNEMNDVRMSQRVNNKAGLRQONISPNQRHLAKPLASPQLVDQQILPTTENKNGTSSQSGGSPF
VAPSSNLGDPENPISVESPSSHDYQLOQPAAQEHPPEPNAERPIDRLIKAFQSSSPESLAQSINEMSSVIS
LTDRLAGCVQSIGGSRARVPODLSERTRLRLORGETNPTNKRFKRSITTQPIDITSETERYKQFSSLESE
VDSTASSGSKANKIEAGLALLQEIMEVNRRLVETMVSICSEDVGPSEVTTGTIVMCSYAPVALCDTFQAL
YKSGHVSQIQPLRLLVPENYPHSPILIENIPEFDSSVNKHEDLSARTRSRFGLSMKEFSEPMSLTETIAQAW
DACARATMAEYAERHGGGTFSSKHGHWEPVLRAS

>AFW89768.1 acyltransferase [Zea mays]
MGMAMVLTDGEVGALIKVSAAVWVAMSYARLAAARLRPGALRLLALLPVVALLCAIPFAFSTSTFRGTSG
FFLAWLGSFKLLLLGAGIGPLDPSLRLSHFVCSATLPVKLRROSKEKSQAPARGPARILLSGAVIPGVIY
AYQFKSSMGRYQLLALYSVHIYFSLDLLLATVHTVIHDLLGMEMEPQVDRPYLASSLRDFWGRRWNLMVP
SILRPSVFRPVRARLGNAAGVHATFLVSGLMHELMFYYIMRSAPSGEVTAFFLLHGACAAAEGWWASHAG
WWRPPRPAAVPLTLAFVAGTGFWLFLPAMVKGGLDEMVLRECQGMVVLMEQAARRLAGATDLVSSTM

>AAA81879.1 geranylgeranyl pyrophosphate synthase-related protein
[Arabidopsis thalianal

MLEFSGSAIPLSSFCSLPEKPHTLPMKLSPAATRSSSSSAPGSLNEDLRTYWTTLITEINQKLDEAIPVKH
PAGIYEAMRYSVLPQGPKRAPPVMCVAACELFGGDRLAAFPTACALEMVHAASLIHDDLPCMDDDPVRRG
KPSNHTVYGSGMAILAGDALFPLAFQHIVSHTPPDLVPRATILRLITETARTVGSTGMAAGQYVDLEGGP
FPLSEFVQEKKFGAMGECSAVCGGLLGGATEDELQSLRRYGRAVGMLYQVVDDITEDKKKSYDGGAEKGMM
EMAEELKEKAKKELQVFDNKYGGGDTLVPLYTFVDYAAHRHFLLPL

>KVH97338.1 Alpha-N-acetylglucosaminidase [Cynara cardunculus var.
scolymus]

MENSKLSFLILLLLLPLSSSSSSPEATIQGLVERLDTQRPSPFLOESAAKALLRRLLPTHLSSFEFKILSK
DACGGYSCFWITNYENSSNKSAEITVQGTTAVEIASGLHWYLKYWCGAHVSWDKTGGIQIASIPPTGNLP
LVKKDGIMIQRPVOWNYYONVVTSNSYVWWDWERWEKEIDWMALQGINLPLAFTGQETIWQKVEMDENIS
AQDLNNFFGGPAFLAWARMGNLHAWGGPLSONWLDQOLALOQKQILSRMIELGMTPVLPSFSGNVPAALRE
IFPSANITRLGDWNTVDGNPRWCCTYLLDPSDPLFIQIGEAFIKROIKEYGDVTDIYNCDTENENSPPTS
DPAYISSLGSAVYKAMSKADKDAVWLMQGWLEYSDSSFWKPPOMKALLHSVPFGKMIVLDLFADVKPVWE
SSSQFYGTPYVWCMLHNEFGGNIEMYGVLDALASGPIDARISENSTMVGVGMCMEGIEHNPVVYELMPEMA
FRKDKVRVEEWLRVYSRRRYGKSVKQADAAWEILHRSIYNCSDGIADHNTDY IVKFPDWDPSLNTYSTE'S
KONRTPSFITTHRNRRFILTETQSTLPOQPHLWYSTRDAINALKLFIDAGODLAGSLTYRTQITMWYDTTK
TNQSQLHDYANKEFWSGLLVDYYLPRASMYFNRLSESLRENTRFKIVEWRTEWISYSNKWQODTKLYLVKA
QGDALAISTSLFQKYFG
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>XP 011401811.1 Serine palmitoyltransferase 2 [Auxenochlorella
protothecoides]

MGTGTLAPSLKQALFAYTSFTLLYIFGQFRDFFRKRWSKASLKGYAPIRQODYEDEFYTRRMYYRIHDCENR
PITGPPSSWMDVLERTPVNRQEPLTTTGKIKRCLNLGSYNYLGFASSDPYCTPRVLDTLSQHGWSLCSNR
ADAGTTPVHEELERELASFLGKEAALTCGMGFATNSAFLPVLATPGTLVLSDALNHSSIVAGVRAAKGTV
RVFDHNDPEHLERLLRTALVEGQPRIHRPWRKVIIVVEGIYSMEGEVVDLAGEVAVAKKYKAYIWLDEAH
SIGAMGATGRGVCEHLGVSSADIDVLMGTEFSKSFGACGGYVAANKDVIDYFKAQCPAHLYATAMTPPAVQ
MVLSALRLITGADGSDRGAHKLSQLRTNANYFRSGLLRLGENVLGDWDSPVMPVMIFQPAKLSATSREML
RLGVAVVEVGFPATPLLTSRMRVCISASHTRODLDYALQLFDYVAERCDIRYGGDTARALANTGPKIQAV

>BAB10815.1 disease resistance protein-like [Arabidopsis thaliana]
MASSSSSSSRNWSYHVEFPSFSGEDVRNTFLSHFLKELDRKLIISFKDNEIERSQSLDPELKHGIRNSRIA
VVVESKTYASSSWCLNELLEIVKCKKEFGQLVIPIFYNLDPSHVRKQTGDFGKIFEKTCRNKTVDEKIRW
KEALTDVANILGYHIVTWDNEASMIEETANDILGKMNISPSNDFEDLVGIEDHITKMSSLLHLESEEVRM
VGIWGPSGIGKTTIARALFSRLSCQFQSSVFIDKVFISKSMEVYSGANLVDYNMKLHLQRAFLAETIFDKK
DIKITHVGAMEKMVKHRKALIVIDDLDDODVLDALADQTQWEGSGSRIIVVTENKHFLRANRIDHIYKVCL
PSNALALEMFCRSAFKKNSPPDDFLELSSEVALRAGNLPLGLNVLGSNLRGINKGYWIDMLPRLQGLDGK
IGKTLRVSYDGLNNRKDEATFRHTIACIFNGEKVSDIKLLLANSNLDVNIGLKNLVDRSLICERFNTLEMH
SLLOQELGKEIVRTQSNQPGEREFLVDLKDICDVLEHNTGTKKVLGITLDIDETDELHIHESSFKGMHNLL
FLKIYTKKLDQKKKVRWHLPERFDYLPSRLRLLRFDRYPSKCLPSNFHPENLVKLOMQQSKLEKLWDGVH
SLAGLRNMDLRGSRNLKETIPDLSMATNLETLKLSSCSSLVELPSSIQYLNKLNDLDMSYCDHLETIPSGV
NLKSLDRLNLSGCSRLKSFLDIPTNISWLDIGQTADIPSNLRLONLDELTILCERVQLRTPLMTMLSPTLT
RLTEFSNNPSEFVEVPSSIQONLYQLEHLEIMNCRNLVTLPTGINLDSLISLDLSHCSQLKTFPDISTNISDL
NLSYTAIEEVPLSTEKLSLLCYLDMNGCSNLLCVSPNISKLKHLERADFSDCVELTEASWNGSSSEMVKL
LPADNFSTVKLNFINCFKLDLTALIQNQTFFMQLILTGEEVPSYFTHRTSGDSISLPHISVCQSFFESFEFRG
CTVIDVDSFEFSTISVSEFDIEVCCRFIDREGNHEDSTDFPGYFITTKLGGHLVVEDCYFPEFNEEFTTFLDGQ
FNYDHVDIQFRLTNDNSQLKLKGCGILLSEDVPSLDNRPCSPNILPGVCEDSALERRSFRTKMRMITEVA
STVVRSDEEARNGDIRESREYGKALFLSAKDFVSGNDTEE
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>0AY71028.1 26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 9 [Ananas comosus]

MVGANVKAETLSLMERRAAMEADMNATIIDALSRPGGPGISGNLLDSQGFPRPDIDIPTVRAQRHRLAELR
NDHKDITDKIDKNLQVLHSLRLGKNEPAIPGDAGASASHGVSSQYSPMEEDPIVRIPFAIIDEIVDDSPA
AEDGLQLGDEIVKEFGSVEIGDGLOAKLVSEAQSNQGRTVPLITIIRHGSVMNLNVIPROWRGRGLLGCHEFR
IL

>KZV29384.1 methyl-CpG-binding protein 2-like [Dorcoceras hygrometricum]

MDLTVSGQEGKDTLGRDYRKGNWTIQETMVLIEAKKMDDERRMKRSCTDQRAKQAELRWKWVEDYCWRNG
CFRSONQCNDKWDNLMRDEFKKVREYERRVVDAGVRGEGGADKSYWKIEKNERRENGLPSHMLIQIYEALV
DVVEKKDQTMVASALAAAPASGGAASSNVDVPPNTGSGKSSLMALGQPSILPLPVQOQOAPIMLLPLPPPA
EPPIFPFSQPLPTVDSEDTSECSESPAKRRKKEGGGGGEAGTSGGPLGEIGNAISKSASIMAKAIQSREE
ADGRRHREVVGLHERRLQIEESKAEIKRQGMSNLVDAINKLADSIQALAANNKNQESEK

>AHG59274.1 ribosomal protein S7 (mitochondrion) [Dicranum scoparium]

MNLEVKLSNFSEVLGSSLDWFHQSKLSEKAGMKKNENWPEFSGKNLFFFSESFFARRLLHCRYLCYALPGH
APSRPKDRGANTYNSSDNLGYIRGLHSKOKQLIKKLVHICMINGKKTRSRAIVYKTFHCLAQHGDILRLL
VNAIENVKPVCEVKKVRISGTTQLVPSITIATNRQETLATRWMLEAAAKRRMNKKSMSLDQCLADEILDAS
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RKMGIARKKRDDLHKLAQANRSEFSHYRWW

>XP 010099608.1 BTB/POZ domain-containing protein NPY2 [Morus notabilis]
MKFMKLGSKPDSFQTDGKNVRYVASELASDITVIVGDVKEYLHKFPLLSKSAHLQKLVSTATDEHSDGVY
ISDIPGGPEAFEICVKFCYGMTVTLNAHNVVVVRCAAEYLGMHETIEKGNLIYKIDVFLSSSIFRSWKDS
ITIVLETTNSLTSMPKELKLVGRCVESIATKACVDVSKVDWSYSYYRKKLPEENGNNDPNWNGVVKRSVPK
DWWVEDLCELEIDLYKIVLATIKSKAIVSNEVIGEALKAYAYRRLPGFSKGMIQCGDMVKHQTTVDAIVW
LLPAEKGSVSCSFLLRLLKAANLVGSCDVVKEELVKRIGQQLEEASVNDILIRAAEEETMMYDVNVVQRT
VEVFLRODLNTEIESLEDDDQLOKMRPGILSDASKLMVAKLIDGYLAETAKDPNLPLSKFVDLAEMVSGI
SRPAHDGIYRAIDMYLKEHPGISKSERKRICKLMDCRKLSVDACMHAVONERLPLRVVVQVLEFFEQVRAA
ATSGSSTPDLPKSIKDLNNASHGSSRSATTNTEEDWDAVATAEELRALRGELASLRLSNGVGGSERNGGD
GAKSGVDKAAISKMRGLLKSKKIFTKLWSSKGGQGENSGSDSSESLGSLNPEEAKSTPSRNRRHSVS

>KZV45624.1 F-box protein [Dorcoceras hygrometricum]
MPFEEILKVVEFPLLEGKDLVSCMLVCROQWREAAQDDEFFWKCLCARRWPSICKKSSPPTLTYHKLEFKNEYR
RRPIRKILPPRLSEFSDLEFYIDIWTGERLILSEVIPGPVLHKGMGTLPPGICDMLRFHLEGPEYKMTESV
QPRFNIPFDQOTVSVSVLVGRRDHKKVACVINKSIFDYIDRTAHRALAFDYLDFSPAHPFVSGIRAWESLL
FMDHGDEGIVDVFGIELDEFCDVADSEDQVLWLLDMLDWK

>AHZ60327.1 PsbA, partial (plastid) [Eugenia bacopari]
FVMXERNAHNFPLDLAAVEAPSTNG

>ADK47981.1 L-ascorbate oxidase-like protein [Cynodon dactylon]
MTRGAAAAALLALALVAVARAEDPYHFFEWKVTYGTKNIMGTPQKVILINDMEPGPTINCTSNNNIVINV
FNMLDQPLLFTWHGIQQRKNSWQODGMPGTMCPIKPGTNEFTYHWQPKDQIGSFFYFPSTAMQRSAGGYGLT
SVHSRDLIPVLFDAPADDFPVLVGDWYTKDHTVLAKHLDAGKGIGRPAGLIINGKNDKDAASAPMYNFEA
GKTYRFRVCNVGIKASLNVRVPGHNLKLVEMEGSHTVQNMYDSLDVHVGQCLSFLVTADQKPADYFLVVS
TREFIKEVSTITALIRYKGSSTPPSPKLPEGPSGWAWSINQWRSFRWNLTASAARPNPQGSYHYGQINITR
TIKLSTSRGKVDGKERYALNGVSHVDAETPLKLAEYFNATDGVFQYNLISDVPPKAGTPIKLAPNVLSAE
FRTFIEVVFENPEKSIDSFHIDGYAFFTAGMGPGTWSPQSRKTYNLLDTVSRHTIQVYPRSWTAVMLTED
NAGMWNVRSNLWERQYLGEQMYISVISPARSLRDEYNMPETSLRCGKVVGLPMPPSYLPA

>BAF98603.1 CM0545.270.nc [Lotus japonicus]
MEHTEAGTVQAVLFQEEAVETIKGTQKMEPSEAGTVQOMSDNVVLRKLLRGPRYYDPPADCGWETCYNCGE
EGHATVKCAAAKELKKPCYLCGSLMHQAKRCKKEIQCYVCKSFGHLCCANTTGSTPIEISCYKCGQTGHT
GLARCSHVQGKNFFTENAGVMVKEEVRKRGHTLSNTESPTFQKENGYMGDRSAPHDMGMPYMEKKPLTEE
RATTTQOPSKHRGGCREDQAMLFITGSQHLGIGESEKLQQVVAFQNSGL

>GAQ80887.1 mitochondrial ribosomal protein L13 precursor [Klebsormidium
flaccidum]

MSNHLKNVATVGLRWRLVDAKGEVLGRLASQVSMILMGKDKPTYTPHWDEGDVVVVKNARHVELTGKKVK
EKVYKWYTGYVGGLKERTVEEQFEREPTEVLRKAVERMLPKNRLRDDRMRKLRIFPDEEHTYEGLELWKE
EMPPRNKRELRPREARLLRKQQAEGEQKLHNGASVEPS



>GAQ79155.1 Peptidase M15B and M15C [Klebsormidium flaccidum]
MATTTASPASRSLORLEFCKSSPSQAPSKLLLQTTPLKSNLFLDLLSPRSLLPRGGLKWLHSSKLLRNRSR
QFSTODICEFSGYQRAFQQLRCTRPTVRTAAFSADRSNPLPDAGAYRKSTAQRPSEEDSLKREIDGERTGA
EWRRDSVERSAGPVLPDTREFLSFERNVKVAIDPESIQQAVRIRPEDRLRKQKQKAAQPPWVAAAWVLAG
LALCAFSWRVAKLGGGDIHEPPIATVELDSRPOQKGLWAEQLKKAQAEDGFREQLLGHFRTEEAPKDDLVK
LLRDGTVKLRSAAAYSFFAMQOQAAWKEGVQLLPISGFRSIEDQKDVFFGIKAERNQSAKERAKVSAPPGY
SEHHTGYALDIGDAKAANTDLEFTEFDQTSAFEWLORNGAKFHFEMSEFPRDNPYGVAYEPWHWRYVGNVHS
LOMFHGHERVNSFPASDATART

>XP 003619298.1 eukaryotic translation initiation factor 3c [Medicago
truncatula]

MDNNDWGRLOQESFDKINKQLEKIRRVSEKIPKLYIRTLVVPKDEMAVSFRDKDVKKMI PKLKNNNKQYED
LINKSLMILSMLIHRSHGKLENKKFKWLVAVRGRKKTERFEQVDHILPTNONWLKTPAQELQILFSVVSA
QFDVNSSLIGGHMPINVWKKCVHNMLVILDILVQYPNINVDDSEEPYESETKKGADYNFFKSLQCIDPHT
CEYIERLQDEPMFGDFEGSLKVALMRVELIYYKPQEVYDAMTTLVEPEPLNIFLLESVYLISVMLLEVEN
IAANVHDVKRKIISKNFSRLLEISDKKHSTVLPKMLRIMSWLSQCFLSMETSTRLDKTKEEALIRTYLIT
FSSSYESECGSVMNYEHHARWDQPSGCIVFRNVEPSMVOALAFELTEKLSILAKSSERATEAWLGSVGWI
ALPLLOMVGVKTCRGSLLLILIINILFLSLEFFSNLLCTPFTICLE

>BAD61475.1 cis,cis-muconate cycloisomerase -like [Oryza sativa Japonica

Group]
MDSAISTSSSEFSPLRLSONHGSIMSGSTRAQVLPVGRQQQOPPAGGATRLRAVSPSPSPTPPAPQPAETE
GFDALKEAFSVDVVAAEARPILNVPLAAPFTIASSRLDAVSNVAVRVELRSGAVGWGEAPVLPSVTAEDQP
GALAAATRACGALAGAPAAPLGAVLQDVASALPGHDFASARAGVEMALIDATIANSIRIPLWRLEGGASDS
VTITDITIPIVTPNEAAQLAAKYRGQGFQTLKLKVGKNLNSDIEVLKAIRLAHPDCSFILDANEGYTANQA
TEALDRLNEMGVTPVLFEQPVHRDDWEGLRDVSIVAKEKYRVAVAADESCRSLLDAQKIMDGNLAHVINT
KLAKLGILGALEVIDAARKARIALMIGGMVETRIAMGFAGHLAAGLGCFSFVDLDTPLLLSEDPVFEGGYE
VSGPVYKFTNARGHGGFLHLDNNGLK

>XP 002313657.2 TRNA ISOPENTENYLTRANSFERASE family protein [Populus
trichocarpal

MGPTGSGKSKLAIDLAAHFPVEIINADSMOVYRGLDVLTNKVPISDQEGVPHHLLGTLNPNVEFTAKDEFR
DSATPLINEILSRNCLPVVVGGTNYYIQALVSPFLLDDTTNDLDESLLNHPSGDEQTDHATDSGRESENH
SYDYLRELDPVAANRLHPNNHRKINQYLNLYARSGILPSKLYQGKAAENWGCMDNYREFHCCFICVDADIP
VLDRYVEQRVDSMIDAGLLGEVCEVYNYNADYTRGLRQATIGVREFDNFLRVYMSDEKGHDSMGSLEFLQOSK
NEDVKLLKDNMREILHSSDDNQLKILLAEATDKVKANTRRLVRVOKRRLTRLOTFEGWNIHYVDATEFIS
CKTDELWAGQVVSSAVNVIRAFLTEERSAVPDLETHVGGGMKSVERNLWTQYICKACGNRVLRGAHEWEQ
HKQGRGHRKRISRLRKSQGHSYSLVEQEVISNSS

>KMZ57095.1 glucose-6-phosphate dehydrogenase [Zostera marina]

MAFSASRCLFSISPGFSTSLSSSPSSSSSSSSLEPCNLYSGSVQTRGISLDQRRRCOWSTEFVCKQMEAVK
PSSGAKEVVLDKESSLMGRSVNGALPTTSSLSSKDNGENLGLIGEDKEITVTITVVGASGDLAKKKIFPA
LFALYYEDCFPKHFTIFGYARSNMTDAELRIMVGKTLTCRIDKSENCDQKMKEFLSRCFYHSGQYDSEDN
FSKLDEKLKEHEAGRISNRLEYLSTIPPNIFIDVVKCASTSASSTSGWTRVIVEKPFGRDLESSSALTKGE
KQYLDEDQIFRIDHYLGKELVENLSVLRFSNLVFEPLWSRQYIRNVQLIFSEDFGTEGRGGYFDSYGIIR
DIMONHLLQILALFAMETPVSLDAEDIRNEKVKVLRSMRPLETENVVVGQYKGHVKGGVSYPAYTDDNTV
PKGSLTPTFAAAALFIDNARWDGVPFLMKAGKALHSKRAETIRVQFRHVPGNLYKNTEFSVDIDRATNELVI
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RVOPDEATIYLKINNKVPGLGMRLDRSKLNLHYAAKYSKEIPDAYERLLLDAIEGERRLEFIRSDELDAAWK
LFTPLLKELEDRKIHPELYPYGSRGPVGAHYLAAKYNVRWGDINAENYKT

>AAF74625.1 integrase, partial [Oryza rhizomatis]
KGCRDCQOFRATHAPASVMHPI IKPWPFRGWGIDMIGQINPPSSKGHKYILVATDYFTKWVEAVPEFKKV
DSKDAIQFVKEHIIYREFGLPQTITTDOGSIFASDEFVRFADSPASE

>XP 007031938.1 Ribonuclease H protein [Theobroma cacao]
MHHLPRVQSDHRPLLVVLDDHONGQSPSVCHFQSAWLTHEDFGNFVQQRRLLARLGGVEKALEHRVARRK
NKLKITRLKDEQGNWCDDQSTLKLQAVAFFQKLYTKDNGTLSSYSIRGTFLTLSDKDKLRLTQLVESKEV
YDALFEMKPLKTPGLDGLPTLEFFQSOWAIVGOSLVKNVSNIMEGGDFGDNICSSLIVLIHKVENPETISQ
FRPITILLPVAFKRDKWLSDKTLADITCRVANPALDKVVVREFLNPNGHWDYDKLSYCLPNEVVLQVVQTM
PPTVITIAQDMPYWGESASGQFTVASVYDYLRQLSSPAKARPSGIWQGAWKWQGSQRVRTFLFQCLHGRLL
TNRERLHRQLTTDSLCPQCRMEDETVTHVLRDCMVATSLWVKIIPQHEQNDFFTFPLREWLVSNLOQKQQL
ILGNPWSVVEGLACWCLWKWRNGVVEYAAFNPTRKRISMIKSMATATIATSADEFDGVQVERRKKEEVLIG
WRTPOQVGWVCLNTDEAYKRSIEEASTGGVIRNAEGDWQAEFLAKLGKCSAYRAELWGVLHGLRLAWDSGEF
KKVQVQVDNKMVVPAVSTNKLIPGANTDLIRAIKDVLQKEWEVSFMHTYCEGNMVTDYLASYAFVLEKSY
IVLEQAPTGARKLLMYDMLGVCLPRMIPIQ

>XP 007031938.1 Ribonuclease H protein [Theobroma cacao]
MHHLPRVQSDHRPLLVVLDDHQONGQSPSVCHFQSAWLTHEDFGNEFVQQRRLLARLGGVEKALEHRVARRK
NKLKITRLKDEQGNWCDDQSTLKLQAVAFFQKLYTKDNGTLSSYSIRGTFLTLSDKDKLRLTQLVESKEV
YDALFEMKPLKTPGLDGLPTLEFFQSOWAIVGQOSLVKNVSNIMEGGDFGDNICSSLIVLIHKVENPETISQ
FRPITLLPVAFKRDKWLSDKTLADITCRVANPALDKVVVREFLNPNGHWDYDKLSYCLPNEVVLQVVQTM
PPTVIIAQDMPYWGESASGQFTVASVYDYLRQLSSPAKARPSGIWQGAWKWQGSQRVRTFLFQCLHGRLL
TNRERLHRQLTTDSLCPQCRMEDETVTHVLRDCMVATSLWVKITIPQHEQNDFFTFPLREWLVSNLQKQQL
ILGNPWSVVFGLACWCLWKWRNGVVEYAAFNPTRKRISMIKSMATATIATSADEFDGVQVERRKKEEVLIG
WRTPQVGWVCLNTDEAYKRSIEEASTGGVIRNAEGDWQAEFLAKLGKCSAYRAELWGVLHGLRLAWDSGE
KKVQVQVDNKMVVPAVSTNKLIPGANTDLIRATIKDVLQKEWEVSFMHTYCEGNMVTDYLASYAFVLEKSY
IVLEQAPTGARKLLMYDMLGVCLPRMIPIQ

>XP 007022697.1 Chaperonin 20-like protein [Theobroma cacao]
MPFRFPCLVVKQGGGIVSAFPRKASSLSTDRLLFLCQPPFLRVHLLSQPTVLPLSSSPLSAGRLPLSQRW
VFPFLSTAFTRGSAPLSQPLSPVEFPSLSAVHSRVAVKLKTVASSFEVVRSMVVAEAEEKTARGLLLTEAS
KEKPSIGSVIAVGPGTLDEEGNKKPLSVAPRHTILYSKYAGNDFKGSDGTNYIALRASDVMAVLS

>XP 002886459.1 F23N19.7 [Arabidopsis lyrata subsp. lyrata]
MAKSCYFRPALLLLLLLLVRAESRGQFEPKILLPTEKTKPTADODEDGIGTRWAVLVAGSSGYGNYRHQA
DVCHAYQILRKGGLKEENIVVLMYDDIANHPLNPRPGTIINHPDGDDVYAGVPKVLHNNYSDSDSRDICY
GKLNLMCGPLIGIAPRFFIATSYFPFLIVCSDYTGSNVTAANFYAVLLGDQKAVKGGSGKVIASKPNDHT
FVYYADHGGPGVLGMPNTPHIYATDFIETLKKKHASGTYKEMVIYVEACESGSIFEGIMPKDLNIYVTTA
SNAQESSYGTYCPGMNPSPPSEYITCLGDLYSVAWMEDSETHNLKKETIKQQYQTVKMRTSNYNTYSGGS
HVMEYGNNSIKSEKLYFYQGFDPATVNLPLKKLPVNSQVGVVNQRDADLLFLWHMYRASEDGSRKKDDTL
KELTETTRHRKHLDASVELIGTILFGPAMNVLNSVREPGLPLVDDWECLKSMVRAFETHCGSLTQYGMKH
MRAFANVCNNGVSKELMEEASAAACGGYNEARYTLHPSVLGYSA
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>AGJ83756.1 heat stress transcription factor A-4a-like protein [Caragana
korshinskii]

MDEAQGSSSSLPPFLAKTYEMVDDPSSDPIVSWSVINKSFIVWNPPEFARVLLPREFFKHNNEFSSFIRQLN
TYGFRKVDPEQWEFANDDFIRGKPHLMKNIHRRKPVHSHSLONLOSQVPLSESERQSLNDEVEKLKQDKE
RLLMELKRYQQEWQTYEIQIHCSKDRLEKLEQKQQKMVSSVSQVLOKPVIALNLLPLTETMDRKRRLPRS
GYEFNNEANTEDAAETSQMEFPRENAEGTSVLTSSMERLDQLESSMVEFWETVAHEVGDKYVHIHSNMDLDES
TSCADSLSISCVQLDVEVRPKSPGIDMNSEPAAAVVPEPIASKEQPVGITTAATGVNDVEWEQFLTEDPS
ALEAQEVQSERKDYNGKKNEGNPSDLGREFWWNRRNANNLPEQMGHVSQAEKT

>XP 010096695.1 3-ketoacyl-CoA synthase 21 [Morus notabilis]
MELLMAISLFLVISYAFLHLTKSLLOQKQHQCCYMLAYECYKPLEETKLSTDACAKIVLRNKNISVDELRF
LLNAMVSSGIGDESYGPKNVLEGREESPTLTDAISEMDEVIFTTLDSLFAKTGVSPAQIDILVVNVSLFES
PAPSLTSRIVNRYKMRENVMSYNLSGMGCSASIIGIDLVQHLFKTHENSYAIVVSTESFGLHWYCGKEKS
MMLSNCLFRSGGCSMLEFTNKNELKKKATILKLKCLVRTHLGADDEAYECCIQLEDEKGHEGFRLTKKLTKA
AAKALRLNLRVLVPKILPVREILRYWIVNLIRNTNNKGDPQLTSSGANNLDFKTGAEHFCIHPGGRAVID
GVGMSLGLSEYDLEPSRMALHRFGNTSAGGFWYVLGYMEAKKRLKKGDRILMMSFGAGFKCNNCLWEVMR
DLDDEDGASSVRQHFGGRVLVRFGVHGGKEEAQERR

>AAQ09385.1 photosystem II cpé47 protein, partial (chloroplast) [Euptelea
polyandra]

VVLNDPGRLLSVHIMHTALVXGWAGSMALYELAVFDPSDPVLXPMWRQGMFVIPEMTRLGITNSWGGWS I
TGGTITNPGIWSYEGVAGAHIVFSGLCFLAATIWHWVYWDLEIFCDERTGKPSLDLPKIFGIHLFLSGVAC
FGFGAFHVTGLYGPGIWVSDPYGLTGKVQSVNPAWGVEGEFDPFVPGGIASHHIAAGTLGILAGLFHLSVR
PPORLYKGLRMGNIETVLSSSIAAVEFAAFVVAGTMWYGSATTPIELFGPTRYQWDOGYFQOEIYRRVGA
GLAENLSLSEAWSKIPEKLAFYDYIGNNPAKGGLFRAGSMDNGDGIAVGWLRHPIFXDNERRELFVRRMP
TFFETFPVVLVDGDGIVRADVPFRRAESKYSVEQVGVTVEFYGGELNGVSYSDPATVKKYARRAQLGEIF
ELDRATLKSDGVEFRSSPRGWEFTFGHASFALLFFFGHIWHGARTLFRDVEXGIDPDLDAQVEFGAFQKLGD
PTTRRQVV

>NP 564042.1 Aminotransferase-like, plant mobile domain family protein
[Arabidopsis thalianal

MPVLYEQDKHVSSAILTGQERGVLRCQERTSLLHHWKLTKEQIALVEKAGFGWFRLVGSISLNNSLISAL
VERWRRETNTFHFPCGEMTITLDEVSLILGLAVDGKPVVGVKEKDEDPSQVCLRLLGKLPKGELSGNRVT
AKWLKESFAECPKGATMKEIEYHTRAYLIYIVGSTIFATTDPSKISVDYLILFEDFEKAGEYAWGAAALA
FLYRQIGNASQRSQOSIIGGCLTLLOQCWSYFHLNIDRPKRTTROQFPLALLWKGRQOSRSKNDLFKYRKALD
DLDPSNVSWCPFEGDLDIVPQSEFKDNLLLGRSRTKLIGPKVVEWHEFPDRCMKQFGLCQVIPGEVPPRKNE
KNHDEDLLEDMNTADEEWMRRRENIVENGGGNGDESEYMOWENSITVPKLHRDTSLEADIMNVQAAILQF
DEVASTLSLEDLHPEEREATEEAVMSMSNALRVGDWYEASTTNKRKRREEQQQTDWSE

>ABA91431.1 GRAS family transcription factor containing protein, expressed
[Oryza sativa Japonica Group]

MMHGLWVQODQGVVDHLAQLVPLLHECASHVTEGSFEKADFSFKKIRMLTIADGPLOQRLSTITIVDSLAHRL
LSSIQGLPGALIDPSDYFEKSTLRAARHNFFKLNPYLSTGEVTINWAIMEAMEDEKVDLQVVHIVDLSCS
AAHPWOWPKLLDDFHGRPGGAPELYLTVLHDDNDFLADMQOSLLSKKAESLGVSFHFISVIGRLETLDESN
LRSTFQIKFGVAVAISCALOMHRLLLVDDNLSSTSTIAQLOKMANFTQPKOMASSVCSPASTLNYLQTPSP
RTPKLLARLLSATRALKPNIMLIMEQDADHNTLLFRDRENEVLNYYAALFDCFHAVAAANPGRTDERLRV
DRMILREEIKNILVCEGVHRHERHERLDQWAMHMEESGEFHNVQLSEFSATREAYVWQLKVQADNLRLCCTD



RGMFQDDMLSSATSSPASSVYSPSPSPSNGSWVQELSHDQOSVRLIGLLYQCAAEVSAGSFDRANLCLEH
ITQLASLDAPHALQRLAAVFADALARKLLNLILGLSRALLSSANSADAHLVPVARRHMFDVLPFLKLAYL
TTNHAILEAMEGERFVHVVDESGPAANPVOWIALFHAFRGRREGPPHLRITAVHDSKEFLANMAAVLSKE
AEAFDIAFQFNAVEAKLDEMDFDALRHDLGVRSGEALAVSVVLOQLHRLLAVDDGRRHAAAGCLTPVQIIA
RSSPRSFGELLERELNTRLQLSPDASVVSSLSPHSPAAATAAHPTTSTPKLGSFLSAVRSLSPKIMVMTE
QEANHNGGAFQERFDEALNYYASLFDCLORSAAAAAERARVERVLLGEEIRGVVACEGAERVERHERARQ
WAARMEAAGMERVGLSYSGAMEARKLLOSCGWAGPYEVRHDAGGHGFFFCWHKRPLYAVTAWRPAASRRG
HTRS

>KYP38396.1 OTU domain-containing protein 6B [Cajanus cajan]
MLGVLCATRPKPWLLSLVHASLPRLAAASLSLSLSLSLSASPPRRHHSTACKLLAHAGGAASIWHAIRPR
GAHGFRLAVHDPKGEGSWNVAWDARPARWLHRSDSAWLLEFGVCACLAPPACADADADAFSPDETCGPRLP
LDGKVEDEVSADYRITGVPADGRCLFRATAHGACLRNGEKAPDENRQRELADELRAKVVDELLKRREETE
WEIEGDEDTYVKRIQQOPYVWGGEPELLMASHVLKTPISVFMRDTGSLDLVNIAKYGEEYRNQKETISIDVL
FHGYGHYDILETL

>EMS67907.1 ABC transporter I family member 1 [Triticum urartu]
MALNLPISLKSPPSAGAGSRAAGVGEEQEMRKELELLTKPRKGEGSFLVKGLPGSTSGLSKKGFQINAVP
FHEATILWNGHDVTSPGVFQQYKLOLNWMSLKDAVKEKLTVLENVOQWFELLEGKHGRSAPAIELMGLGRLM
NDKARMLSMGQRKRLQLARLLAIDRPIWLLDEPSVALDSEGVKLLEYTTAEHRKKGGIVIVATHLPIEIE
DSMNLRLPQRELYELEHSADQMRLQ
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>XP 013446519.1 multidrug resistance protein ABC transporter family protein

[Medicago truncatulal]
MAILDVLLGTINVTFEFYVILIWVLEDSLRQSTRNNLOQHFKHTPTIFSYITVFEFNAVISLLNIAFVFYDYT
TRGIIGFNYVSEFGLTWVLATMVSFEFYSMKKTLRENKRFPEFVLILWWEFFVTEVHITISLSLKLVKNSKSINLW
ILLLEKNTVETVSLPMLLVMCEFNAFPNVCVREQSETEERLLOQKEFESSTFEDEEAFAKAGVWSKLTFRWL
NPIFEMGRIQKLEHVNVPSVPPSETAASASSMLEESIRKQKLECGSLSKAIVDSVWKSLALNAVLAGVNT
TAAYIGPLLISNFVNFLLSNDDNSNIKYGLILAFIFFLAKTVESLSQROWYFGAQRIGIQVRAALMALVY
SKSLMIKCGGPTHGKIINLINVDVERIGDFCWYVHGVWLLPVQITILALVILYINLGCTPSIAALAVTILV
MVCNTPLANMQEGLHSKIMEAKDSRIKMTSETMKNIRILKLHSWESTFLOKLLOLRDTEKKWLHKYLYLC
SAVATLFWASPTLVSVFTFGACILVKTELTAATVLSALATFRILOQEPIYNLPELISMITQTKVSVDRIQE
FIKEEDONQFMNRHASKTSTIAIEIKPGEYAWEANDQFLKKPTIHTAEKLMIKKGQKVAVCGPVGSGKSS
LLCSMLGEISLVSGAATKVYGTRSYVPQSPWIQSGTIRENILFGKQMNKDEYENVVDGCALLQDINLWSD
GDLTMVEERGINLSGGQKORIQLARAVYNDSDIYFLDDPFSAVDAHTGSHMFKECLMKLLYDKTVVYATH
QLEFLEAADLILVMKDGKIVESGRYRDLIACPHSEFVQOMAAHEETVCQIPCRKDDSVCCRPCOKNPTET
AEENIQEIMLDWKRTREEEAMTGRVKWSVYSTFVTLAYRGALVPITLLCQILFQVMOMGSNYWMSWATEK
KGRVDNVQLMGVFALLSGGSSIFILGRTVLMATVSVETAQRLFHGMIASVFRAPVSFFDTTPSSRILSRS
STDQSTVDTDIPYRLAGLVFALIQLLSIIVLMSQAAWQVILLFEFVVLALSVWYQAYYITTARELARMVGI
RKAPILHHFSESTAGAATIRCFKQEKIFLTKVMVLIDDYSRVAFHNYATMEWLSVRINFLENLVEYFVLV
ILVTLPRSAINPSLAGLVATYGLNLNVLOQAWVIWNLCNVENKMISVERILQFSNIPSEAPLIIQDCRPEP
EWPKEGKIEFLNLHIQYDPSGPMVLKGVTCVEFPGOKKIAVVGRTGSGKSTLVQALFRVVEPLEGCILIDG
VNISKIGLODLRSKLGIIPOQDPTLFLGTVRTNLDPLEQHTDQDLWEVLRKCHLAETIVQQDPRLLDAPVAE
NGENWSVGQRQLVCLARLLLKKRKILVLDEATASIDTATDNLIQKTIREETSGCTVITVAHRIPTVIDND
LVLVLNEGTIAEYDQPSQLLQANSSSEFSKLVSEFLRRSSQSNCKKR



>AFW60210.1 benzoxazinlessl [Zea mays]
MAFAPKTSSSSSLSSALQAAQSPPLLLRRMSSTATPRRRYDAAVVVTTTTTARAAAAAVTVPAAPPQAPA
PAPVPPKQAAAPAERRSRPVSDTMAALMAKGKTAFIPYITAGDPDLATTAEALRLLDGCGADVIELGVPC
SDPYIDGPITIQASVARALASGTTMDAVLEMLREVTPELSCPVVLLSYYKPIMSRSLAEMKEAGVHGLIVP
DLPYVAAHSLWSEAKNNNLELVLLTTPAIPEDRMKEITKASEGEVYLVSVNGVTGPRANVNPRVESLIQE
VKKVTNKPVAVGFGISKPEHVKQ

>AMD61995.1 acetyl-CoA carboxylase carboxyltransferase beta subunit
(chloroplast) [Tetraplodon fuegianus]

MSLMNWFEDKRRFGGLIGASIEKATKGY ILNERKRLKVNTTNGLWTRRDNCENILYVKFLKONKSICEEC
GYHLQISSTERIELLVDRGTWQPMDEDMVARDVLKESDEDSYKSRVIFYQKRTGLTDAIQTGIAKLNKNL
IALGVMDFQFMGGSMGSVVGEKITRLIEYATEKSMPLIIVCSSGGARMQEGTLSLMOMAKISSVLQIHQA
KKKLLYIATLTYPTTGGVTASFGMLGDIIIAEPKAYIAFAGKRVIEQTLROKIPYGFQVAESLFDHGLLD
LIVPRNLLKGVLGKIFELYGLAAYKERNNYFF

>XP 005645574.1 glycoside hydrolase [Coccomyxa subellipsoidea C-169]
MLVALVPCLFILAAANQVAPAPAPSPSDPTKCDCNPAVQAVSGVCKPFRLPTPWSCMVDPKNSLPEYPRP
QLMRPDYLSLNGVWEWERADSWQSGPVPVNRTLEGSIVVPYPLEGDLSGVLDHNKTGVFRMWYRRSFQVA
KDWALGHNTNVLLHFGAIDWEAEVWVNGERLGOHQGGYDKFYYDITEALKKGNNGTHELIVRVYDPTETA
HIPTGKQRHYVPDRDIFYKGSSGIWQTVWLEPVPAAYVTRLDMVPDIDSSSLNVTVLGSKAAEGLTVQID
MYIPONGTAVVSAQGIVGRPLSVTIPNQRLWAGVADPFLYDVRVRILQTPSTSSFGRKAMPVVNLVSAYH
DEVMSYIGLRKWSLDKAGDIRELRVYLNNKPFVFFGPLDQGYHPDGIYTAATDEALAWDLEAIKALGMNM
VRKHIKVESDRWYYHADRLGLMVWQDAVSMEWEKPYTEGEQFRTAGVKAQFELEMRRMIEEHVSSPSVGI
YTVENEGWGQFDTOQRMVOLGKSLDPSRLWDAASGWIDPQODRTAFGDENNKGPWMYHYKGYVGDLRDDHNY
PDAKASGATSTRANVAGEYGGLGLFTTGHTWVDSRDKDRFIGGLHHVRDLVKSSSGLSGAVYTEITDVED
EVNGLYTYDRQVFKMPDLEAVOKEIKDLLSTDVN

>GAQ77714.1 Cyclic nucleotide-binding domain containing protein
[Klebsormidium flaccidum]

MSAFWRKFRTAVRFLNKAKGPAEKSADQASERELVACQVAILQKSPEARTDEDLAVIDDILKSVKETAEL
PLRVRLEICKNCTYKQGAAGQELFKQGDSGKEFFIILSGIVTCSAINTSTGQASVVARLTIHQSFGERGL
OSKNATRQETVTLESRCDEFLVISRDNFDVINQHLOSNESRKKVDFLRNVGVFAHLPOSSLOMIATAMAAR
TCPKNSVIKRQGGDSTEIYFLVTGTCRVIRDVTEFSSRESIQLSSLSLVRDAIDSASDAAAGRRRPGDAAA
PDTILGLPLAPTSAAGTFALPASLAVPLTRTEGORSSAEAAGSEDGQEESGTPSTAREAEAEEDDKEGAL
IGVDKRADDPISAETVESRKSRVSFQLPSSTPPERGRSGTSSQSRRKSSDPVGRTPDSAPSTSGRERTDFE
PARAYAGAGENVSPKRTSSGPPSFRAPPEPFFPAGINPSHGERIYPWERSQKWPKTTPRSRSASPPHVTE
SPRARRARASADPYSSKRLTVTOMLRAMPKRKEKSRRLEFLELGQLNPPAYFGEAGLLRNEARWTTIVAAT
NVELYVMNKLDFQVRVGRDITIKQOMEQRIPEYPTDDATRKQFLRNVLWSNYKAALVSEVTAHRSGNGKPTS
AVPLPSANFROPDGQTVRLPRLLERKTNASAPNVKLLKGAVMPIPTLD

>XP 013900990.1 outer membrane adhesin like proteiin [Monoraphidium
neglectum]

MOMHQHASLAVLLLVLAAMVSSTGAAPVSLVVTNDODTGPGSLRDALSTVQPAATTIITFSSSLAGSTID
LTASGSLVLPALVGNASLTVQAPAVAGSPVLIVQPLVAGGNPETALGSKTATSATNPNVVVEFINFQFAE
MTFAVYDGELREFTDCEFSSQGSLGQALVTKSALIVAGDRSKLTLTRVRMTGFRTFITGNPPGPAANGAAT
RADPSISAAYPLRPTGVVATDLRVISCEASNGAIFVQODTPFTCTRCTEFLSNVGTNGGGLYATGTGAAVAL
TDCQFSANIAQTAGGGMHVINGPTVVVRRVVEFIGNQATFTGGGLHYSSSTSEAVLIYESSEFVGNALVSSA
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AARGGGAYIASGNSLPTPPYATIQIHSTTEFYNNELSGNPNPGEGSGLYLQLLOGPPANASITISCILWRDG
FNAYPVYYTPSFSLANAAMPEFYNNDWSGAQAAGVVGVEFGNMDANPLLHPVSTEFWIPEFPSSPVIDAGANPN
GDTADVRGLARVVGAAADIGAAENQAPVAVDGALTVNQGTVVTAQAPGVLAGAYDPDGDAPIRAVLVSGP
TNGFLTLSSDGSFQYTPSVNYVGPDTIAFRASEGPRLSAVHQFITITLVRVNHAPVAGNVAYSVKQDEFTLN
QPAPGLLASSSDPDPGDRLSVAAVIPPANGALVPQADGSFRYTPNHGEFSGSDSEFSFQVMDGAGATSTAQG
TITVVSNQPPIATNLNYTGKESTALVVDSAAGVLSTASDPDGDVPLSALLAPGGSPTHGALTLSANGSET
YSPTPGYSGPDVFKFTVVDTRNGTVTRQANINVVANLPPVATDLSYTAKQSVRLSVNASVGLLSTASDPD
GDLPLVASVVAGSGPAHGTLNLQPDGSFTYAPTPGYSGADAFNEFTVTDHRNGTVSROATITVDANLPPVA
TDLSYTAKQSTNLSVNASAGVLSTASDPDSDLPLVASVVGGSGPAHGTLTLOPDGSFTYTPSPGYSGADA
FNFTVTDHRNGTVSHQANITIVANLPPVATDLSYTAKQSVALSVNASVGLLSTASDPDGDLPLVASVVAR
SGPAHGTLNLQADGSEFMYAPTPGYSGADAFNFTVTDHRNGSVSRQATITVVVNLPPVASDLSFTAKQSVT
LSVDASAGLLSTASDPDGDLPLVASVVAGSGPAHGTLTLOQPDGSFTYAPTLGYSGADAFNEFTVTDHRNGS
VSRHATITVGEMLNAKRWTLKSNMYVCLYT

>XP 013452787.1 pentatricopeptide (PPR) repeat protein [Medicago
truncatula]

MSSLVHMYLKCNRIDDAQKLEFDGMCDRDVIVWSAMIAGY SRLGNVDRAKEVEFCEMRKEGVEPNLVSWNGM
IAGFGNVGLYDEAVRLFHEMVSEGFLPDGSTVSCVLPGVGNLEDVLMGKQVHGYVIKLGLESDKYVVSAL
LDMYGRCGCAPEMSRVEFDEIDQTEIGSLNAFLTGLSRNGLVDTALDVFKKFKAGELELNVVTWTSITIASC
VONGKDMEALELFRDMQADGVEPNAVTIPSLIPACGNISALTHGKEIHCEFSLRKGIFDDVYVGSALIDMY
ANCGRIRLSONCFDEMPFRNLVSWNSIMSGYAMHGKAKETIEMFHMMLOSGQKPDSITEFTSVLSACTQONG
LTEEGWHYFNSMSKEYDVKPKMEHYACMVTLLSRVGKLEEAYSIIKEMPFEPDACVWGALLSSCRVHHNL
SLGEIAAEKLEFVLEPDNPGNYILLSNIYASKGMWDEENRVRDMMKSKGLOKNPGCSWIEIGHRVHTLVSG
DKSHPOQMKEILEKSEKLSIEIKESGCLPMTKSVLODVEEQDKEQILCGHSEKLAVVLGLINTSPGQPLQV
IKNLRICDDCHAVIKVISRLEGREIFVRDTNRFHHFKEGVCSCADEFCIYYMPPTVIPGGDLVKVRRTECI
ISNSTNVAEVFGRKFAMTTSLITCKPSVHLSTETDYKEVGAESSEGGKEDIDNY

>XP 005647413.1 argininosuccinate lyase [Coccomyxa subellipsoidea C-169]

MASAQAVQEAAITGEKKKLWGGRETGATDPLMEKFNESLPEFDKRMWREDIRGSQAYAKALARAGVLTAEE
AEQIVEGLGKVELEWEAGTFKIVSGDEDIHTANERRLTELIGSVGGKLHTGRSRNDQVATDTRLWLYGAL
ODTRGYLADLIKTAIDRAELDVDVIMPGFTHLOQPAQAVRWSHWLLGHAAAWQRDDMRLRDLMPRVATLPL
GSGALAGNPFGVDRQFIARELGFIGGVCPNSMDAVSDRDYVLDTLYFVAVHMAHLSRWAEDLITYSSGLE
KEVQCSDAYATGSSLMPOKKNPDALELTRGKAGRCQGNLAGLLAVMKGAPTTYNKDFQEAWQLMEDSVDT
ANDCIRIATGVLSTIRINPDRMLAGLSPDMLATDLAEYLVRKGVPFRETHHISGAAVKMAEDRGTTLEDL
TVADLKTIHPLFEDDVLEVWDYNRSAEMRDTEGGASKRSVLEQAQKLKRYLGAEGL

>XP 003624729.1 peroxidase family protein [Medicago truncatula]
MKQISITIFFFILPLAFADLELGEFYASSCRKAESIVKQVVQKREFNRDKSITAALLRMHFHDCEFVRGCDAS
LLIDSTKNNISEKDTGANDSVRGYDLIDDVKEATEAACPSTVSCADIVALATRDAVALSGGPKYNIPTGR
RDGLIANRDDVDLPGPNIPIGALSQFFAAKGITTEEMVTLLGAHTVGVAHCGFFASRLSSVRGKPDPTMD
PALDTKLVKLCKSNSDGAAFLDONTSEFTVDNEFYKQILLKRGIMQIDQQLALDKSTSTFVSNFASNGDKE
VKSFATAMIKMGKVGVLVGNEGE IRKNCRVENKRN

>AKF41605.1 ribosomal protein L9, partial [Sonneratia caseolaris]
PEGVSIKVNAKVIEVEGPRGKLTRNFKHLNLDFQLIKDEDTGKRKLKIEAWFGSRKTSAAIRTALSHVGN
LITGVTKGYRYXMREFVYAHFPINASITNGNNSIEIRNFLGEKRVRKVDMLEGVSVXPSEKVKDELIVDGN
DIELVSRSCALINQKCHVKNKDIRK
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>KHN05237.1 Cadmium/zinc-transporting ATPase 3 [Glycine sojal]
MSSLTSMTPQKAVIAETGERVDVNDVKINTILAVKAGDAIPLDGIVVEGKCEVDEKMLTGESLPVIKELD
SVLWAGTINCKNYCVGKRHMVARMSKHVEEASSRKSQTQREFIDNFAQSTIFLQVTVGLISAGIAVVPAAL
KVHDIKPWFHLVIVVLLIACPCALILSTPIATFCALTKAAISGLLLKGGDYIETLSGIKTVAFDKTGTIT
RGEFTVTDFSVVDDISIKTLLYWVSSIQSKSSHPMAAALVEYGMSNSIKPIPKNVENFENLPGEGVLGTTI
DGKDICIGNRRIVEFSLVDTCRAGALEATEEPKLLGVRSVMLTGDRSQDATASPSEKAVITENFKKDGLIA
MIGDGINDAPALVKKALSLSGEVTKINVTQLPKTNKLTVPKSVNQVDGGRRPLFRPDKQEFVTLTSMDRFEL
NEMEREKPIGFTVEQLRIATDNYSLLGSGGSGAVYKGSFSDGTSIAVKVLRGSSEKRITEQFMAEVATIG
KVHHFNLVRLHGFCFESHFRGLVYEYMANDTLEKYLFCKSMFLSFEKRHETAVGTPRGIAYLHEECQQRT
IYYDIKPGNILLDWNEFCPKVADFGLAKLCNRDNAHITLTRGTPGFAAPELWMPNEFPVTHKYDVYSFGMLL
FETIIGRRRNHNINLPESQVWEPMWVWKREDAEQVRDLITACGIEDONCEIAERFVRVALSCVQYRLESRP
IMSVVVKMLGGFIEVPKPMNPFPHLVDWSSPTHLVQASQINADKSICFDSSVMLTKSVHVITTPILTKYE
IYLKKFQ

>ADE87856.1 maturase K (chloroplast) [Gavilea littoralis]
MYINGRITKIFRLKKDTFRQONFLYPLLLQESXYSLAHDHSFNSFIFYEPVEILGSDKKSSLVLVKRLIT
RMYHQKSLIYSVNYSNONGEFWGHKNSFEFSSQILSEGFGITILEIPFSSRLVSSFEEKKRPKYQONLRSIHSIF
PFLEEKFSHLNSVSDLLIPHPIHLEILVQILKCWIKDVPSLHLLRLIFYEYHNLKNFITSNKFIHVFLKR
KKRFFWFLHNSYVYECEYLFLFLRKQSSYLRSTSFGVFLERTHFYGKIEYLLGVYFNSFQRILWFLKDPL
INYVRYQGKAILASKGTLILMKKWKYHLVNFWQFYFHFWSQPYRIHIKQLPNSSESFLGYFLSVQKNTLV
VRNOQMLENSFLINTLTKKLDTIAPVISLIGSLSKAQFCTISGHPISKPIWTDLSDSDILDRFCRICRNLC
RYHSGSSKKQVLYRIKYILRLSCARTLARKHKSTVRTFMRRLGSGFLEEFFMEEEQALSFIFLOKRALAF
PLXELHRERIWYLDIIRMNDLVAHS
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>XP 005650585.1 NADH-ubiquinone oxidoreductase [Coccomyxa subellipsoidea C-

169]
MLVRGSRAAARELQKSLLRSFSAQASPPPPTPPPSEKTTYGGLRDEDRIFTNLYRQGDPFIKGAMARGDW
YRTKDLVEKGSDWIVGEMKKSGLRGRGGAGFPSGLKWSFMPKVSDGRPSYLVVNADESEPGTCKDREIMR
HDPHKLIEGCLIAGVGMRARAGYIYIRGEYYNERLALERALSEAYAKGFLGKNACGSGYDFDLNVAYGAG
AYICGEETALIESLEGKQGKPRLKPPFPANVGLYGCPTTVTNVETVAVAPTILRRGPEWFASFGRKNNAG
TKLFCISGHVNTPCTVEEELSIPLRELIERHAGGVRGGWDNLLATIPGGSSVPCLPKRICDDVLMDEDAL
KEAQSGLGTAAVIVMDKSTDIIDATIARLSYEFYKHESCGQCTPCREGAPWLYDIMTRMKKGDARLEEIDML
WEVTKQIEGHTICALGDAAAWPVQGLIRHFRPEMEERIGRFCEQIAA

>EMT04584.1 Medium-chain-fatty-acid--CoA ligase [Aegilops tauschii]

MKKRLANGTIKCDSPGVDRLGGLPDDVLGRILGFLPTPLAVRATQLSRRWRRLWPAHVFALNLSVQDCKN
RGVGVRFPDLCARALARFPIFSIPSISLEFCTRDQIGVGKAKAWYAEAMERAAGSVSVTVLRGAFPLALP
RFTQAEALSLTLTHRIDLELPAAGDDPLLQACSLTTEHLELDLVLPDEMTLDNWLGPEERGSPACEDLMR
HVPPLPRVTVLSLKVRWGIGGDVGPCLASLLSRVPSVATIHVGPAPYCLTVLGGAVVPRGECRWGRCVDE
RSSGGQLGSLREIVVHGLRGTDGEECSLVEVLLGTVPPSIERISLRCSKLGPNPANSCPLTPLGFLELAA
TAYRDCPSVIYHDTVYTWSQTFRRCLRLASALASIGIAHRDVVSVLLPNVPAMYEMQFGVPMSGAILNNT
NTRLDARTVSVLLHHSGSKLVLVDPASLQLLEDALRLLPPEHSAPRVVVADDPHEKELLPAPATALTYER
LLEKGDPDFAWVRPANEWEPMILNYTSGTTSAPKGVLHCHRGIFLITLDSLVDWGMPARPTYLWTLPMFH
VIGWSFPWGMAVVGGTNVCLRRVDAADVYAAISRHGVTHLCGAPVVLNMLANAPEAVRKTLPGNVEILTG
GAPPPAAALHRTEATGFKVRHGYGLCETAGLATSCVWNAGWDKLPATERARFKARQGVRTPATAEVDVVD
EKSGRSMRRDGSTVGEGVIRGGGGDPGDGWFYTGDVGVMHPDGYLEIRDRSKDVIISGGENISSVEVESV



LGELTEAELVAWSRERIPRYMVPKTVVEFRDELPKTSTGKIQKYVLRNIAKEMGPTSRGVSSKM
>EMT29259.1 Peroxidase 70 [RAegilops tauschii]
MASDLSGVAQWRLGVRWVTMDSCRRTTLSGVVVASMAERPSKVDASVSDLRMDRWVKEVTATIAACACATC
AAVANAQLSENYYGSSCPAALLTIRTPVATAVLLDRRMGASLLRLYFHDCEVQASPODLPLLEFPWSSENT
GCDASVLLDDTPSFTGEKGAGPNAGSLRGFEVIDRIKLLLELICPGTVSCADILAVAAHDAVVHLGGPSW
TVLLGRRDATTASASLANSDLPGPNSNLNDLLAAFSKKGLSSTDMVALSGGHTIGRAQCONYRNRIYADT
DIDGTFAASLRGDCPQGGGNDGNLAPLDASSPDYFDNSYFSGLLSHRGLLHSDQALYDGGSTDGLVRSYA
SNNDQFGSDFAAAMVKLGNLGVLTGAYGETIRVNCRAVN

>EMT10537.1 DNA (cytosine-5)-methyltransferase DRM2 [Aegilops tauschii]
MADRDSDSDDNVKEDWESDGEAEPSSAPAFRNSDAPGPSTLDSNGQANEEAPSTALIEEYVAMGEFPKEIV
VKGMKEIGNTQRHSDADALLELILTYQALGADDAVGNCSTSGCAPQGVEEEEDDDDLDFENWDGDDDDVG
GRGTNCDDPGDEDFLQEMSQKDKKINSLVDMGFPEDEANTIATITRCGVDADLCVLVDSISASLVAGDENSR
NISDHQVMDRCEFDSFGGRKKARLMEESKKRRMOQYAQGSGSSFAGSHDEPTRIPDPMVGENLPSDRKPSMT
RMLPEQAVGPPFEFYFONVARAPRGAWTTISKKEFYDIQPEFVDSKYFCAASRESGYIHNLPIENREALLPF
PLKTVFDAFPHYKKWWPSWDPRRQLNCLQASVATAKLTDQIQRTLARSGNPSVQKHVVDECKTWDLVWVG
KNKVAQLEPDEMESLLGFPRDHTRGVVKTERYKSLANSFQVDTVAYHLSVLRDMFPNGVNVLSLSTGIGG
GEVALHRLGIRMRTVVSVEEGETNRRIFEGWWDQTQTGKLVQIANLKSLTNERIASLVGREFGCEFDLVIGG
SQGQTYFWKNTSCLMSLSSCMIFKVWENKPIRLPGYQVSQVCKVONLGSDFVIGILHGEEDERERKKRRD
KKESRRSGRDGRGSDEEEERRRRKKKHGDRGKDKERDSKERRSKEKEKSKRKDKDAPSLKQDIKEISKDD
YFAKNNEFATWLKEEKGKYFSDLSSESARDIFLKEVKQWNKGKLPSQYYVGITTGPRSAHNWNIKKA

>XP 001421601.1 TRP-containing protein [Ostreococcus lucimarinus CCE9901]

MSLPPELLDEFCVCKGPGDTISEQQLADAGVKRAVIHGDAALDTKNALAVTSLCKVRLKWKEDDEECWKQD
EFVVYDGTVPSGVELAIMNLHEGESVAFNARGEAALTDFEPLPKADISQVFRSGQAEVLDVKLERKDKED
MSASDKIAFGEKMNE IGKKLFANGRLARAAEVWKRAAEVFAVLEPEDEDVNPNGMKNNEACHEVARKVYL
NMALVMYKLENFTECELYCCDVLDTRVDEPTYSQIKSKALFRRGCARLKLRKVSLGSRITADTAEADFEFL
ASELDSSIDVAAHFDACTELREQLLASGVEIPSDDVETPNVEDEMNHYPTDIEHALRQIRRENLHDGLAF
EHPOKRAATILEERMRVYRRLMDETPWSALRGTMEDADSEELQKTATTAREVDT

>KHG27763.1 Ubiquitin carboxyl-terminal hydrolase 13 -like protein
[Gossypium arboreum]

MTLMTPPPLDQEDDEMLVPHNDEVDGPOQPLEVAKEAASKVDAQAVDDPPSGRETWTIENFSRLNTKKLYS
DIFFVGGYKWRILIFPKGNNVDHLSMYLDVADSATLPYGWSRYAQFSLAVCNQIHNKYTIRKDTQHQEFNV
RESDWGFTSFMPLGELYDPSRGFLVNDTCVVEADVAVRKVADYWSHDSKKETGYVGLKNQGATCYMNSLL
QTLYHIPYFRKAVYHMPTTENDMPTGSIPLALQSLEFYKLQYSDTSVATKELTKSFGWDTYDSEFMQHDVQE
LNRVLCEKLEDKMKGTVVEGTIQQLFEGHHMNYIECINVDYKSTRKESFYDLQLDVKGCKDVYASEDKYV
EVECLEGDNRYHAEQFGLODARKGVLEFIDFPPVLOLOLKRFEYDFMRDTMVKINDRYEFPLOLDLDREDG
KYLSPAADRSVRNLYTLHSVLVHSGGVHGGHYYAYIRPTLSDOQWEKEFDDERVTKEDVKRALEEQYGGEEE
LPOTNPGEFNNTPFKFTKYSNAYMLVYIRESDKDKIICNVDEKDIAEHLRIRLKKEQEEKEQKRKEKAEAH
LYTVIKVARNEDLVEQIGRDIYFDLVDHEKVRSFRIQKOMPEFNVFKEEVAKEFGIPVQYQRFWLWAKRON
HTYRPNRPLTYQEEAQSVGQLREVSNKANNAELKLFLEVELGPDLOPVPPPEKAKEDILLFFKLYDPFKE
ELRYIGRMEFVKGAGKPTEILARINKMAGEFGPDEEIELYEEIKFEPNVMCEHIDKKLTFRTSQLEDGDIIC
LOKYSEVASEQCRYPDVPSFLESKLHNYDDVVERVAHHLGLDDPSKIRLTSHNCYSQQPKPQPIKYRGVE
HLSDMLIHYNQTSDILYYEVLDIPLPELOQGLKTLKVAFHHATKDEVVIHTIRLPKQSTVGDVLDDLKTKV
ELSHPGAELRLLEVEFYHKIYKIFPLSEKIENINDQYWTLRAEEIPEEEKELGPHDRLIHVYHFMKDATQON
QQVONFGEPFFLVIHETETLAEVKVRVOKRLOVPDEEFAKWKFAFLSLGRPEYLQDSDVVSTREFQRRDVY
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GAWDQYLGLEHSDNAPKRSYAANQNRHTFEKPVKIYN

>EMT18915.1 Disease resistance protein RGA2 [Aegilops tauschii]
MEPLLSAIVGDLVSRALSMVTQRYLQOSKGAEEEKLQRLRAVLLRIDATVEEAEGRHITNQAMLQQLOMLR
RGMYRGYYTLDTFRYRAHRDEAYGEASTRRSLALSRFSPSSSRRTFFSVCDAPSRDLVLDAGSCSNLDKM
LSSLERMIGDMQEFVMFLASYPRISRQPYSAYLFHDQVMFGROMEKETILSFLLCREAARNGSLGVLPIT
GPARVGKSTLVEHVCHDERVRRRFSLIVFFSGNDLNGGNLATLKGSGVIKHONLASSPRGDSLAVIELAG
DMDEETWRGLYTSAANHLTPGSKIILTSRSEKIASLGTAQSLVLKEFLSQEAYWYFFKTAAFGSTDPGEHP
NLAALGMEIVVHMNRSEFVAANTVASLLRTNLDTRFWRRVLRCLRDFASKHLSMFGEHPTNLLQKDQPVYM
WTMAKTSNVVVMRDIYHEPSPQISEVPRITAQDVLSGRVTSEGAFQAVAWRSRIPPCYTYLVSEFVVSRTD
EHVVLACSMDLQLYLHKPSTELDITGLVELLTSQIDRTIFICKAGWQRKPVDQHYRRAGAFYKISKRLCR
FOQLLHCTVYM

>KHG08814.1 FAST kinase domain-containing 3 [Gossypium arboreum]
MEFLLNPFPTQTYLKPLIFMPKQVHNLSLVKLRGGLEFPRRNFASVGKNSSISTGNSVNDDEMEDWELEF
VGEIDPFSYQAPKKRKKQEKSRVLNDEEGMDWCLKARKMALKSIESRGLAHKVEDLIKKKKKKKKRLAKK
DKISKEVEEIEEGEFDFEQDIGNEGFDNQIDDNVSRLRDTVSSMGDGMFLEKKEKAMEELVOKLAQISGPS
DRRKEVNLNKDIIQSQTAEEILEITSEMIMAVGKGLSPSPLSPLNIATALHRIAKSMEKVSMPSTRRLAF
TROREMSMLIGIAMTALPECSAQGVSNVAWALSKIGGDMLFLSEMDRVAEVALAKVTEFNSQNVANIAGA
FATMRHSAPDLFEGLAKRAAAITHSFHEQELAQMLWAFASLYEPADTLLOQAIDTVENNANQIKCCLSHET
VKDDEETGVENSRDIKFGGIPDPPVLTLSRYQLGNIAWSYAVFGQLDRMFFSHVWKTLNSFEEQRISEQY
RGDVMFASQVHLVNQCLKLEYSHLQLSIDGELESKIVRAGKTKREFNQKTTSSFOQKEVGRLLVSTGLDWVR
EHPTDCYTIDAVLVDQKVALEIDGPTHFSRNTGTPLGHTVLKSRHIAASGWREVSLSYQEWEEHEGEVEQ
LEYLRKILEDHLG

>XP 011397355.1 Nitric oxide synthase-interacting protein-like protein
[Auxenochlorella protothecoides]

MGKHSKNAGVMGAESLTYHERKALGFGTVSERLGKDSIGNYYDCRLTLRPAVDPVCTPDGFLEFSREAILE
NLLAQKKANKRKLAAWKAQQAERQRKAEEKAATEAEAAVLAFDRONHAGASAGAAARLTASTIAAEADALL
ADKRVASGAVNIRAHGERMAEMRAFWLPSKTPEAAANLEAPDGVTRCPASGKPLRLRDLTSVALTPLPDG
AAQEFMDPVSRDPEFTNATRLMVIKPTGDVVSEETWRTCILPEGSYRGVPLGPEDATIELQRGGTGFAEHDK
QAQAKKFFHLGPGSGLSDRRGQHGGPVSKFGLRIAN

>XP 003621296.1 inactive poly [ADP-ribose] polymerase RCD1 [Medicago
truncatulal

MEENPSKALDGVSLNKKRKRDSQGVSRRTGVLAPTSVVVKOMTLARDICKPDDSCPDISKSLVSYYLNYK
KSGIPKRLMEFYKNGKWVDYPEDVVDLVKKDFKIKKAIVEVELNGQEVVLDFLHMNHVDMKTCLQOPIGWI
DEEGNYFFPKVEFVGSTEEPNNIREREGEERLNKKEPHETKLHISNEINGADESKLRKYSRESDNATKNVK
AEGHAMTTKIGIQONVAIDINQEPDIDLNDYSESLYGKLDVNSTQKMFLKGMSSLGISESDIVGIYRSSGR
SMOMRLOQLFEKQADIIKGIRGVANIRYAWLACSKEEISTMMEYELSHYELSPSKCIYGPGVHLAAITHPF
VCSLSCDEDGNGIKHMEFLCRVIMGNMELLRPSSKQLRPSDCEYDNGVDDIQCPKCYVVWNMNMNTHIYPE
FVVSFKSPLGFEENICSNESKKQGYRHSILDTVKATGVPANIRRTPGSASVPESVLLSSLRNMVPSNIME
LLDAQYALLMSNKISRGDCVLKLRLIVANNVLKSAVYNVQSKRPPIYGSNGSNVNQE
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>KYP65899.1 TMV resistance protein N [Cajanus cajan]
MDDEELRKGEEITQALLKAIQESRIAITIIFSPNYASSTFCLQELEDIMDCLNHKDKLVWPVEYKVDPSDV
RYQKGSYAEALAKHESRISDKDKVNKWRSILQOAAANLSGWHFKDGCECEITIGKITQEVSKRINRNTLHVT
HYPVGLESRVQKVKSLLDLESNDEVHMGGIYGIGGIGKTTLACAVYNFIAHQFEGLCFLADIGKKIMEHE
LVQLQEKLLSDIVGKKDTKLGNIKQGIPITKSRLSKKKVLLILDDVDKLKQLEVLAGGLEWFGPSSRIIT
TSRNKHLLRVHGVERTYEMEGLNQEEALELFSWNAFKRKRVNPGYLDISKRVLOQHSNGLPLSLEIIGSDL
YGKTELEWKSALDTYERTITPHEDIQQILRVSYDGLKEFEKETFLDIACFFKGYRLNDVISILHSGRGSAPN
YATQVLVDKCLIKIDLDCVKMHDLIEDMGREIVRLESPSKPGERSRLWFFKDILRVFKQSKGSDKTEIIM
LHLPKVKEVQWDGTALEKMENLKILVVENAHFSRGPSVLPKSLRVLKWTAYPESSLPANFDPKKLVILDL
PMSYFTFADQVIMKFKSLMEMNLSGCELLKKMPDMSGAPNLKKLDLQCCRNLVEIHDSDGLLNRLEWLNL
HNCTSLTSFPEILGKMEKMRFLDLSDSGIRGLPFSIGNLVGLKYLYLDGCKWLLELPSSIFTLQLKRLEA
KYCERLALVONGEGQGQEIMSSSANSMSYINFECCYHLTDQFLCPVLPWMRNVTILSLNYSNITILPSST
SVCLSLKALYLNGCKRLREIRGLPPNFKILSAFNCLSLSSESNEMLLNEVSYLCFEYCLILKVNA

>XP 010105627.1 DNA polymerase delta subunit 3 [Morus notabilis]
MAQIETLGILODIESLVSDRLQVVSYKWLSRNYLLSSNSAKRLLOEFVEKHGNGFEVVYALSGWLKGDSP
SYHIRLVTGTKLEEAKQEFDGSCSVQVYSVQACIPKDPAVLWNVEFVQAEELFKQPSTIDNCLRDNRFCA
ISNSFIKRNVEGTPSSVSAAQFQSGVGVGLSKSGLTSQKIAAPQSLOQKGEKYSSKVGFPSPNLVKDVKS
ENTGLODPVNQAPTNKEKVPSMAANKKKVONGKGSSGTEGSLANFWSRASAKTKASCPAETSSGASAEAQ
ICAREAVNVEGASSDDDGQDKNEFKRASNGESTRKRRVVLYFSDDDEYENAVSLSSPEAGPDPKGKESINS
LVPEKSNAKLDKREDDKSEVKEKVTIDKGSTKLMKNDASATINDKITGTSPKEKALCSVQENDVNKRDKL
TKTTPESPKRRKVLKTQIDERGREVTEVIWEGEDTEAKKATNGTEEKADSNTRKKIESNTSTNNINRPPA
AKKSPAVGNTAPSNPTGKAGNKKTGNKDSKQGNILSEFFKRV
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>NP 001105219.1 indole-3-glycerol phosphate lyase, chloroplastic precursor

[Zea mays]
MAFAPKTSSSSSLSSALQAAQSPPLLLRRMSSTATPRRRYDAAVVVTTTTTARAAAAAVTVPAAPPQAPA
PAPVPPKQAAAPAERRSRPVSDTMAALMAKGKTAFIPYITAGDPDLATTAEALRLLDGCGADVIELGVPC
SDPYIDGPIIQASVARALASGTTMDAVLEMLREVTPELSCPVVLLSYYKPIMSRSLAEMKEAGVHGLIVP
DLPYVAAHSLWSEAKNNNLELVLLTTPAIPEDRMKEITKASEGEFVYLVSVNGVTGPRANVNPRVESLIQE
VKKVTNKPVAVGFGISKPEHVKQIAQWGADGVIIGSAMVROLGEAASPKQGLRRLEEYARGMKNALP

>ACD03241.1 UDP-glycosyltransferase UGT705A4 [Avena strigosal]
MASNDNVPTAVTSSINKKLRVLLIPILATSHIGPFTELAISLAATNDAVEATVAVTPANVSIVQSMLEHR
GGHSVKVATYPFPAVDGLPEGVENFGSAATPEQSMCIMVATKSEALTRPVHETLIRSQSPDAVVTDMTFEL
WNSGIAAELGVPCVVEFSVMGAFSMLAMHHLEDAGVDRDDQDDDDDDDAVVEVPGEFPGPPIRIPRTELPGE
LRRPDYSITNLFISLKAANCFGLAMNTSSELEKQYCELYTTPPEEGGGGLRRAYFLGPLALALPPPISSS
SSSSSDCCSIMAWLDSKPSRSVVYVSEFGSMAHVKDVOQLDELALGLETSGISFLWVVRGREEWSPPKGWEA
RVODRGFITIRAWAPQISTLGHHAAGAFVTQCGWNSVLETVAAAVPMLTWPLAFEQFITERLVTDVLGIGV
RLWPDGAGLRSESYQEHEVIPRQDVARALVEFMRPAAGGPSSIRDMARTKLMDLSAKLHAAVAQGGSSHR
DLHRLVDDLLMEAAAKRPRT

>XP 013467412.1 TPX2-like protein [Medicago truncatula]
MEATRVPKANLYPYTTDYPVVLKSHQKPEPKHRTKPEPFQLESLLRHKEEMQREQEERLRMEREEAQMRK
FKALPVKRGPNPSSREGPQTPYTNSRV



>AEK11755.1 S-RNase, partial [Coffea eugenioides]
PLKDQRSINAQDDYWEFDYFLLNPPSANGNWRIEQRFWAQEWSRHGTCSENVENQQOSYFNLAKSLMFTHDL
TSVLENSRTPIPLPWPRVSDVMTLISKSPRVRPELRCHYYGNNKILVEVALCYNFTGKQLIDCPRPGSVY
C

>XP 003624729.1 peroxidase family protein [Medicago truncatula]
MKQISITIFFFILPLAFADLELGEYASSCRKAESIVKQVVQKRENRDKSITAALLRMHEFHDCEVRGCDAS
LLIDSTKNNISEKDTGANDSVRGYDLIDDVKEAIEAACPSTVSCADIVALATRDAVALSGGPKYNIPTGR
RDGLIANRDDVDLPGPNIPIGALSQFFAAKGITTEEMVTLLGAHTVGVAHCGFFASRLSSVRGKPDPTMD
PALDTKLVKLCKSNSDGAAFLDONTSEFTVDNEFYKQILLKRGIMQIDQQLALDKSTSTEFVSNFASNGDKE
VKSFATAMIKMGKVGVLVGNEGE IRKNCRVENKRN

>NP 199445.1 Leucine-rich receptor-like protein kinase family protein
[Arabidopsis thalianal

MKLLSKTFLILTLTFFFFGIALAKQSFEPEIEALKSFKNGISNDPLGVLSDWTIIGSLRHCNWTGITCDS
TGHVVSVSLLEKQLEGVLSPAIANLTYLQVLDLTSNSFTGKIPAEIGKLTELNQLILYLNYFSGSIPSGI
WELKNIFYLDLRNNLLSGDVPEEICKTSSLVLIGFDYNNLTGKIPECLGDLVHLOMFVAAGNHLTGSIPV
SIGTLANLTDLDLSGNQLTGKIPRDEFGNLLNLQSLVLTENLLEGDIPAEIGNCSSLVQLELYDNQLTGKI
PAELGNLVQLOALRIYKNKLTSSIPSSLFRLTQLTHLGLSENHLVGPISEEIGFLESLEVLTLHSNNETG
EFPOSITNLRNLTVLTVGEFNNISGELPADLGLLTNLRNLSAHDNLLTGPIPSSISNCTGLKLLDLSHNQM
TGEIPRGFGRMNLTFISIGRNHFTGEIPDDIFNCSNLETLSVADNNLTGTLKPLIGKLOQKLRILQVSYNS
LTGPIPREIGNLKDLNILYLHSNGFTGRIPREMSNLTLLOQGLRMYSNDLEGPIPEEMEFDMKLLSVLDLSN
NKFSGOIPALFSKLESLTYLSLOGNKENGSIPASLKSLSLLNTFDISDNLLTGTIPGELLASLKNMQLYL
NEFSNNLLTGTIPKELGKLEMVQEIDLSNNLEFSGSIPRSLOACKNVETLDFSQNNLSGHIPDEVFQGMDMI
ISLNLSRNSEFSGEIPQSFGNMTHLVSLDLSSNNLTGEIPESLANLSTLKHLKLASNNLKGHVPESGVFEKN
INASDLMGNTDLCGSKKPLKPCTIKQKSSHEFSKRTRVILIILGSAAALLLVLLLVLILTCCKKKEKKIEN
SSESSLPDLDSALKLKRFEPKELEQATDSENSANIIGSSSLSTVYKGQLEDGTVIAVKVLNLKEFSAESD
KWEFYTEAKTLSQLKHRNLVKILGFAWESGKTKALVLPFMENGNLEDTIHGSAAPIGSLLEKIDLCVHIAS
GIDYLHSGYGFPIVHCDLKPANILLDSDRVAHVSDFGTARILGFREDGSTTASTSAFEGTIGYLAPEFAY
MRKVTTKADVESFGIIMMELMTKQRPTSLNDEDSQDMTLRQLVEKSIGNGRKGMVRVLDMELGDSIVSLK
QEEAIEDFLKLCLEFCTSSRPEDRPDMNEILTHLMKLRGKANSFREDRNEDREV

>CDX88265.1 BnaC06g37090D [Brassica napus]
MGNFCPNGSSSVGHEETITPVSTKPLPAVKHGONPVNQKAPPPVVVMPPARGSNPKFPAAETRTVDNTPRQK
QQEKKPRSVDDPSREKQQEKKPRSVETPPSKPVEKQGVGKKAVPPSGKIVTPNLKMEFTLTDLMTATKNER
PESMIGEGGFGQVFKGWVDEETLSPSRAGVGIPIAVKKSNPDSAQGLHEWQARKFHHPNLVKLLGYCWEE
NQFLLVYEFLPKGSLENHLFSKGDGLTWDTRLKIATIEAAQGLTFLHNSEKSVIYRDFKASNILLDSNENA
KLSDFGLAKHGPINGYSHVTTRVMGTQGYAAPEYVATGHLYVLSDVYGFGVVLLELLTGLRALDPNRPSA
QONLVEWAKPVLSQKKKIQKLMDPRLEHKYPLLAVTKTAALILRCLEADPKNRPPMDDVLRELEIVRTIR
EQPKEEKRNRNNGHGSPHVRKTGRTR

>ABN09074.1 Terpenoid synthase [Medicago truncatula]
MILMMPIYGTVEELELFTQATIQRWDFSLIQPLPECMKVVENTIVELWDEIEITLVETGKSNLVLQYTIKQA
FYKLAQSYLVETKWGNEGITIPTYDEYKANGLISSTIPLSIISFVGLGEFSNEELLDWLSSEPTIVNAVSA
IGRLADDVSSHKFEQQRVHVAAAVECCMKQYNMSQEEAYKHINKDIEDFWMDINEEFLKLDY IPNPVLEC
ILNVARITEFTYENYEDKYTNGELLKDYVVALLIDPISTGR
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>XP 007508107.1 APG4C_XENLA Cysteine protease APG4C (ISS) [Bathycoccus
prasinos]

MALFSSEDDASENRTNPLWKVLOKSEFVSYKKLQFSKRMYAMKNSIFSRRIHDESNRGVRNTVVMILGERM
TAFDRLISRVDAFFFSSYVSEFPPIESKKMELETNNTNTTTNTKETTTMKMKS IDEVANQVGGYTTDCGW
GCTLRSAQMLFGEALMRSARARRFRRRSLRRSEEDVSEEEEEGEEFKRKKEIVDMFSDDNDDDENEDKKE
KKKKKTKNVEFGLRRVYEGDEDENALCPGQWMAPSEICKRYGKMMNRLDSFONVRCLILGDGCGGGVPEFEY
PERVREEMKTHADKDVLILVPLRCGASDAINPEYVKSLOKFLSVRECVGIVGGKKTASYYIVGETSGKKS
SDSYSGGEKEEEEEEKEEEENEEDEEEEEEEEEETRAIYLDPHVAKAYVSPRERSRDESTESAYYRSFEFFEG
SASEHGILYTPFHALDPSLVVGFLVGNDTNYDEMNNASSSSLDAFVDVLTNIERESGSTPLITVVTKKVL
SKKKMNSSMNSSSSKRTENNKRGEEEDEDDWEI IDGCEGEEF

>KMZ74171.1 60 kDa chaperonin 2 [Zostera marina]
MASANAISTAIPRSPROPEVQRRIGAQGRRVSYRPSSMNGKSRFVVRSSAKETAFDQISRSTMONGIDKL
ADAVGVTLGPRGRNVVLDEFGNPKVVNDGVTIARATIELANPMENAGAALIREVASKTNDSAGDGTTTASV
LARETTIRLGLLNVTSGANPVSIKKGIDKTVIELINVLEGKSLPVKGRNDIKATATISAGNDDQIGTMIAD
AIDKVGPDGVLSIESSSSFETTVDVEEGMEIDRGYISPQFVTNPEKLIVEFENARVLITDQKISAIKETT
PLLEKTSQLRAPLLITAEDITGEALATLVVNKLRGIINVAATIKAPGFGERRKALLODIAIMTGSEFQAKD
LGLLTEDASVESLGIARKITISQSSTTIIADAASKDEIQARISQIKNELAETDSVYDSEKLAERIAKLSG
GVAVIKVGAATETELEDRKLRIEDAKNATFAAIEEGIVPGGGAAYVHLSTCVPAIKELFEDADERLGADT
IQKALVSPASLIAANAGVEGEVVVEKVRDSEWEIGYNAMTDKYENLVESGVIDPAKVTRCALONAASVAG
MVLTTQAIVVEKPKPKVPVAAPPQGLTV

>NP 178341.1 phloem protein 2-B10 [Arabidopsis thalianal]
MGRKRRVKSESSPFDSFPEDCISYIISFTNPRDACVAATVSKTFESTVKSDIIWEKFLPADYESLIPPSR
VEFSSKKELYFSLCNDPVLEDDDKKSVWLEKASGKRCLMLSAMNLSTIIWGDNPQYWQWIPIPESRFEKVAK
LRDVCWFEIRGRTNTRVLSPRTRYSAYIVFKGVDKCYGFQONVATEAAVGVVGQEPSRRLICFSEAIRRGR
RNVVKPKQREDGWME IELGEFEFNDGGIMDNDEIEMSALETKQLNRKCGLITIQGIETIRPAKIL

>AAC63569.1 alcohol dehydrogenase, partial [Gossypium robinsonii]
LSVEEIEVAPPQKNEVRVKIHFTSLCHTDVYFWEAKGONPLFPRILGHEAGGVVESVGEGVMDVQPGDHV
LPIFTGECKECPHCLSEASNMCDLLRINTERGGMLHDGQTREFSKDGKPIYHFLGTSTEFSEYTVVHVGQIA
KINPEAPLDKVCVLSCGMSTGFGATVNVAKPKKGGSVAVFGLGAVGLAAAEGARVCEASRITIGIDLNPNR
FEEAKKFGCTEFVNPKDHNKPVQEVIAEMTGGGVDCSIECTGSTQAMVSAFECVHD

>XP 002950408.1 ferroportin [Volvox carteri f. nagariensis]

MEPQVPVRAKVFLCASYALAAWAWRSWEFIVALVLIELYPDSLLMVSAYGLLDNMARVLLGPAVGSYVDR
HERMPGAQAMLRLONLCIGGSAAAALVLLWPRSAATEHKAVYWSLMWLLTVLGSASSAGSTGVSISVERE
AVKTLCGADGRALAALNSVMRAIDLTALLCAPLAAGLLMTAAGPFTAVAAMAAYCGVAYVPEVLLLGAAF
RAAPVLGOPKVRAASDSAVSGGQAAGLGGADADTEERTGLLAGCADCAGEQATSRRDPHTSGAGGKAGPA
VIVAATGTDPEHLRSCFEDSTGGCISSGGTRGEPQGGDRGSRRAEGSDDDDDGDFGDRADSARLNQPLLL
DAAESLPTSVSATWEGGDDRLVTGDRSAGSRSQHAT SVKVGGVMVAAGGGGELSNTSSVTALEMTSPTAA
TSCGGGGLARLRVLLRAVRSQFGLYCDSWRVYLQQSVLLLCVALALLYMTVLSLGFLMTSFLKWSGLSEA
EVSGYRGIGALTGLAATAIFPPLSARAGLLFCAVAGVTYQLACLAAGVLPVVTPTMAGGDGQRPSVPQVR
ILVAGLVSSRTGLWLYDLAVTQLIQEEVRQDQLGSVYGVQSSLOASFEMMSEFVAGLIGGCFPFATMMSER
VSTLLILAVATARCLAQYEYDYGYGYDFYDTEDDFYYDEYGYYGDEDESYYEYYGYYADDFAGYEDYYAE
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EYDFFEECFFDTNGQPVLANGTASCDIKIAGVNKQADKLTGGLDGIYKLTSCYNGKPMYKROSSPPGEDR
VLWYSSTFGDWDVSKGSEPNEAEILMYGGEMEHASVPLEVGSWHLGGDLKSDTALGEDDYLPINVNVSCA
DGTVYTAGLNSYKQVVGPVLTDAEIEAKYSYIYEKYSKSDPSPTINFTEFVVLLVMSGLTIVLAIPYFLLR
KKGAKGGSISVSFAQMLTQSKKKSSGHIN

>ADM18306.1 ubiquitin-like protein 1, partial [Gladiolus grandiflorus]
NDSAPNPFAALLGNQGTAQSREPLTNSSDPASGSPAPNTNPLPNPWGNTTAGAAQATNTRATPTTGTRAP
GIAGLGGLGLPELERMVGGVQDPALINQVMONPAMTQOMMONLLSDPQYMNQMLSMSPOMRTMMENTQFRE
MLONPEFIRQLTSPDTMQQOLLSFQQOSVISQLGRQOPSQEQNQTGGGSGLESLMNMFGGLGAGGLGVPNPS
KVPPEELYTTQLSQLREMGFFDTQENIRALSATSGNVHAAVERLLGNLG

>ABU88984.1 phospholipid/glycerol acyltransferase [Helianthus annuus]
MSKLTTSRSELDLDRPNIEDYLPPDSTIQQPHTKLRLRDLLDISPTLTEAAGAIVDDSFTRCFKSNPPEPW
NWNIYLFPLWCLGVVVRYGILFPGRVLILTIGWIIFLSCYIPVHVLLKGHDKLRKRLERALVELICSFEFFEFV
ASWTGVVKYHGPRPCARPKQVFVANHTSMIDFIVLEQMTAFAVIMOKHPGWVGLLQSTILESVGCIWENR
SEAKDREIVARKLREHVEGTDNNPLLIFPEGTCVNNNYTVMFKKGAFELGATVCPIAIKYNKIFVDAFWN
SRKOSFTTHLLOQLMTSWAVVCDVWYLEPONMKPGETAIEFAERVRSIISIRAGLKMVPWDGYLKYSRPSP
KHRESKQQSFAESVLRRLEEK

>KYP74384.1 F-box protein PP2-B15 [Cajanus cajan]
MESKTQQOQLVSFDDECPTKIEALAEDCVSKILSYTSPADACREFSMLSSSLRSAADSDLLWRSFLPSDHTH
ILSRALSPLTLNSSSFKHLFHALSHPLLLDAGNISFKLDKSSAQKSYILSARELSITWSNDPLYWCWRPA
PESRFKEVVELRTVSWLEIQGKIETKILTONTSYGAYLIMKISHREYGLDSVVCDVSVQLGNKVQSGRVY
LCKKLDEKKDEGIGIPRRREDGWMEVEVGEFLSGEGEEVVKISLMEVGYRLKGGLIVEGLEVRPKHHS

>XP 003630752.2 casein kinase I-like protein [Medicago truncatula]
MERIVGGSYKLGRKIGSGSFGEIYLATHIDTFEIVAVKIENSKTKHPQLLYEAKLYNILQGGSGIPGLKW
FGIDREDNVLAIDLLGPSLEDLEFVYCGRKFSLKTVLMLADOQMITRIEYVHSKGYLHRDIKPDNFLMGLGR
KANQVYIIDFGLAKRYRESTTNRHIPYRENKSLTGTARYASCNTHLGIEQSRRDDLESLGYVLLYFLRGS
LPWQGLRAATKKQKYEKICQKKVSTPIEVLCKSHPVEFASYFHYCHSLTFDQRPDYGFLKRLFRDLEFARE
GHEFDEVEDWTILKYQQSQOKNLVQPSLSPVPGASNRHAVAMDVDNHQGHGEERIRSGNATGSGVKVQFKS
PAGRNLSSDNPRDKNIFGEANMASASYSPAGTSKRNPLNPALSAEPSNTGHGQASKIGPSSSWMSSLQRT
SSSK

>XP 011402186.1 Ferredoxin-dependent glutamate synthase, chloroplastic
[Auxenochlorella protothecoides]

MPSPLOAVPVLGPGPAPDTEPYVGVAVDNEDLLREKDACGVGFIANLKAERTHDIVTKALMALGCMEHRG
ACSSDNVSGDGAGLMLEIPWDLLAEEVPGTAQGSTGVGMVFLPDDEAAAGTARGIVAAVAEAEGEFDLLGW
RDVPVDVAAVGEVARATMPRIAQVVLRSRAGLAGDDLERELFIVRKLIERRSERELGPELAPGEFYFCSLS
CRTIVYKGMLNSGAVARFEFRDLTDPRYVTCFAVYHRRYSTNTTPRWPLAQPMRLLGHNGEINTLQOGNLNW
VASROQGALRAEAWGGRERELLPLCDARESDSANLDHLAELLVRSGTDAREALMVLVPEAYRNHPDLAAEY
AAVADFYRYYEGLQEGWDGPALLVEFTDGKKVGARLDRNGLRPARFWRTADGVVYVASEVGVLGDVESSAP
NIVAKGRLGPGOMLCADLETGEFQGHVDIARDVASRHPYADWLAACTHRLADIVPPRTVLEGPAMAAGDA
LRLMAASGYGLEDTAMVIEGMAGSGAEPTYCMGDDVPLPALARSPHLLYDYFKOQRFAQVTNPPIDPLREG
LVMSLEMRLGRRGNLLSPGPDSYQQTSLVVETAGCVSTHHLAALVGYGAHAVVPYLAFEAARQWRASPRT
ENLVRAGKLPDVSMAAAQRNYKKALEKGLMKILSKMGISLLSCYHGAQIFEAYGLGREVIDAAFVGTVSR
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IGGLTLDDVQRETEAFWAKGEFPEKKLTKLEDYGYIQARPKGEHHANNQAMSKLLHKAIGLGGHGPAGAGA
YEAYLOHFRAAPVTVLRDLLELHTGAAAVDVEEVESVADIVARFCTGGMSLGAISRETHETIATAMNRLG
GKSNSGEGGEDPVRWLELDGVDKGGRSALLPHLKGLRAGDTATSRIKQVASGREFGVTPEFLVNADQGGQL
PGKKVSPYIADLRRSKPGVPLISPPPHHDIYSIEDLAQLIYDLHQVNPAARVSVKLVAQAGIGTVASGVA
KAGSDVIQVSGHDGGTGASPISSIKHAGGPMEMGLAEVHQTLTANGLRDRVVLRADGGMRTGRDVLVAAA
LGGDEFGFGTVAMIATGCIMARVCHTNNCPVGVASQREELRKRFPGTPEDLVNYFMEVAEEVRAGLASLG
LRSLDELVGRGDYLRQRTDVSLAKTSALDLSILTRFAGETATSTERRGAPPHDNGSEWDDVILADAEVQK
ATDEEGTVRRSYDIANTDRSALGRLGGAIAKRYGDDRFQGRIELDLRGSAGQSFACFITRGVHVTLTGEA
NDYVCKGMAGGEVAIRPPEESRFPAREASIVGNTCLYGATGGALFVNGRAGERFAVRNSRAAAVVEGVGD
HACEYMTGGVVVVLGKSGRNVAAGMTGGLGYFYDPQGTFPDRVNAEIVTVQRVLTGTGAAQLKGLLERHV
ELTGSAAGQELLGDWEAALPRFWQLRFOQHLEIGAHDTDLLASPGPTGPVQYPLRAPSFQPLPGPFQGTRV

123

>ATI705147.1 DNA mismatch repair family protein, partial [Salix arbutifolial

DSSQLCPPLEESKMESKQLSANGNDSEETQTDAEDSSPLMTVEVKSKTFQAGERSTIHDIEEKFMMKDETL
RLHDTKKTDSLTNSNSCKATKHLNAETDRNARCLSRGVERVKGDSNGPSGYFQSKLSNEVTVNKRKREDI
TPOQLSEAPVLRNQTSECQLKISDINMHDAVTSLPEN

>KHF97672.1 NADH-quinone oxidoreductase subunit D [Gossypium arboreum]
MLYRRVTREFVSSLVSDKSELHITILSNFGLIRKMALQIADFCPHGRVSYSCMTHGHVARSSVPWCGNEIEV
NMLHTPHTQECDLAVLHKSVYPTILPQSDTRACVAISKGTRAKHTGMWLAM

>AEX01583.1 photosystem II CP43, partial (plastid) [Zostera angustifolia]

MKTLYSXRRXYPVXTLENGXLAXAXRDQETTXFAWWXGXARXINLSGKLLGAHVAHAGLIVEFWAGAMNLF
EVAHFVPEKPMYEQGLILLPHLATLGWGVGPGGEVIDTFPYEFVSGVLHLISSAVLGFGGIYHALLGPETL
EESFPFFGYVWKDRNKMTTILGIHLILLGIGAFLLVFKALYFGGVYDTWAPGGGDVRKITNLTLSPSVIF
GYLLKSPFGGEGWIVSVDDLEDIIGGHVWLGSICIFGGIWHILTKPFAWARRALVWSGEAYLSYXLXALA
VEGFIACCEVWENXTAYXSEFYGPTGPEASQAQAFTXXXRDXRLGANIGSXQGPTGLGKYLMRSPTGEVI
FGGEXMRFWDLRAPWLEPLRGPNGLDLSRLKKDIQPWQERRSAEYMTHAPLGSLNSVGGV

>AKT94711.1 maturase K, partial (chloroplast) [Brunonia australis]
MEEFONHLELDRSQOHYFLYPLIFQEYIYVLTHNDGFNMLENAGYENKSRFLIVKRLISQOMYQKNYLHMI
LSSNASKQSLEFWGYKRNCYSQVMSKGFSIIMEIPLFMRLISSLERKALVKSENLRSIQSIFSFLEDNESY
FNYVLDLLIPYPAHLQILVQALRYWIKDASSLHLVKLFLYEYSNEFNSLIPSNSKKAPSSFLNQRLFFFLY
NFHVCEYESGLIFLRKQSSYLRSTSFGTLLERIFFYGKIDQLADVEVRSFOQATLWLFKEPFMHYVRYQGK
SIFASKGTFLLINKWKYYFIKFWQFYEFVLWSQPGTIYINQLSNHSLDLLGYCSIVRLKPLMVHSQMQENT
FLIDNRINKFETLVPILPLIDLLAKLKVCNAVGHPIGKASWADLSDSETIIDRFGRLYRNLSHFHSGCSKR
NSLSRVKYILQLSCLRTLARKHKSTVRAFLKRFGSEFLEEFFGEEEVLSLTFPRVSSISRKLSRKRIWYL
DVXNDXANHD

>BAF08402.2 0s02g0261400 [Oryza sativa Japonica Group]
MRQFGPDFGGVTKKSFLHLKKIELVGLPELVEWVGGDHCHMFSKLLSIRCEDCPNLTVLLLPSFECSISD
TKDINTIWEFPNLCSLKIRNCPRLSLPPLPHTSMLTCVTVKEDDTDLMYFDGKSLRLNRYGSALAFHNLNK
VEDMEIVDMPLVSWTGLQKLNSPRSMOSMGLLSNLSSLTHLELVNCDNLRVDGFDPLTTCNLKEMAVYNS
KNHHPSTAADLEFSVVAMMEVIPAGSFQQLEQLSVDSISAVLVAPICNLLASTLCKMEFPYDMWMESEFTET
QEEALQLLTSLQCLGEFYVCPRLOSLPEGLHRLSSLRELITHKCPEIRALPKEGFPASLRYVFAYEGISVD
LKDQLKKLKASTPGLRDRCSRSIPLFIEISKGKTARGCSIVYRINSRK



>AEF32085.1 ent-kaurenoic acid oxidase [Castanea mollissima]
MELGPICNVLLCIFGVLVVLKWVVKNANWWLYETQLGEKQYSLPPGDLGWPFIGNMWSEFLSAFKSKDPDS
FVSSEFVSRFGRTGIYKVFMFGNPSVIVTSPEACRRVLSDDDCFKPGWPKSTVALIGKKSFIGISFEEHKR
LRRLTAAPVNGYEALSMYTKYIEEIVTSSLDKWTTMGEIEFLTELRKLTFRIIMYIFLSSESEPVMTALE
REYTALNYGVRAMAINIPGFAYHKALKARKNLVATEFQSTIVDDRRNQKKVSVPTKKKDMMDALIDVKDENG
RKLTDEETIDILVMYLNAGHESSGHTAMWATIFLNQHPEYLOKAKKEQEEIVRKRLPEQKGLTLKEIREM
EYLSKVIDETLRVITEFSLTVFREAKQDVNIAGYTIPKGWRVLVWERSVHLDPEIYENPKEFKPSRWDNET
PKAGAFLPFGAGTRLCPGNDLAKLEISIFLHHFLLNYQLERLNPGSPSMYLPHTRPVDNCLARIKKCPSS
SL

>XP 007032041.1 Aminopeptidase isoform 1 [Theobroma cacao]

MGKKKKDIIKLERESVIPIVKQKLITTLADLIEGKSERAEFLKLCOQRVEYTIRAWYHLOQFDELMOQLFALFE
EPVHGAQKLEQONLSPEEIDDLEQNFLSYLFEMMDKSNFKITTDEEIDVALSAEYRLNLPIVVNESKLDK
RLFTRYFEKNPHKDLPYFADKFITFRRGFGIDHMTAYFFKAKVNTIIVRFWRCEFTKVTGLKFLTRLFFEFGK
KVKPYKKDSAEPTELKIEGEQNELYVERIRIEKLKEFSISNFLRKITIQEPTFERIIVVYRRMPRKHETQR
NIYVKHFKNIPMADLEIVLPEKKNPGLTPMDWVKFLVSAAIGLVTVISSLSMPKPDIRVIFGILSAVVGY
CVKTYFSFQONLVDYQONLITRCVYDKQLDSGRGTLLHLCDEVIQQEVKEVIVSFEFVLMEQGKGVSKGDLD
LLCEQLITEKFGDDCNFDVDDAIRKLEKLGIVSQODNIGTYTCVNLRRANEIIGTTTEEVVLKAKGGGGDP

>ABV72578.1 dehydration-responsive family protein S51 [Brassica rapal
MNLSTRISSRDKKSNLYYITLVAVLCIGSYLLGVWONTTVNPRAAFDTSTDAPPCEKEFSKTTSTTDLDEN
AHHNPHDPPPSAVTAVSFPSCDAALSEHTPCEDAKRSLKFSRERLEYRQRHCPDREEALKCRIPAPYGYK
TPFRWPESRDVAWFANVPHTELTVEKKNONWVRYENDRFWEPGGGTMEFPRGADAYIDDIGRLIDLSDGST
RTATIDTSCGVASFGAYLLSRNITTMSFAPRDTHEAQVQFALERGVPAMIGIMATIRLPYPSRAFDLAHCS
RCLTIPWGKNDGVYLMEVDRVLRPGGYWILSGPPINWQKRWKGWERTMDDLNEEQTQIEQVARSLCWKKVV
QRDDLATIWQKPENHIHCKKMRQVLKNPEFCRYDQDPDMAWYTKMDSCLTPLPEVDESEDLKTVAGGKVEK
WPARLNAVPPRVNNGDLKEITPEAFLEDTELWKQRVSYYKKLDYQLGETGRYRNLLDMNAYLGGFAAALA
DEPVWVMNVVPVEAKHNTLGVIYERGLIGTYQNWCEAMSTYPRTYDFIHADSVFTLYQDKCEPEDILLEM
DRVLRPGGGVIIRDDVDVLIKVKELSKGFQWQGRIADHEKGPHERVKIYYAVKQYWTVPAPEEDKNNTKA
LS

>XP 003591835.1 DUF4283 domain protein [Medicago truncatulal
MAATNPTTSGKSFAQALSGAVSCDSFLSKLPPKVIMGDSVRVKISQAVYESGLAACQCNLHGRLTLHKGD
SPLTTQALKVKLNNLCTIEEMKQVWAIGVVNLKPGFMHFSCWTKDFISKAQAQTHAQVWVRLMNLPHEYW
GKQTIFEIASGLGSPLTIDDATVNRRFGLFARVLVDVDLANKMEFDSVIVEREGHNLGHSTHTCSKMNHET
PTNVTRKAHNVNTKAQSKASLNSKKDEETIVHKIAPSSNEAVGKKPAKTQIPSDNMESPSNSITAVEGGE
TLCDNVTKELVKTMHVMSNQAETIHTTDKNLDDSPVFEVTESAKQASKESVCLEKVTSSEDPCTLEKDSSQ
LVVLVPNTQVLESDHGRHPMPDPYVDTSLYHFPLVTPITTTDEVLGPDKGKVIITGSSKNEFTAASMKSVQ
ILRKFWGDEEDTDPATDSTMDPDTNTEKLDTCETSIAGKYLVQHPHNDSFVKPGRKASKKRVQONHNGKTT
DGVTSSEHIQTRSKKGVIKSNPKYV
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