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RESUMO 

 

Himatanthus sucuuba é uma planta laticífera que pertence à família Apocynaceae, nativa da 

região Amazônica. É usada tradicionalmente na medicina popular como: vermífugo, tratamento 

de gastrite, artrite, laxativo, antianêmico, antifúngico e cicatrizante. Pouco se conhece sobre o 

proteoma do látex de H. sucuuba e o objetivo desse trabalho foi a identificação de proteínas 

presentes no soro do látex, através das técnicas de cromatografia, eletroforese bidimensional 

(2D), eletroforese (1D) SDS-PAGE e Espectrometria de massas, utilizando proteínas totais 

extraídas do soro do látex 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 látex de H. sucuuba 1.471 proteínas das quais 

587 proteínas apresentando score igual ou superior a 20. Dentre essas, 587 previamente 

identificadas, foram encontradas: 267 proteínas preditas (45%), 158 hipotéticas (27%), 128 

caracterizadas (parciais ou inteiras) (22%), 24 putativas (4%) e 10 proteínas não definidas (2%), 

com massa molecular variando entre 13,33 e 164,65 KDa. Dentre as proteínas encontradas 

32,64% são básicas (pI > 8), 24,82% são neutras (6 ≥ pI ≥ 8) e 60 proteínas que correspondem 

a mais de 40% do total são caracterizadas como ácidas (pI < 6). As enzimas mais frequentes 

encontradas pertencem às classes transferases, seguida das hidrolases, oxidoreductases, liases 

e ligases. Não foram identificadas enzimas do tipo isomerases. As enzimas identificadas no 

soro do látex de H. sucuuba resultaram na predição de 30 vias metabólicas. Entre elas, foi 

identificada uma enzima NADH: ubiquinone reductase, que compõe um dos principais 

complexos proteicos da fosforilação oxidativa nas mitocôndrias. Dentre outras enzimas, 

algumas da via de biossíntese de alcalóides isoquinolínicos foram identificadas. As enzimas 

tetrahydroberberine oxidase; (S)-THB oxidase e (RS)-norcoclaurine 6-O-methyltransferase 

catalisam reações que produzem produtos de interesse farmacológico, como os alcalóides 

berberine e palmatine, que são tóxicos para insetos e vertebrados e inibem a multiplicação de 

bactérias, fungos e vírus. A berberine tem várias atividades farmacológicas, incluindo 

propriedades antimicrobianas, de redução da glicose e do colesterol, antitumorais e 

imunomoduladoras. Além disso, identificou-se no látex de H. sucuuba o composto lupeol que 

apresenta atividade anti-inflamatória. A enzima oxido nítrico sintase que catalisa a produção de 

oxido nítrico uma importante molécula de sinalização celular, que desempenha funções em uma 

variedade de processos celulares como vasodilatação, neurotransmisão, agregação plaquetária, 

e está envolvido na angiogênese. 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, Proteínas laticíferas.  

 

 



 

 

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 (pI> 8), 24,82% are neutral (6 ≥ pI ≥ 8) and 60 proteins, corresponding to 

more than 40% of the total are characterized as acidic (pI < 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 Blast2G0, 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.INTRODUÇÃO 
 

O Brasil possui uma flora rica em plantas utilizadas pela população com fins 

terapêuticos, uma das mais antigas formas da pratica medicinal da humanidade. Em alguns 

países do Oriente, a utilização de plantas medicinais é a principal fonte da maioria dos 

tratamentos na forma de chás, emplastos, pomadas e tinturas. As plantas têm sido também 

empregadas na indústria farmacêutica como matéria prima para a extração de princípios ativos 

(compostos químicos) que são utilizados no desenvolvimento de vários medicamentos como: 

quinina, extraído da casca da Cinchona L., Taxol (pacliitaxel isolado de Taxus brefolia), a 

codeína e a morfina (isoladas do látex da Papaver somnferum L.), os alcaloides emetina e 

cefaelína (ambas isolados de Cephalis ipecacuanha), entre outros. Nas últimas décadas várias 

pesquisas têm sido feitas buscando a comprovação das ações farmacológicas de diversas plantas 

de uso frequente pelas populações locais. 

As plantas laticíferas, particularmente, são utilizadas na medicina popular em função de 

suas propriedades curativas e analgésicas, no uso tópico em locais de ferimentos ou por ingestão 

do látex. 

Aproximadamente 20.000 espécies de plantas que compreendem aproximadamente 

10% de todas as angiospermas identificadas contém látex. O látex apresenta-se como um 

líquido leitoso composto por uma mistura complexa de moléculas, na maioria das plantas o 

látex é branco, podendo ser encontrado também nas tonalidades marrom, laranja ou vermelho.  

Desempenha funções que vão desde barreira física a toxicidade e defesa da planta contra 

patógenos. No momento em que a planta sofre injuria mecânica nas folhas, caules e frutos pela 

ação do homem ou por insetos, essas plantas secretam imediatamente o látex. A exsudação do 

látex prossegue por alguns minutos até a formação de um coágulo entorno da injúria na planta 

que pode aprisionar pequenos insetos e apresentar efeito tóxico a outros animais. A coagulação 

do látex é importante para a defesa da planta contra um possível invasor.  

A aplicação tópica de plantas medicinais (látex, folhas, raízes, caule) tem sido utilizada, 

na medicina popular, na cicatrização de feridas, no entanto, o mecanismo exato do processo de 

cicatrização das feridas não é plenamente esclarecido. Coagulação e fibrinólise são dois eventos 

proteolíticos importantes na cicatrização de feridas, essa atividade proteolítica encontra-se 

presente no látex de muitas plantas medicinalmente importantes, como: Synadenium grantii, 

Calotropis gigantea, Euphorbia cf, Tabernaemontana divaricata e outras. O interesse 

medicinal e farmacêutico em plantas baseia-se na presença de compostos importantes como: 
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alcalóides, flavonóides, ácidos fenólicos entre outros que ocorrem na seiva leitosa (látex) de 

algumas plantas. 

Atualmente, o látex tem sido bastante estudado e vem ganhando destaque no estudo de 

biomoléculas na defesa contra invasores nas plantas e atividade ant inflamatória e cicatrizante. 

Graças aos avanços tecnológicos nas áreas de química, bioquímica, biotecnologia e 

farmacologia, a extração, purificação, testes terapêuticos e a elucidação das estruturas 

moleculares complexas de constituintes naturais tem contribuído para obtenção de novos 

bioativos de origem vegetal.  

 

2. Revisão de Literatura 
 

2.1 Plantas laticíferas 

O látex é uma complexa emulsão composta por proteínas, alcalóides, açúcares, amido, 

óleos, taninos, resina e borracha, que muitas vezes acaba por coagular quando exposto ao ar 

(HAGEL et al., 2008). Estão presentes nos vasos laticíferos que são células secretórias 

alongadas do sistema laticífero (MAHLBERG, 1993; METCALFE, 1967). Estas células podem 

ser classificadas, de acordo com seus padrões de desenvolvimento e características 

morfológicas, como células únicas não-articulados ou uma série de células articuladas (Figura 

1), contendo um leite branco, amarelo ou alaranjado, denominado de látex (PICKARD, 2008; 

MAHLBERG, 1993; HAGEL et al., 2008). Estudos fisiológicos mostraram que o látex está 

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

A elucidação dos componentes ativos presentes nas plantas, bem como seus 

mecanismos de ação, apresenta-se como um dos maiores desafios para a química farmacêutica, 

bioquímica e farmacologia (GEBHARDT, 2000). 
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      Figura 1. Anatomia de células laticíferas em oito espécies de plantas. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

        

FONTE: HAGEL et al., 2008. 

 

As plantas que mais produzem látex pertencem às famílias Euphorbiaceae e 

Apocynaceae (LYNN; CLEVETTE-RADFORD, 1987). A seringueira, Hevea brasiliensis 

(Euphorbiaceae), nativa da Região Amazônica, é a planta laticífera mais conhecida. 

 Mendonça et al. (2010), utilizaram uma fração sérica (FrHB1 0,3 mg; 1,5 mg de 

proteína) do soro do látex de Hevea brasiliensis em ensaios com membrana corioalantóica 

(MCA) de embrião de pinto (Gallus gallus domesticus) que mostrou ter efeito angiogênico e 

foi eficaz no aumento da permeabilidade vascular. Em outro teste com úlceras dérmicas, a 

fração do soro quando injetada acelerou significativamente a cicatrização das feridas, então foi 

sugerido que o látex natural de H. brasiliensis possui atividades de cicatrização de feridas e 

atividade angiogênica pela formação de novos vasos a partir de vasos preexistentes segundo 

(FOLKMAN; SHING, 1992; RAMJIAWAN et al., 2017) (Figura 2). Em outro experimento 

utilizou se uma fração proteica do soro do látex H. brasiliensis (FrHB) na confecção de uma 

biomembrana que foi usada como parte no tratamento para cicatrização de feridas no pé em 

pacientes diabéticos (ANDRADE et al., 2012), onde é citado amplamente na literatura devido 

os seus efeitos de cicatrização.  

 

 

 

https://pt.wikipedia.org/wiki/Euphorbiaceae
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Figura 2. Atividade angiogênica na MCA. 1: Controle Negativo (água 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 μL de uma solução (2,5 mg/mL) foram aplicados, utilizando-se de discos de papel 

de filtro (0,5 cm de diâmetro) como suporte. 

 

 

                        FONTE: Mendonça et al., (2010). 

 

As pesquisas com o látex da planta Hevea brasiliensis (seringueira), iniciadas pelo 

Professor Dr. Joaquim Coutinho Netto em 1993, já demonstravam inúmeras aplicabilidades na 

área médica, por sua ação indutora de angiogênese, semelhante ao fator de crescimento vascular 

endotelial, amplamente comprovada em animais de laboratório em 1997 (PELENOVA 

BIOTECNOLOGIA, 2017).  

A empresa Pelenova Biotecnologia utiliza uma fração denominada proteína bioativa F1 do 

soro do látex da H. brasiliensis na regeneração tecidual, na formulação de cosméticos com propriedade 

anti-envelhecimento, géis (Figura 3), cremes, loções, na confecção de uma biomembrana (Biocure®) 

e REGEDERM® que possui atividade angiogênica e aceleradora do processo cicatricial e é 

indicado para o tratamento e cicatrização de feridas crônicas de diversas etiologias (Figura 4). 

As feridas crônicas são as de origem venosa (por insuficiência de circulação das veias), 

as úlceras de pressão (feridas na região dorso-lateral dos quadris, lombo-sacral, dos glúteos e 

calcanhares) e as úlceras do pé diabético. Constituem-se em problema sério de saúde pública 

mesmo nos países desenvolvidos e acompanham-se com freqüência de número importante de 

doenças e complicações (PELENOVA BIOTECNOLOGIA, 2017). 
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Figura 3. Esquema simplificado da matéria prima para a produção de gel cicatrizante. 

 

                         FONTE: Pelenova biotecnologia, 2017. 

 

Figura 4. REGEDERM® produto que possui atividade angiogênica e aceleradora do processo 

cicatricial, indicado para o tratamento e cicatrização de úlceras cutâneas de diversas etiologias. 

 

                                           FONTE: Pelenova Biotecnologia, 2017. 

 

No látex de Synadenium grantii há uma grande quantidade de proteases, enzimas 

hidrolíticas que desempenham importante função na fisiologia das plantas e apresentam 

diversas ações farmacológicas, interferindo na hemostasia. Também foi relatado nesta espécie 

o isolamento e caracterização de uma protease (glicoproteína) que possui atividade fibrinolítica, 

com massa molecular de 34 KDa (RAJESH et al., 2006). Freitas et al., (2011) identificaram 

uma cisteína proteinase denominada osmotin presente no látex de Calotropis procera, 

possivelmente envolvida com o mecanismo de defesa da planta, contra fitopatógenos.  

Em outro estudo as frações extraídas do látex seco de Calotropis procera, tanto a fração 

aquosa (AqDL) como a de extrato metanolico (MeDL) possuem propriedade anti-inflamatória 

e foram caracterizadas pelas suas propriedades bioquímicas, comparadas com a sua eficácia na 
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melhoria da febre em ratos e o seu mecanismo de ação foi elucidado. A administração oral das 

frações AqDL e MeDL produziu uma redução na temperatura corporal em ratos onde a febre 

foi induzida por levedura e o seu efeito foi comparável ao do medicamento padrão paracetamol. 

Estudos mostraram que tanto uma fração quanto a outra, são eficazes como potencial 

terapêutico no tratamento de várias condições febris (KUMAR et al., 2017; 1994). 

Também  foram isoladas do látex de algumas plantas proteínas com possível atividade 

cicatrizante entre os quias podemos destacar: proteinases no látex de Carica candamasensis 

utilizado em traumas dermatológicos e em aplicações clinicas (LEMOS et al., 2011; MELO et 

al., 2008); uma heme-peroxidase com propriedades anti-inflamatória e cicatrizante, identificada 

em Artocarpus lakoocha, que faz dela uma candidata com potencial em aplicações na indústria 

e biotecnologia (SONKAR et al., 2015), uma glicoproteína do látex de Calotropis gigantea 

com atividade fibrinogênica e de coagulação. Segundo Rajesh et al., (2005) o extrato de látex 

bruto contém muitas proteínas de natureza altamente básica e exibem uma forte atividade 

proteolítica. O látex de várias espécies de plantas tem demonstrado estar envolvido na 

homeostase (BOLAY, 1979; GUNTER et al., 2002), cicatrização de feridas e analgésica 

(THANKAMMA, 2003; DEWAN et al., 2000). Jatropha curcas Linn. (Euphorbiaceae), uma 

planta medicinal comumente cultivada nos trópicos, é tradicionalmente usada como 

hemostática (OSONIYI; FUNMI ONAJOBI, 2003). 

A protease colagenolítica, extraída do látex de figo (Ficus carica var. Brown Turkey), 

é uma enzima com potencial para uso em várias aplicações bioquímicas, biotecnológicas e 

medicinais. Tem sido utilizada para o isolamento e cultivo de células de mamífero em cultura, 

tratamento de queimaduras, úlceras, feridas, elimina o tecido da cicatriz, também desempenha 

um papel importante no transplante de órgãos específicos, no tratamento da doença de Peyronie 

e vários tipos de fibrose destrutiva, tais como cirrose no fígado (RASKOVIK et al., 2014). 

Ainda, segundo Alam et al., (2011), o látex extraído 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 látex de Ficus 

carica é uma fonte rica de agentes antioxidantes naturais com características estabelecidas de 

atividade anti-carcinogênica que podem ser usadas em e Indústrias biofarmacêuticas 

(HASHEM et al., 2017). Em Asclepias curassica L., Calotropis gigantea R. Br., Pergularia 
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extensa R. Br. e Cynanchum puciflorum R. Br. que pertencem à família Asclepiadaceae foi 

identificada uma cisteina protease que exibe ação de trombina e plasmina validando o uso 

popular do látex dessas plantas para estancar sangramento e cicatrizar feridas (SHIVAPRASAD 

et al., 2009).  Euphorbia cf. possui uma cisteina protease (EuP-82) com potencial para o uso no 

tratamento medicinal para trombose, essa enzima tem atividade fibrinogênica 

(SIRITAPETAWEE et al., 2015; SIRITAPETAWEE et al., 2015; SIRITAPETAWEE et al., 

2017). 

No látex da planta Tabernaemontana divaricata (L.) R. Br. foi identificada uma protease 

com potencial hemostático para uso tópico no tratamento de feridas (SINGH et al., 2015), 

enquanto no látex de Opium poppy (Papaver somniferum), o interesse medicinal baseia-se na 

síntese de compostos de interesse farmacêutico, referidos como alcalóides, com propriedades 

analgésica (morfina), antitussígeno (codeína) e relaxantes musculares (papaverina) (DECKER 

et al., 2000).  

As proteínas solúveis presentes no látex de Calotropis procera (Apocynaceae), muito 

utilizado na medicina popular em infecções dermatológicas foram utilizadas para produção de 

uma membrana à base de álcool polivinílico quando testada em feridas induzidas na região 

dorsal de ratos observou-se que as proteínas do látex de C. procera atuaram significativamente 

no processo de cicatrização, comprovando a eficiência da membrana (FIGUEREDO et al., 

2012). Segundo Singh et al., (2015), proteases do látex Tabernaemontana divaricata (L.) e 

Artocarpus altilis também possuem potencial hemostático.  

 

2.2 Proteínas identificadas em diferentes espécies de plantas 

 

Nos bancos de dados, verificou se que entre as proteínas provenientes de látex estão 

incluídas 186 proteínas de H. brasiliensis (com 172 proteínas 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 proteínas, com 23 

caracterizadas, como as proteínas ‘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 proteínas 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 proteínas em Thevetia peruviana (FREITAS et al., 2016) e 161 proteínas em 

Euphorbia tirucalli (KITAJIMA et al, 2016). 

No látex de Carica papaya L. (mamão) foram identificadas 160 proteínas 

(RODRIGUES et al., 2012), das quais algumas também foram identificadas no látex de H. 

sucuuba, como por exemplo, as proteínas ‘UDP-glucose pyrophosphorylase’ e ‘UBQ8, protein 

binding’ encontradas no mamão e as proteínas ‘UDP-glycosyltransferase’ e ‘Ubiquitin-like 

protein 1, partial’.  Na tabela 1 estão apresentadas as proteínas identificadas em plantas 

laticíferas. 

 

Tabela 1. Proteínas de látex identificadas em diferentes plantas por Espectrometria de massas. 

Plantas (espécie) Nº Proteínas Técnicas de 

identificação de 

proteínas 

Referências 

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 gênero Himatanthus, da família Apocynaceae, é composto por 14 espécies 

(PLUMEL, 1991), dentre elas, H. sucuuba (Spruce) Woodson, popularmente conhecida como 

sucuuba, janaguba ou sucuba, é uma árvore de grande porte e nativa da região Amazônica, que 

fornece madeira para a construção civil (CÔRREA, 1984). É uma espécie latescente, de tronco 

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

 

                  FONTE: Autor, 2017. 

 

 Possui folhas glabras, coriáceas e de margens inteiras. As inflorescências estão 

dispostas em cimeiras terminais com poucas flores, de cor branca (Figura 6 D) e os frutos 

apresentam forma de duplo folículo contendo sementes aladas (Figura 6 A e B). As folhas de 

H. sucuuba são simples e alternas, curtamente pecioladas, com aproximadamente 20 cm de 

comprimento e 7 cm de largura (Figura 6 C). São simétricas, de forma obovado-lanceolada, 

com ápice agudo a acuminado. A face adaxial apresenta coloração 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 ápice, em estrutura secundária incipiente, apresenta a 

epiderme como sistema de revestimento. Esta é composta por uma única camada de células, 

revestida por uma cutícula espessada e estriada. Os laticíferos são ramificados, 

comparativamente maiores do que as células que os ladeiam e possuem citoplasma denso 

(LARROSA; DUARTE, 2005). 

As características anatômicas de ocorrência universal na família são floema interno e 

laticíferos, encontrados no córtex, no floema e no parênquima medular em H. sucuuba. 

Considerados estruturas especializadas, os laticíferos produzem látex, que é uma suspensão ou 

emulsão de pequenas partículas. Consistem de uma única célula longa ou de uma série de 

células (FAHN, 1990), sua parede celular pode ser irregularmente espessada, em razão da 

plasticidade da mesma (MAHLBERG, 1993). Apresenta-se inteiramente primária, contendo 

celulose, grande quantidade de substancias pécticas e hemicelulose (MURUGAN; INAMDAR, 

1987; FAHN, 1990). 

A importância do gênero Himatanthus na medicina popular é considerável, visto que 

existem relatos de uso em diferentes comunidades locais no Brasil, algumas preparações a partir 

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

O látex dessa planta apresenta alguns compostos, como iridóides (plumieride, 

isoplumieride) (BARRETO et al., 2007), terpenos (acetato de lupeol, α-amirina) (de 

MIRANDA et al., 2000), miscelaneous (cis-poliisoprene, arabinose, glicose, xilose) (SILVA et 

al., 2003) e compostos fenólicos (catecol, quercitrin) que apresentam propriedades biologicas 

interessantes como anti-inflamatória, anti-tumoral e analgésica (de MIRANDA et al., 2000). 

Segundo Suffredidi e Daly (2004), o látex tem sido utilizado para tratamentos de tumores, 

ulceras asma e tuberculose. 

Este gênero é amplamente utilizado em distintos tratamentos fitoterapeuticos nos países 

da América do Sul (SUFFREDINI; DALY, 2004), como por exemplo, as folhas são utilizadas 

como antifúngico, antianemico, vermífugo e no tratamento de gastrites e artrites 

(FERNANDES et al., 2000; DI STASI; HIRUMA-LIMA, 2002). A infusão feita a partir da 

casca do caule também tem sido usada para tratamento de furúnculos, edemas, artrites e ainda 

como vermífugo e laxativo (FERNANDES et al., 2000), efeito cicatrizante (VILLEGAS et al., 

1997) e uma baixa toxicidade reprodutiva e teratogênica em raízes indicando que seu consumo 

é seguro na espécie humana no tratamento de gastrites e hemorroidas (GUERRA; PETERS, 

1991). 
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Nos látex, de modo geral, são encontrados também terpenos, carboidratos, lipídios, 

aminoácidos e proteínas (MORCELLE et al., 2004). Recentemente muitas proteínas têm sido 

identificadas em diferentes espécies vegetais, e diferentes partes da planta como folhas, caules, 

raizes e frutos.  

 

2.4 Espectrometria de massas de proteínas 

 

As proteínas são moléculas com as mais distintas funções celulares, sendo capazes de 

orquestrar expressão de genes, catalisar reações metabólicas, além de compor a parte estrutural 

da célula (ARN, 2014). Proteoma designa o conjunto de proteínas que estão sendo expressas 

por uma célula, tecido ou organismo em um determinado momento. De forma distinta, a análise 

proteômica consiste no estudo do proteoma utilizando técnicas de separação e identificação, 

tais como eletroforese, cromatografia, espectrometria de massas e bioinformática (HEIN et al., 

2013). 

A análise proteômica apresenta maior número de variáveis em relação a análise 

genômica e do transcriptoma devido à grande diversidade química das proteínas e 

interconectividade destas em complexos e redes de sinalização, as quais podem variar muito de 

acordo com o tempo e espaço (ALTELAAR; MUNOZ; HECK, 2013). O estudo das proteínas 

requer ferramentas analíticas com alta seletividade, resolução e sensibilidade 

(POMASTOWSKI; BUSZEWSKI, 2014).  

A espectrometria de massas é uma técnica que data do início do século passado 

(THOMPSON, 1913) e se baseia na formação de íons na fase gasosa (carregados positiva ou 

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

A habilidade da espectrometria de massas em analisar proteínas e extratos biológicos 

advém dos grandes avanços obtidos com o desenvolvimento das técnicas de ionização branda, 

como a técnica de ionização electrospray (ESI-MS) e a ionização/dessorção a laser assistida por 

matriz (MALDI), que são técnicas capazes de transformar macromoléculas em íons (TANAKA 

et al., 1988; FENN et al., 1989).  

A técnica de ionização por eletrospray foi desenvolvida para o uso em sistemas 

biológicos por Fenn (FENN et al., 1989). As amostras são dissolvidas em um tampão ou 

solvente que são bombeadas a um fluxo de microlitros por minuto através de uma agulha 

hipodérmica que está em uma alta voltagem para dispersar eletrostaticamente, ou eletrospray, 
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gotas de tamanho micrométricos, que são rapidamente evaporadas e transmitem a sua carga 

para o analito. Duas teorias tentam explicar este fenômeno: “Charged-residue model” e “Ion 

evaporation model” (GASKELL, 1997). Este processo de ionização ocorre em condições 

ambientes e, portanto, é muito suave, ou seja, não ocorre a fragmentação dos íons do analito na 

fase gasosa (MANN; HENDRICKSON; PANDEY, 2001). 
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3. JUSTIFICATIVA 

A busca por novos ativos isolados de plantas medicinais é constante, principalmente em 

plantas já utilizadas como medicamento pela população. A exemplo do que acontece com outras 

plantas laticíferas, como Hevea brasiliensis e Calotropis procera, cujo látex tem sido utilizado 

na produção de biomembranas e no tratamento de afecções da pele, a identificação das proteínas 

presentes no soro do látex de H. sucuuba pode fornecer informações importantes e possibilitar 

o desenvolvimento de novos fármacos.  
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4. HIPÓTESE 

  Tendo em vista a ampla utilização do látex de Himatanthus sucuuba pela população 

para o tratamento de várias doenças, nossa hipótese é que exista no látex de H. sucuuba 

proteínas com atividade farmacológica.  
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5. OBJETIVOS 

 

5.1 Objetivo geral 

 

O principal objetivo do presente trabalho foi a identificação de proteínas solúveis 

presentes no látex da H. sucuuba através das técnicas de cromatografia de troca iônica, 

eletroforese unidimensional, bidimensional e espectrometria de massas. 

 

 

5.2 Objetivos específicos 

 - Obtenção do látex de H. sucuuba;  

- Obter o soro do látex de H. sucuuba;  

- Extrair proteínas solúveis presentes no soro do látex e identifica-las através das 

técnicas de cromatografia de troca iônica, eletroforese bidimensional e unidimensional; 

- Identificação das proteínas por espectrometria de massas; 

- Análise das sequências de aminoácidos por comparação em banco de dados de 

proteínas para a identificação; 

- Identificação das vias metabólicas e enzimas atuantes. 
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6. MATERIAL E MÉTODOS 

 
 

6.1 A coleta de material biológico 

 

O látex foi extraído de árvores nativas de H. sucuuba, localizadas no município de 

Mazagão Velho, Amapá, Brasil. A exsicata de H. sucuuba (Marciano 001 HAMAB 018780), 

encontra-se depositada no Instituto de Pesquisas Cientificas e Tecnológicas do Amapá (IEPA). 

A coleta foi realizada no período da manhã, através da técnica do gotejamento. Mediante o corte 

do caule da planta, foram coletados 420 ml de látex que, após a coleta, foi passado por uma 

peneira de malha fina para retirar qualquer resíduo de casca que pudesse interferir na qualidade 

do látex. Em seguida, o látex foi armazenado em tubos de polipropileno à 4ºC para posterior 

utilização. 

 

6.2 Fracionamentos e diálise 

 

O látex foi diluído com água destilada (1/1), e centrifugado a 38.900 x g   por 1 hora à 

10 ºC (Himac CR22G/High-Speed Refrigerated Centrifuge), para separação do soro (fase 

superior).  Após a centrifugação, o sobrenadante foi colocado em membrana de diálise de 25 

mm, com capacidade para retenção de moléculas de massa molecular superior a 12.000 KDa 

(Sigma, MWCO 12.000 Da). A seguir foi dialisado em água, por 72 horas, em câmara fria a 

8ºC, com trocas de água a cada 6 horas. Após a diálise, as amostras foram novamente 

centrifugadas e o sobrenadante liofilizado e guardado para posterior uso. A fração líquida (soro 

do látex) obtida após a centrifugação, foi alvo de todas as análises realizadas nesse trabalho.  

 

6.3 Extração das proteínas do látex 

 

Para a extração das proteínas solúveis presentes no látex de H. sucuuba foram avaliadas 

três metodologias: 1 - método de precipitação de proteínas com sulfato de amônio modificado 

por Rajesh (2005); 2 - método de extração de proteínas por ácido tricloroacético/acetona 

proposto por Li Dejun et al., (2009) e 3 - ácido acético como proposto por Posch et al., (1997), 

descritas a seguir.  
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          A- Precipitação de proteínas com sulfato de amônio  

Uma alíquota de 190 ml do soro foi submetida a precipitação com sulfato de amônio 

80%. Ao soro foi adicionado o mesmo volume (1/1) de 10mM tampão fosfato pH 7,0 (1M 

NaH2PHO4/1M Na2HPHO4) e mantido “overnight” a -4 ºC. O sobrenadante foi decantado e 

centrifugado a 12000 x g por 20 minutos à 4 ºC. Após a centrifugação, o sobrenadante foi 

submetido a precipitação das proteínas em 80% de sulfato de amônia. Centrifugado 

novamente a 12000 x g por 20 minutos a 4 ºC e o pellet obtido foi dissolvido em 10 mM de 

tampão fosfato e dialisado no mesmo tampão para remoção do sulfato de amônia. Após a 

diálise a amostra foi liofilizada e ressuspendida em 600 µL água (4,5 ug/ul). Uma alíquota 

de 25 µL dessa amostra de proteínas (113,5 µg) foi diluída em 225 µL de tampão de 

solubilização (TS) composto por ureia 7M, tiureia 2M, CHAPS 4 % (w/v) para posterior 

utilização. 

           B- Precipitação de proteínas ácido tricloroacético/acetona 

Em 35 ml de soro de látex 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 à – 20 ºC. Após a precipitação, foi centrifugada à 

18000 x g por 30 minutos à 4 ºC. 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 à 4 ºC e 18000 x g. O pellet foi ressuspendido em 500 µL de água 

ultrapura (MilliQ). Após a quantificação, uma fração contendo 200 µg de proteína, foi 

solubilizada em 225µL de tampão de solubilização (TS) composto por ureia 7M, tiureia 2 M, 

CHAPS 4 % (v/v) e reservada para posterior utilização.  

C. Precipitação de proteína do látex extraídas com ácido acético 

Em 260 mL de soro do látex foram adicionados 10 % de ácido acético (v/v) e a mistura 

foi mantida em repouso por 30 minutos e centrifugada por 1 hora (18.000 x g) à 10 ºC. Após a 

centrifugação o sobrenadante foi dialisado com água destilada por 72 horas e liofilizado. A 

amostra liofilizada foi diluída em água e as proteínas quantificadas (3,5 ug/uL). Foi utilizado o 

Clean-Up kit (GE Healthcare, USA) seguindo as instruções do fabricante para limpeza da 

proteína. Uma alíquota de 25µL dessa amostra contendo 200 µg de proteínas foi solubilizada 

em 225 µL de tampão de solubilização (TS) composto por ureia 7M, tiureia 2 M, CHAPS 4 % 

(v/v).  
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6.4 Quantificação das proteínas 

A quantificação de proteínas totais, presentes no soro, foi realizada pelo método Lowry, 

modificado por Hartree, 1972. Foram utilizandos 10 μL das amostras após a liofilização e 

solubilização. A concentração foi determinada a partir da curva padrão estabelecida, utilizando 

soro albumina bovina (BSA), (INLAB lote, 839250).   

 

6.5 Eletroforese em gel de poliacrilamida 

Após a quantificação, 15 μg de proteínas foram desnaturadas à 95 ºC, e analisadas por 

eletroforese em gel de poliacrilamida 12 %, na presença de dodecil sulfato de sódio (SDS-

PAGE), utilizando se o padrão de massa molecular de 10 a 225 KDa (The Thermo Scientific 

Pierce Prestained Protein). O gel foi corado com Coomassie R-250 para visualização das 

proteínas.  

 

6.6 Cromatografia de troca iônica 

 

A cromatografia foi utilizada para a purificação das proteínas, presentes no soro do 

látex. Iniciou-se utilizando as colunas HiTrap SPXL (catiônica) e HiTrap QXL (aniônica), no 

equipamento AKTA Purifier (GE HEALTHCARE, Björkgatan, Suécia) seguindo as instruções 

do fabricante. Para tanto foram utilizados 100 µL (6 mg/mL) de amostra na coluna: HiTrap 

QXL (aniônica) e HiTrap SPXL (catiônica) respectivamente, ambas com fluxo de 1ml/minuto. 

A coluna aniônica foi equilibrada com tampão contendo 20 mM Tris-HCl, pH 8,0 e a amostra 

eluída com gradiente de 0-100% de tampão de eluição (20 mM Tris-HCL + 1M NaCl, pH 8,0), 

enquanto que para a coluna catiônica utilizou-se o tampão de equilíbrio (20 mM Na2HPO4. 

2H2O, pH 6,8) e a amostra foi eluída com gradiente de 0-100% de tampão de eluição (20 mM 

Na2HPO4. 2H2O + 1M NaCl, pH 6,8). 

 

6.7. Eletroforese bidimensional 

 

Para o processo de eletroforese bidimensional, o primeiro passo foi a reidratação das 

fitas IPG (com pH entre 3-10 de 13 centímetros). A solução de reidratação das IPGs 

(Immobiline DryStrip gel) foi preparada da seguinte forma: Ureia 7 M 10,5 g, Thiureia 2 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 µL de amostra (240 µg), 1,25 

µL de IPG Buffer, 2 µL de azul de bromofenol e 225 µL de tampão de reidratação, 

homogeneizou-se e foi deixado por 30 minutos descansando em temperatura ambiente e 

centrifugado (Cenntrifuge 5424 R Eppendorf) por 1 min.  O tampão de reidratação foi colocado 

na canaleta do IPG-box, evitando-se a formação de bolhas. Colocou-se a fita com gel em 

contato com a solução dentro da canaleta e deixou-se hidratando em temperatura ambiente 

durante 16 horas.  

 

6.7.1 Focalização Isoelétrica (IEF)  

Através do processo de focalização isoelétrica (IEF) as proteínas foram separadas de 

acordo com o seu ponto isoelétrico (pI) (primeira dimensão), usando o sistema Ettan IPG phor 

e as fitas IPGs 3 de 13 cm (GE Healthcare).  

Após a hidratação, a fita foi colocada no Ettan IPGphor 3 (GE Healthcare). Foram 

aplicados 2 mL de óleo mineral (PlusOne DrysTtip Cover Fluid) para focalização isoelétrica 

realizada nas seguintes condições: 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. Após a focalização isoelétrica, as fitas foram 

retiradas do aparelho Ettan IPGphor 3, lavadas em água destilada para tirar o excesso de óleo 

mineral, armazenadas em tubo de ensaio longo (com tampa de rosca) à -80 ºC, até a sua 

utilização.  

Imediatamente antes da segunda dimensão, a fita foi mantida em solução de equilíbrio 

(75 mM Tris-HCL pH 8,8 (10 mL), ureia 6 M 72,1g, glicerol (30 %) 69 ml/84,2g, duoadecil 

sufato de sódio 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 são utilizados 10 mL da solução, acrescida de ditiotreitol 100 mg, 

por 15 minutos com agitação moderada.  O ditiotreitol é utilizado como um agente redutor, 

quebrando as pontes de sulfeto das proteínas. Na segunda lavagem utiliza-se novamente 10 mL 

da solução de equilíbrio, acrescida de iodoacetamida (250 mg/10 mL) que é responsável pela 

alquilação. 
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6.7.2 Eletroforese bidimensional ou Segunda dimensão 

As proteínas, após a focalização, foram submetidas a eletroforese vertical utilizando o 

sistema SE 600 Ruby (GE HealtCare) e gel bis-acrilamida de 12,5 % preparado segundo as 

recomendações do fabricante. Após a eletroforese, o gel foi submetido por 30 minutos a uma 

solução fixadora (40% v/v de etanol, 10 % de ácido acético), posteriormente, foi lavado duas 

vezes com água deionizada por 10 minutos e mantidos por 12 horas em solução de coloração 

Comassie Brilhant Blue G-250 incluir aqui a concentração do CBB. Depois de corado, o gel foi 

lavado 200 mL de ácido acético 1 % (v/v) até a eliminação excedente completa do corante (GE 

HealtCare, 2015). 

 

6.8 Espectrometria de massas 

 

 A análise das proteínas totais por espectrometria de massas foi realizada no Laboratório 

de Química de Proteínas da USP. 

Para a realização da espectrometria de massa foi utilizado o equipamento UPLC-

nanoAcquity acoplado ao ESI-QUAD-TOF (Ultima, Waters, UK). Todos os dados gerados pelo 

espectrômetro 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 necessário configurar alguns 

parâmetros, portanto, foram utilizados os seguintes parâmetros: i) tipo de pesquisa: MS/MS 

Ion; ii) enzima: tripsina; iii) modificação fixa: carbamidometilação das cisteinas; iv) 

modificação variável: oxidação da metionina; v) taxonomia: viridiplantae (Green plants); vi) 

valores de massa: monoisotopic; vii) massa de proteína: sem restrições; viii) tolerância de 

fragmentos de massa: ± 1.2 Da; ix) tolerância de massa de peptídeo: ± 0.6 Da; x) número de 

clivagem: no máximo 1; xi) tipo de instrumento: ESI-QUAD-TOF; e os valores de “íon score” 

considerados significantes foram os valores pré-estabelecidos pelo Mascot. A seleção das 

proteínas seguiu a recomendação de Yang et al. (2017) onde somente peptídeos com score igual 

ou superior a 20 apresentam ótima identidade, ou seja, selecionar sequências com score ≥ 20 

reduz a probabilidade de identificação de falsos peptídeos. O programa MASCOT compara os 

dados obtidos pela espectrometria de massas com os dados de proteínas existentes em um 

determinado banco de dados. Para as anotações 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 sequências de proteínas identificadas 

pelo programa Mascot (v.2.4.1) de acordo com seu código de identificação, foram pesquisadas 

no UniProt (onde os arquivos com as sequências de proteínas foram salvas como .fasta) E 

anotadas de acordo com o 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 µg de proteínas totais, foi submetida à eletroforese em gel de 

poliacrilamida 12 % contendo SDS, de acordo com Laemmli (1970). A amostra foi preparada 

em tampão redutor e desnaturante (12 mM Tris-HCL pH 6,8, 0,02 % (m/v) SDS, 1 % (v/v) 

glicerol, 20 mM de β-mercaptoetanol, DTT 0,2 M (1 %) e 0,004 % (m/v) de azul de bromofenol 

e foi submetida a 100 ºC 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. 

Após a lavagem do gel com água deionizada, foi submetido por 30 minutos a uma 

solução fixadora (40 % v/v de Etanol, 10 % de Ácido Acético), lavado duas vezes com água 

destilada deionizada por 10 minutos e mantido por 12 horas em solução de coloração (Comassie 

Brilhant Blue G-250). Depois de corado, o gel foi lavado com 1 % (v/v) de ácido acético até a 

eliminação 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 água deionizada, descorados várias vezes na solução contendo 50 % v/v de 

acetonitrila (ACN) e 25 mM de bicarbonato de amônio (AMBIC), até a total remoção do corante 

(a cada lavagem adicionou-se 100 µL de solução 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 resíduo remanescente do gel removido através da evaporação em Speed vac. 

SPD1010 and SPD2010 Integrated SpeedVac™ Systems (Thermo Scientific™) 

 

6.8.1.1 Redução e alquilação 

 Os fragmentos do gel foram reidratados e reduzidos (esse procedimento desfaz as pontes 

dissulfetos, ajudando a eliminar a estrutura tridimensional dos polipeptídeos) em ditiotreitol (20 

mM DTT/50 mM AMBIC) a 60 ºC 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 amônio (o suficiente para cobrir a banda seca). 

Posteriormente foram desidratados em 100 % de acetonitrila. A acetonitrila foi descartada e o 

resíduo remanescente no gel foi evaporado em temperatura ambiente. 

 

6.8.1.2 Digestão das proteínas  

 Os fragmentos do gel foram reidratados em 15 µL de solução contendo 150 ng de 

tripsina em 25 mM de bicarbonato de amônio e incubados em banho seco a 37 ºC por 24 horas. 

A ação da tripsina foi interrompida pela adição de 2 µL de ácido fórmico puro. 

Os peptídeos obtidos após a tripsinização foram eluídos em 50 µL de uma solução 

aquosa de ácido fórmico 5 % (v/v) e metanol 60 % (v/v), centrifugados (Cenntrifuge 5424 R 

Eppendorf) por 1 min. Recolheu-se dessa solução 25 µL que foram colocados em tubos cônicos 

para a espectrometria de massas. O sequenciamento dos peptídeos foi feito em espectrômetro 

de massas ESI-Q-TOF. 

 

6.9. Identificação de metabólitos secundário presentes no látex da espécie Himatanthus 

sucuuba (Apocynaceae) por Espectrometria de massas 

 

O látex de H. sucuuba foi fracionado por solvente de acordo com a sua polaridade. 

Utilizou se 20 ml de látex com pH 5 e diluído em 40 ml de água milli-Q (1:2) e a solução foi 

acidificada com ácido clorídrico até o pH 2. Em 60 ml de solução foi adicionado 100 mL de 

acetato de etila P.A (MERCK), agitou se algumas vezes e foi retirada a água, esse procedimento 

foi realizado três vezes e a cada retirada da água foram adicionados 100 ml de acetato de etila. 

Até ocorrer a total desidratação do látex, onde houve a separação de duas fases: fase aquosa e 

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

Para análise no espectrômetro de massas foram utilizadas quatro frações da amostra de 

latex: fase aquosa, acetato, soro liofilizado e soro bruto do látex de H. sucuuba. Nas frações 

aquosa e acetato foram eluídas com água e metanol e nas amostras de soro liofilizado e soro 

bruto foi adicionado metanol. Para à análise foi utilizado o espectrômetro de massas quadrupolo 

tandem Xevo™ TQ-S acoplado ao sistema UPLC ACQUITY H-Class, com ionização por 

electrospray e analisador quadrupolo (ESI-QUAD) para a identificação de compostos 

orgânicos. As análises foram realizadas no Departamento de Química da Faculdade de 
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Filosofia, Ciências e Letras de Ribeirão Preto – USP. Especificamente no Laboratório de 

Espectrometria de Massas Aplicada a Química de Produtos Naturais. 
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7. RESULTADOS e DISCUSSÃO 

 

7.1 Quantificação de proteínas  

A fração líquida (soro do látex) obtida após a centrifugação, foi alvo de todas as análises 

realizadas nesse trabalho. A concentração das proteínas solúveis presentes no soro foi de 8,4 

mg/mL. 

 

7.2 Eletroforese SDS-PAGE  

Uma alíquota desta amostra de proteínas (15 μg), foi submetida a eletroforese em gel de 

poliacrilamida e está apresentada na Figura 7, onde se constata a presença de proteínas de 

diferentes pesos moleculares. 

Figura 7. Perfil eletroforético de amostra do soro do látex de H. sucuuba (15 μg) em PAGE-

SDS 12 % corado por Coomassie R-250. M: Padrão de peso molecular (Broad range Protein 

molecular weight markers, PROMEGA). A: amostra do soro com proteínas totais. 

 

 

 

7.3 Cromatografia de troca iônica  

Na cromatografia de troca catiônica, utilizando a coluna HiTrap SP XL, são separadas as 

proteínas de carga positiva. Embora tenham sido coletadas 26 amostras de 1 mL, como pode 

ser observado na Figura 08, não se verificou a presença de proteínas nas frações coletadas, 

apenas no primeiro tubo há um pico evidenciando que as proteínas não se ligaram a resina 

presente na coluna e portando é possível concluir que, não há proteínas catiônicas (+) nesta 

amostra de soro do látex da Himatanthus sucuuba. Quando se utilizou a coluna HiTrap QXL, 

que retêm as proteínas negativas da amostra, foi possível verificar que houve a separação de 
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proteínas nas frações de número 08 a 14 apresentados no cromatograma da Figura 09. As 

proteínas do soro do látex de H. sucuuba são aniônicas, assim como as proteínas identificadas 

no soro do látex de H. brasiliensis (SETHURAJ, 1992). 

 

Figura 08. Cromatograma obtido da separação das proteínas do soro do látex de H.  sucuuba, 

utilizando a coluna de troca catiônica HiTrap SP XL. 

Cromatografia catiônica  

 

 

Figura 09. Cromatograma obtido da separação das proteínas do soro do látex de H. sucuuba 

utilizando a coluna de troca aniônica HiTrap QXL. 

 

 

 

A cromatografia ocorreu em 25 minutos, sendo coletadas frações de 1ml/minuto. Em 

seguida, as frações dos tubos de 8 à 14 identificados na figura 10 foram dialisadas, liofilizadas 

e diluídas em 100 μl de água e armazenadas para os próximos procedimentos.  
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7.4 Eletroforese Bidimensional 

A extração de proteínas do látex de plantas é frequentemente realizada por precipitação 

com Sulfato de amônio, TCA/acetona e ácido acético, porque são compatíveis com eletroforese 

2-D e Espectrometria de massas.  Mesmo utilizando esses métodos não se detectou a perfeita 

separação das proteínas nos géis de eletroforese 2D para viabilizar a análise por espectrometria 

de massas (Figura 10). Na figura 10A, está apresentado o gel da amostra de proteínas extraída 

com TCA/acetona, onde se verifica um arraste menor que o gel da figura 10B resultante do 

processo de extração com sulfato de amônia. Na figura 10C do gel contendo proteínas extraídas 

com ácido acético, o arraste é menos visível mas em compensação aparecem alguns spots. 

Possivelmente, por conter componentes não proteicos que interferem na focalização isoelétrica, 

o que inviabilizou o prosseguimento da análise por eletroforese bi-dimensional.  

Dos três métodos utilizados na extração de proteinas totais do soro,  o método TCA / 

acetona mostrou o maior rendimento protéico (14.76 mg de proteínas por ml de soro), seguido 

do método Sulfato de amônio (4,54 mg de proteínas por ml de soro) e método de extração de 

Acido acético  foi o que teve o menor rendimento (3,5 mg de proteína por ml de soro). o 

rendimentos das proteínas  variaram de acordo com diferentes métodos. 

Segundo Duan et al. (2006), o látex é rico em compostos, tais como sal, sais minerais, 

lipídios, hidratos de carbono, e em particular os sistemas de membranas complexas, que podem 

ser co-extraídos com proteínas e interferir neste tipo de análise. Não existe nenhum método 

eficaz especificamente concebido para o isolamento de proteínas a partir de diferentes frações 

de látex de borracha. Assim optou-se pela separação de proteínas por eletroforese 

unidimensional (1D) e identificação por espectrometria de massas. 
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Figura 10. Fotos dos géis de segunda dimensão com amostras resultantes dos três métodos de 

extração testados. A- Extração de sulfato de amônio; B- Extração com TCA/Acetona e C - 

Extração com TCA/Acetona. A Focalização foi realizada em gradiente de pH 3-10. Coloração 

com comassie brilhante azul G250. (M: Padrão de peso molecular 10 a 225 KDa (Amersham™ 

ECL™ Rainbow™ Marker-  Ful Rang 

 

                                              pH 3͢--------------------10         pH 3͢--------------------10     pH-------------------------10 

 

                                             A                                                   B                                          C                         

 

 

 

7.5 Identificação de proteínas por análise MS/MS 

 

Em função da impossibilidade de separação e identificação das proteínas do soro 

utilizando eletroforese 2D, optou-se pela análise por espectrometria de massas a partir das 

bandas observadas na eletroforese de uma dimensão. Assim, 100 μg de proteínas foram 

separadas por eletroforese unidimensional em gel de acrilamida a 12 % (1D), na presença de 

dodecil sulfato de sódio (SDS-PAGE), Figura 11. 

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

recortadas para serem tripsinizadas e submetidas a separação por MS/MS. 
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Figura 11.  Perfil eletroforético em PAGE-SDS 12 % corado por Coomassie G-250, das 

Proteínas totais extraídas do soro do látex de H. sucuuba. M: Padrão de peso molecular 12 a 

225 KDa (Amersham™ ECL™ Raibow™ Marker). A: amostra do soro com proteínas totais. 

 

 

 

Os espectros de massas obtidos foram submetidos à análise pelo MASCOT um 

programa de análise de proteínas integrado aos bancos de dados NCBInr - National Center for 

Biotechonology Information non-redundant e Swiss prot. Foram caracterizados com o número 

de acesso (ID), massa molecular (KDa), pI, número de aminoácidos, Score da proteína 

(parâmetro que indica o nível de confiabilidade do resultado obtido na comparação com as 

proteínas dos bancos de dados - significância do sequenciamento) e percentagem de cobertura 

do peptídeo em relação a sequência de aminoácidos identificada. Todas as proteínas 

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

A utilização da técnica de espectrometria de massas resultou na identificação de 1471 

proteínas, das quais 587 proteínas apresentaram score igual ou superior a 20. Dentre essas 587 

previamente identificadas, foram encontradas 267 proteínas preditas o que equivale a 45 %, 158 

hipotéticas (27 %), 128 anteriormente caracterizadas (22 %), 24 putativas (4 %) e 10 proteínas 

não definidas (2 %). Os dados estão apresentados na Figura 12.  
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Figura 12. Proteínas potencialmente identificadas no látex de Himatanthus sucuuba. 

 

 

Com base na repetibilidade de algumas proteínas, 136 foram selecionadas entre elas, 

caracterizadas e outras preditas estão apresentadas na Tabela 2. Nessa tabela, estão apresentados 

massa molecular da proteína, o ponto isoelétrico estimado, o número de aminoácidos da 

proteína, o valor do score, a sequência dos peptídeos obtidos, o código de identificação (ID) 

NCBI, o nome da proteína e o organismo de origem desta proteína. A partir do ID de cada 

proteína foi possível identificar e obter a sequência FASTA das proteínas, que estão 

apresentadas nos anexos.    
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Tabela 2. Lista de peptídeos e proteínas identificadas em látex de Himatanthus sucuuba por ESI-QUAD-TOF. (Continua) 

 Massa 

molecular 

(KDa) 

Número de 

aminoácidos 
pI 

Score da 

proteína 

Sequências de aminoácidos dos 

 peptídeos identificados 

      ID  
Descrição da proteína 

1 
59,8 534 7,68 179 

K.YGLAADNVIDAR.I 

R.ESMGEDLFWAIR.G 
gi|743891207 

tetrahydrocannabinolic acid synthase-like 

[Populus euphratica]  

2 
60.1 535 6,54 175 

K.YGLAADNVIDAR.I 

K.ESMGEDLFWAIR.G 
gi|496405183 

FAD – dependet oxidoreductase [Papaver 

somniferum] 

3 
47.7 418 5,65 175 

K.YGLAADNVIDAR.L 

R.KSMGEDLFWAIR.G 
gi|30315245              

nectarin 5, partial [Nicotiana langsdorffii x 

Nicotiana sanderae] 

4 
60.4 535 9,17 175 

K.YGLAADNVLDAR.I 

R.KSMGEDLFWAIR.G 
gi|747046464 

tetrahydrocannabinolic acid synthase-like 

[Sesamum indicum] 

5 
61.4 543 5,42 175 

K.YGLAADNVIDAR.L 

R.QSMGEDLFWAIR.G 
gi|848927876 

cannabidiolic acid synthase-like 

[Erythranthe guttata] 

6 
62.5 550 8,89 173 

K.YGIAADNVLDAR.V 

R.ESMGEDLFWAIR.G 
gi|848927873 

tetrahydrocannabinolic acid synthase-like 

[Erythranthe guttata] 

7 
59.9 534 8,07 162 K.YGLAADNVIDAR.I 

 

gi|1009123039 

tetrahydrocannabinolic acid synthase-like 

[Ziziphus jujuba] 

8 
60.1 536 9,28 113 

R.SMGEDLFWAIR.G 

K.EYFPELGLVR.E 

 

gi|1040819157 

tetrahydrocannabinolic acid synthase-like 

[Daucus carota subsp. sativus] 

9 
37.0 327 9,00 111 

K.FGLSADNVLDAR.V 

R.ESMGEDLFWAIR.G 

 

gi|970039800 

tetrahydrocannabinolic acid synthase-like 

[Solanum pennellii] 

10 
60.8 538 6,62 89 K.YGLAADNIVDAR.L 

 

gi|460393282 

cannabidiolic acid synthase-like [Solanum 

lycopersicum] 

11 
62,6 544 8,88 88 R.KSMGEDLFWALR.G 

A6P6V9 

 

Cannabidinolic acid synthase [Cannabis 

sativa] 

12 
62,2 545 8,77 88 R.KSMGEDLFFWAIR.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] 

 



46 

 

Tabela 2. Lista de peptídeos e proteínas identificadas em látex de Himatanthus sucuuba por ESI-QUAD-TOF. (Continua) 

14 
62.0 566 6,41 79 R.ESMGEDIFWAIR.G 

 

gi|695072053 

reticuline oxidase-like [Musa acuminata 

subsp. malaccensis] 

15 
61.6 548 6,36 79 R.ESMGEDLFWALR.G gi|1040881446 

cannabidiolic acid synthase-like 1 

[Daucus carota subsp. sativus]   

16 
61.4 542 8,13 78 R.KSMGEDLFWALR.G 

gi|20563190  

 

Carbohydrate oxidase [Helianthus 

annuus] 

17 
64.7 575 9,13 78 R.KSMGEDIFWAIR.G gi|590614781 

FAD-binding Berberine family protein 

[Theobroma cacao] 

18 
60.4 539 8,92 75 K.YGLAGDQVIDAR.L gi|1040922945 

flavin-dependent oxidoreductase FOX2-

like [Daucus carota subsp. sativus] 

19 
39,1 352 6,2 57 K.YIAVGNEVDPVK.F gi|565404247 

glucan endo‐1,3‐beta‐glucosidase A‐like 

[Solanum tuberosum] 

20 
79,9 708 8,8 50 K.SVLAVLISK 

 

gi|475663145 

Hyaluronan synthase 2 [Fusarium 

oxysporum f.sp. cubense race 4] 

21 
86,5 810 6,41 46 

K.EFPADVILGDGR.V 

 
gi|320117871 

Subtilisin-like protease 2 [Phaseolus 

vulgaris] 

22 
138,4 1.202 6,26 39 K.KVRSILSK. 

 

gi|304325323 

Rp1-like protein, partial [Zea mays subsp. 

Parviglumis] 

23 
39,7 350 5,32 37 K.YGLAAPAKFLVK.G 

 

gi|745698892 

Norcoclaurine 6-O-metyltransferase  

[Sinopodo phylum hexandrum] 

24 
96,5 868 6,0 36 

K.SFMSILSK.K 

 

 

gi|635148931 
Phototropin [Desmidium aptogonum] 

25 
112,4 1037 5,98 35 K.TGTLTTNQMSVIQ.V P54209 

Cation-transporting ATPase CA1 

[Dunaliella bioculata] 

26 
25,6 221 10,9 35 K.YYMDGQTILGR 

 

gi|573951433 

Serine/arginine-rich SC35-like splicing 

factor SCL33 [Oriza brachyantha] 

27 
133,8 1.227 5,99 35 K.QNEDLNSNLLVEIK.S 

 

gi|15228737 

Carbohydrate-binding-like-fold-containg 

protein [Arabidopsis thaliana] 

28 
32,5 293 5,58 34 

K.AMSLRAPVSTFK.V 

 
Q9SU86 

Cytidine deaminase 6 [Arabidopsis 

thaliana] 

29 
54,4 520 8,34 34 K.LNLVRRCR.S 

 

gi|560939381 

Serine hydroxymethyltransferase 

[Camellia sinensis] 
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30 
43,1 393 5,67 34 R.RALVELTTR.V 

 

gi|527184620 

Geranyl pyrophosphate synthase 

[Genlisea aurea] 

31 

128,2 1.170 5,71 33 
K.LAKPDGAASVTISPR.V 

 

 

gi|674863539 

 

BnaCO4g54120D [Brassica napus] 

32 

121,3 1054 6,69 33 K.EHLSVFK.V 

 

 

gi|901822427 

Zinc finger CCCH domain-

containing protein 4 [Zostera marina] 

33 
57,6 516 6,29 33 R.EHAEVFK. 

 

gi|1024048764 

14-3-3-like protein D-like  [Dorceras 

higrometricum] 

34 

75 669 5,53 33 K.MRYVFK.N 

 

gi|703096601 

 

Translation factor GUF-1like protein 

[Morus notabilis] 

35 
19,5 170 8,31 32 MGVYVFK.R 

 

gi|21666506 

ADP-glucose pyrophosphorylase larg 

subnit, partial [Metroxylon sagu] 

36 

132,7 1.189 7,0 31 R.GGEAPTGLVVDAFADKV 
 

gi|612397112 

DNA repair and recombination 

protein RAD26 [Bathyoccus 

prasinos] 

37 
85,5 791 9,39 31 R.SALMTTAWMTNDKK.K Q9FK76 

Subtilisin-like protease SBT5.6 

[Arabidopsis thaliana] 

38 

74,9 671 6,5 31 K.AVIVPHSMGVLYFLHFMK.W Q9FNA9 

Phospholipid:diacylglycerol 

acyltransferase 1 [Arabidopsis 

thaliana] 

39 

30,9 288 9,81 30 R.FVSVEWMKRL 
 

gi|145343464 

MC family transporter: uncoupling 

protein [Ostreococcus lucimarinus 

CCE9901] 

40 
60,9 512 9,46 30 

K.AYSTSGGLDRKR.I 

 

 

gi|1043378536 

Maturase K (Chloroplast) [Primula 

sinensis] 

41 
36,4 319 5,81 29 K.ILKQIGGGFPIVVSSIAK.E 

 

gi|922333312 

Trehalose-6-phosphate phosphatase 

[Medicago truncatula] 

42 
20,9 185 6,06 29 K.DAKRLLSK 

 

gi|590566736 

Pectinesterase inhibitor-like protein 

[Theobroma cacao] 
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43 
44,7 408 9,57 29 K.QKLDSSTGGDHRR.E 

 

gi|976923108 

Aspartate/ glutamate/ uridylate kinase 

[Cynara cardunculus var. scolymus] 

44 
55,7 537 9,30 29 

R.VTASLVPR.Q 

 

 

gi|552846846 

Expressed protein [Chlorella 

variabilis] 

45 
61,3 545 7,22 28 R.VMELLICKMIK.G 

 

gi|590576851 

Alpha/beta-hydrolases superfamily 

protein [Theobroma cacao] 

46 
84,5 754 8,23 28 K.NLHLHPVLMTWGYFPESKSDFKGK 

 

gi|922363196 

Long-chain-alcohol oxidase FAO2-

like protein [Medicago truncatula] 

47 

78,6 691 8,96 28 R.WAIVMSAGIH 
 

gi|976899861 

Proteins kinase, ATP binding-site-

containing protein [Cynara 

cardunculus var. scolymus] 

48 
24,9 220 5,23 27 

MAFKLYGLPMSTNTTRAMICLHEK 

 

 

gi|734433024 

Glutathione S-transferase F13 

[Glycine soja] 

49 
16,7 16 3,66 27 NFPLDLAAIEAPSTNV 

 

gi|16305027 

PsbA protein, partial (chloroplast) 

[Artemisia rupestris] 

50 
47,7 401 5,88 27 K.DYYPTR 

 

gi|1012353235 

KDEL motif-containing protein 1 

[Cajanus cajan] 

51 
106,1 944 9,28 27 

K.IYYPTR.H 

 
gi|674947203 BnaAO6g30730D [Brassica napus] 

52 
37,9 347 10,1 26 

GMAMLLTDGEVGALIKVSAAVWVAMSYARLA 

AAR 

 

gi|413957119 
Acyltransferase [Zea mays] 

53 

35,6 326 5,74 26 K.SSSSSAPGSLNFDLR.I 
 

gi|735880 

Gearanylgeranyl pyrophosphate 

synthase-related protein  

[Arabidopsis thaliana] 

54 
82,6 717 6,3 26 K.QADAAWEILHR.S 

 

gi|976910661 

Alfa-N-acetylglucosaminidase 

[Cynara cardunculus var. scolymus] 

55 
54,4 490 8,88 26 R.LGVAVVEVGFPATPLLTSR 

 

gi|760449485 

Serine palmitoyltransferase 2 

[Auxenochlorella protothecoides] 

56 
133,2 1160 5,70 26 K.SLDRLNLSGCSR.L 

 

gi|10177584 

Disease resistance protein-like 

[Arabidopsis thaliana] 
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Tabela 2. Lista de peptídeos e proteínas identificadas em látex de Himatanthus sucuuba por ESI-QUAD-TOF. (Continua) 

 Massa 

molecular 

(KDa) 

Número de 

aminoácidos 
pI 

Score 

da 

proteína 

Sequências de aminoácidos dos 

 peptídeos identificados 

ID ID 
Descrição da proteína 

57 
23,0 212 5,51 26 K.NLQVLHSLRLGK 

 

gi|1035946765 

26S proteasome non-ATPase regulatory 

subunit 9 [Ananas comosus] 

58 
37,7 399 8,16 26 R.QGMSNLVDAINK.L 

 

gi|1024000460 

Methyl-CpG-binding protein 2-like 

[Dorcoceras hygrometricum] 

59 
27,9 239 10,24 26 K.DRGANTYNSSDNLGYIR.G 

 

gi|575396380 

Ribosomal protein S7 (mitochondrion) 

[Dicranum scoparium] 

60 
69,8 627 6,64 26 R.AAEEETMMYDVNVVQR.I 

 

gi|703110509 

BTB/POZ domain containing protein NPY2 

[Morus notabilis] 

61 
29,4 249 6,30 26 

R.EAAQDDFFWKCLCAR.R 

 

 

gi|1024041777 
F-box protein [Dorcoceras hygrometricum] 

62 
27,1 27 4,65 25 

FVMYER.N 

 

 

gi|634575543 
Psba, partial (plastid) [Eugenia bacopari] 

63 
61,5 550 9,0 25 MTRGAAAAALLALALVAVAR 

 

gi|301030585 

L-ascorbate oxidase-like protein [Cynodon 

dactylon] 

66 
29,4 259 7,51 25 

R.SAPHDMGMPYMEKKPLTEE 

R.A 

 

gi|164605537 
 CMO545.270.nc  [Lotus japonicus] 

67 
20,9 178 9,72 25 MSNHLKNVATVGLR 

 

gi|971517319 

Mitochondrial ribosomal protein L13 

precursor  [Klebsormidium flaccidum] 

68 
49,9 442 9,56 25 K.STAQRPSEEDSLKR.E 

 

gi|971519052 

Peptidase M15B and M15C  [Klebsormidium 

flaccidium] 

69 
54,4 465 8,4 25 K.SLMILSMLIHR.S 

 

gi|357498019 

Eukaryotic translation initiation factor 3C  

[Medicago truncatula] 

70 
46,8 446 5,6 25 R.AGVEMALIDAIANSIR.I 

 

gi|54290836 

Cis,cis-muconate cycloisomerase-like [Oryza 

sativa Japonica Group] 

71 
51,9 454 6,20 25 

AFLTEERSAVPDLETHVGGGMKSV

ER.N 

 

gi|566188069 

TRNA isopentenyl transferase family protein 

[Populus trichocarpa] 

72 
69,1 610 8,35 24 K.EITVTITVVGASGDLAK.K 

 

gi|901793024 

Glucose-6-phosphate dehydrogenase [Zostera 

marina] 
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73 
13,33 116 9,23 24 

R.DCQQFRAIHR.A 

 

 

gi|8347414 
Itegrase/partial  [Oriza rhizomatis] 

74 
76,2 660 8,90 24 

R.ISMIKSMATATIATSADFDGVQVERT.K 

 

 

gi|590647573 

Ribonuclease H protein [Theobroma 

cacao] 

75 
22 205 6,0 24 

K.HTILYSKYAGNDFKGSDGTNYIALR 

 

 

gi|590613556 

Chaperonin 20-like protein [Theobroma 

cacao] 

76 
59,7 534 6,2 24 

K.TKPTADQDEDGIGTR 

 

 

gi|297837155 

F23N19.7 [Arabidopsis lyrata subsp. 

lyrata] 

77 
46,2 402 5,25 24 R.GKPHLMKNIHR. 

 

gi|480328109 

Heat stress transcription factor A-4a-like 

protein [Caragana korschinskii] 

78 
51,7 456 8,13 23 

K.GDRILMMSFGAGFK 

 

 

gi|703099618 

3-ketoacyl-CoA synthase 21[Morus 

notabilis] 

79 
55,1 498 6,24 23 R.AGSMDNGDGIAVGWLRHPIFXDNER.R 

 

gi|33327957 

Photosystem II CP47 protein, partial 

(Chloroplast) [Euptelia polyandra] 

80 
53,76 478 5,58 23 R.VGDWYEASTTNKR.K 

 

gi|18394553 

Protein maintenance of meristem 

[Arabidopsis thaliana] 

81 

102,2 914 6,43 23 R.QWAARMEAAGMERVGLSYSGAMEAR.K 
 

gi|77548634 

GRAS family transcription factor 

containing expressed [Oryza sativa 

Japonica Group] 

82 
32,8 293 6,18 23 

K.VEDEVSADYRITGVPADGRCLFR.A 

 

 

gi|1012326608 

OTU domain-containing 6B [Cajanus 

cajan] 

83 
26,2 235 8,7 23 SPPSAGAGSRAAGVGEEQEML 

 

gi|474429569 

ABC transporter I family member 1 

[Cajanus cajan] 

 

84 164,6 1446 8,24 23 K.IAVVGRTGSGKSTLVQALFR 
 

gi|922337059 

Multidrug resistance protein ABC 

transport family protein [Medicago 

truncatula] 

85 31,9 303 8,7 23 R.SRPVSDTMAALMAK gi|413920278 Benzoxazinless1 [Zea mays] 

 

86 35,4 312 9,30 23 K.TGLTDAIQTGIAKLNK gi|987169608 

Acetyl-CoA carboylase 

carboxyltransferase beta subunit 

(chloroplast) [Tetraplodon fuegianus] 
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87 
74,8 664 5,5 23 R.MVQLGKSLDPSRLWDAASGWIDPQDR 

 

gi|545360397 

Glycoside hydrolase [Coccomyxa 

subelli psoidean C.169] 

88 

74,4 678 9,7 23 R.SASPPHVTESPR 
 

gi|971520561 

Cyclic nucleotid-binding domain 

contaning protein [Klebsormidium 

flaccidum] 

89 
124,2 1220 4,7 23 R.FTDCEFSSQGSLGQALVTKSALIVAGDR.S 

 

gi|926785032 

Outer membrane adhesion like protein 

[Monoraphidium neglectun] 

90 
77,5 684 5,36 23 K.LAVVLGLINTSPGQPLQVIK.N 

 

gi|922353943 

Pentatricopeptide (PPR) repeat protein 

[Medicago truncatula] 

91 
52,77 476 5,51 23 R.GTTLFDLTVADLK.T 

 

gi|545364742 

Argininosuccinate lyase [Coccomyxa 

subellipsoidea C-169] 

92 
34,7 315 8,55 22 

R.GDPDPTMDPALDTKLVK 

 

 

gi|357508881 

Peroxidase Family protein [Medicago 

truncatula] 

93 
87 777 8,17 22 K.KDGLIAMIGDGINDAPALVK.K 

 

gi|734325138 

Cadmium/zinc-transporting ATPase 3 

[Glycine soja] 

94 
61,7 515 9,88 22 

R.ALAFPLXELHR.E 

 
gi|294485969 

Maturase K (Chloroplast) [Gavilea 

litoralis] 

95 
52 467 7,47 22 K.GSDWIVEMK.K 

 

gi|545372182 

NADH-ubiquinone oxidoreductase 

[Coccomyxa subellipsoidea C-169] 

96 
91,3 833 7,54 22 K.CDSPGVDRLGGLPDDVLGR.I 

 

gi|475503908 

Medium-chain-fatty-acid-CoA ligase  

[Aegilops taischii] 

97 
41,5 388 5,2 22 

R.TPVATAVLLDR.R 

 

 

gi|475614932 
Peroxidase 70 [Aegilops taischii] 

98 
87,2 767 5,72 22 R.KPSMTRMLPEQAVGPPFFYFQNVAR.A 

 

gi|475545788 

DNA (cytosine -5) –methyltransferase 

DRMZ  [Aegilops taischii] 

99 
45,8 403 4,8 22 K.FDMSASDKIAFGEK.M 

 

gi|145354669 

TRP-containing protein  

[Ostreococcus lucimarinus CCE9901]  

100 

127,7 1,087 5,86 22 R.AKEDILLFFR. 
 

gi|728848320 

Ubiquitin Carboxyl-terminal 

hydrolase 13-like protein  [Gossypium 

arboreun] 

101 
65,2 571 9,29 22 R.AGAFYK.I 

 

gi|475581696 

Disease resistence protein RGA2 

[Aegilops tauscgii] 
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102 
73,0 643 5,91 22 K.EKAMEELLVQK.L 

 

gi|728829371 

FAST kinase domain-containing 3 

[Gossypium arboreum] 

103 

34,1 316 9,12 22 R.AHGERMAEMR. 
 

gi|760440573 

Nitric oxide synthase-interacting 

protein like protein 

[Auxenochlorella protothecoids] 

104 
62,3 547 8,08 22 R.RTGVLAPTSVVVKQMTLAR. 

 

gi|357502015 

Inactive poly [ADP-ribose] 

polymerase [Medicago truncatula] 

105 
96,4 835 7,46 22 

R.GPSVLPKSLRVLK.W 

 

gi|1012354712 

 

TMV resistance protein N [Cajanus 

cajan] 

106 
58,0 531 9,07 22 

K.IESNTSTNNINRPPAAK 

 

 

gi|703134384 

DNA polymerase delta subunit 3 

[Morus notabilis] 

107 
36,6 347 9,05 22 R.SRPVSDTMAALMAK.G 

 

gi|162461896 

Indole-3-glycerol phosphate lyase, 

chloroplastic [Zea mays] 

108 
55,3 510 5,12 22 R.DLHRLVDDLLMEAAAK 

 

gi|187373014 

UDP-glycosyltransferase 

UGT705A4 [Avena strigosa] 

109 
16,84 141 8,72 22 

K.SLMFTHDLTSVLFNSRTPIPLPWPR.V 

 
gi|339787214 

S-RNase, partial  [Coffea 

eugenioids] 

110 
37,75 315 8,55 22 

R.GKPDPTMDPALDTKLVK.L 

 

 

gi|357508881 

Peroxidase family protein   

[Medicago truncatula] 

111 

129,6 1.173 5,53 21 R.ILGFAWESGK.I 
 

gi|15237426 

LRR receptor-like serine/threonine-

protein kinase FLS2 [Arabidopsis 

thaliana] 

112 
49,75 446 9,6 21 

K.APPPVVVMPPAR.G 

 

 

gi|674944880 
BnaC06g37090D [Brassica napus] 

113 

61,3 532 4,93 21 MALFSSEDDASENR.I 
 

gi|612385172 

APG AC_XENLA cysteine 

protease APG4C [Bathy cocais 

prasinos] 

114 
62,35 588 5,06 21 

K.ALLQDIAIMTGSEFQAK. 

 

 

gi|901822509 

60 KDa chaperonin2 [Zostera 

marina] 

115 
31,7 272 8,71 21 

K.CGLIIQGIEIRPK. 

 

 

gi|15226939 

F-box protein PP2-B10 

[Arabidopsis thaliana ] 
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116 
29,1 266 5,35 21 R.VCEASRIIGIDLNPNR.F 

 

gi|2687444 

Alcohol dehydro-genase, partial [Gossypium 

robinsonil] 

117 
100,4 939 4,7 21 

K.IAGVNKQADKLTGGLDGIYK 

 
gi|302837698 Ferroportin [Volvox carteri] 

118 
27,49 259 4,68 21 R.ALSATSGNVHAAVER.L 

 

gi|304273284 

ubiquitin-like protein 1, partial [Glandiolus 

Glandiflorus] 

119 
43,1 371 9,05 21 K.GAFFELGATVCPIAIK.Y 

 

gi|156628062 

Phospholipid/glycerol acyltransferase [Helianthus 

annuus] 

120 

31,6 278 6,09 21 

R.REDGWMEVEVGEFLSGEGEG

VVK 

 

gi|1012363201 F-box protein PP2-B15 [Cajanus cajan] 

121 
47,8 424 9,47 21 

MERIVGGSYKLGR 

 
gi|922330299 Casein kinase I-like protein  [Medicago truncatula] 

122 
158 1470 5,81 21 R.FACETATSTER.R gi|760450235 

Ferredoxin dependent glutamate synthase, chloroplast  

[Auxenochlorella protothecoides] 

123 
19,3 176 5,8 21 K.FMMKDFTLRLHDTK.K 

 

gi|729258063 

DNA mismatch repair family, protein, partial  [Salix 

arbutifolia] 

124 
13,8 121 3,87 21 K.SELHIILSNFGLI.R 

 

gi|728807591 

NADH-quinone oxidoreductase subunit D  [Gossypium 

arboreum] 

126 
45,2 410 6,1 21 

R.LGANIGSXQGPTGLGK.Y 

 

 

gi|365823900 

Photosystem II CP43, (Chloroplast) [Zostera 

angustifolia] 

127 
59 500 9,52 21 

K.SIFASKGTFLLINK.W 

 

 

gi|909720495 
Maturase K, partial, (Chloroplast) [Brunonia australis] 

128 
45,62 398 6,79 21 

MRQFGPDFGGVTK.K 

 

 

gi|255670779 
Os02g0261400 [Oriza sativa Japonica Group] 

129 
18,71 165 9,8 21 

R.KVDMLEGVSVXXPSEK.V 

 

 

gi|817490197 
Ribossomal protein L9, partial [Sonneratis caseolis] 

130 
56,8 492 9,03 21 

K.VFMFGNPSVIVTSPEACR.R 

 

 

gi|333394171 
ent-kaurenoic acid oxidase  [Castanea mollissima] 

131 
57,32 490 8,39 21 

R.CFTKVTGLKFLTR.L 

 

 

gi|590647948 
Aminopeptidase isoform 1  [Theobroma cacao] 
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132 
73,3 632 6,2 21 K.ELSKGFQWQGRIADHEK 

 

gi|157783541 

Dehydration-response family protein S51 [Brassica 

rapa] 

133 
56,9 515 7,04 21 

K.NFTAASMKSVQILR.K 

 

 

gi|357443115 
DUF 4283 domain protein [Medicago truncatula] 

134 
115,6 970 9,79 21 

R.LRMEREEAMR.K 

 

 

gi|922400551 
TPX2-like protein  [Medicago truncatula] 

135 
54,8 482 5,85 21 

K.RIMIGDEAEEMRV 

 
gi|1039217160 UGT73AL1 [Punica granatum] 

136 
29,1 251 4,37 20 

K.QAFYR. 

 
gi|124361102 Terpenoid synthase [Medicago truncatula] 
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Verificou-se que 86% das proteínas caracterizadas são sequências similares a proteínas 

encontradas em plantas (monocotiledôneas e/ou dicotiledôneas), 10% das sequências 

similares a proteínas identificadas em diferentes espécies de alga verde como 

Auxenochlorella protothecoides e Dunaliella bioculata), Figura 13.  

 

Figura 13. Classificação das proteínas caracterizadas de acordo com o organismo 

identificado. 

 

 

 

7.6 Perfil de proteínas 

 

Das 1471 proteínas presentes no látex de H. sucuuba, apenas 128 proteínas estão 

caracterizadas, isso pode ser em função da especificidade da amostra (soro do látex) e ao 

número reduzido de proteínas provenientes de látex disponíveis nos bancos de dados, 

provavelmente pela falta de informação acerca do genoma dessa planta. 

O látex em geral apresenta um conjunto de proteínas bastante diversificadas e por 

consequência, diferem em relação ao seu peso molecular. No látex de H. sucuuba as 

proteínas identificadas apresentaram peso molecular entre 13,8 e 164,6 KDa, similarmente 

em relação as proteínas encontradas em H. brasiliensis, que apresentou proteínas com peso 

molecular variando de 3,9 a 194,2 KDa (DAI et al., 2013). Em outro estudo com H. 

brasiliensis, identificou-se proteínas com peso molecular entre 12 e 44 KDa (WANG et al., 

2010), diferentemente do observado para outras espécies laticíferas, com proteínas entre 20 

e 100 KDa para Thevetia peruviana (FREITAS et al. 2016), entre 10,1 e 68,4 KDa para 

86%
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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 proteínas de Lactuca sativa (CHO et al., 

2009). 

 

7.7 Pontos isoelétricos 

A diversidade de proteínas se reflete também em relação ao ponto isoelétrico das 

mesmas. Em H. sucuuba 32,64 % das encontradas se caracterizam como básicas (pI > 8), 

24,82 % são neutras (6 ≥ pI ≥ 8) e 60 proteínas, o que corresponde a mais de 40% do total 

são caracterizadas como ácidas (pI < 6) como pode ser observado na Figura 14.  

 

      Figura 14. Gráfico de dispersão para a relação de Score e pI das proteínas obtidas pela 

espectrometria de massas e identificadas pelo programa Mascot. 

 

 

 

Verificou-se uma quantidade superior de proteínas ácidas no látex de H. sucuuba, 

diferentemente do observado em Lactuca sativa, com proteínas apresentando ponto 

isoelétrico variando entre 5,8 e 13, sendo o número de proteínas básicas (pI > 8) 72 % do 

total (CHO et al., 2009). Já no estudo de DECKER et al. (2000), trabalhando com Papaver 

somniferum, somente 5 proteínas das 98 identificadas são básicas (com pI entre 8-9). 
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7.8 Anotação funcional das proteínas identificadas pelo programa Blast2Go. 

Segundo (HOU, 2017), a anotação funcional das proteínas é vital para pesquisas 

biológicas, clínicas e outras aplicações devido as funções importantes que as proteínas 

desempenham em vários processos biológicos. Embora as funções de algumas proteínas tenham 

sido anotadas através de experiências biológicas, ainda há muitas proteínas cujas funções ainda 

não foram anotadas devido às limitações dos métodos existentes e ao alto custo. 

         A anotação funcional das proteínas de H. sucuuba foi realizada com o programa 

Blast2Go.  A análise pelo programa Blast2Go consiste na anotação das sequências (associá-las 

às ontologias criadas pelo Gene Ontology Consortium). Essas ontologias visam padronizar a 

representação dos genes e de seus produtos para todos os sistemas biológicos, subdividindo-os 

nas categorias de Biological process (refere-se à atividade biológica que o gene ou produto 

contribui), Molecular function (atividade bioquímica do gene ou seu produto) e Cellular 

component (local na célula onde o gene ou seu produto é ativo) (dos SANTOS, 2013).  

Das 136 sequências de proteínas (fasta), submetidas ao Blast2GO, 101 foram 

identificadas funcionalmente. As anotações funcionais das proteínas 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 relação ao processo biológico em que as proteínas contribuem, mais de 70% 

atuam em processos metabólicos, e mais de 50% dos produtos identificados participam de 

processos celulares de modo geral. Outros processos em que há contribuição por parte das 

proteínas identificadas em H. sucuuba são processos biossintéticos, de oxidorredução, 

regulação biológica, expressão gênica, localização e transporte, entre outros (Figura 15). 
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Figura 15. Anotação funcional para Processo Biológico das proteínas identificadas em H. 

sucuuba. 

 

 

No trabalho realizado por Wahler e colaboradores (2012), no látex de Taraxacum 

brevicorniculatum, as proteínas identificadas estão associadas a funcionalidades como 

processos celulares básicos (31,4 %), transporte (10,4 %), processo metabólico de 

carboidrato (5,5 %) entre outros. Para o proteoma do látex de Lactuca sativa, mais da 

metade das proteínas identificadas estão agrupadas em cinco classes funcionais de 

proteínas: relacionadas ao metabolismo (20 %), resgate de células e defesa (12 %), função 

de ligação (binding) (10 %), transporte celular (8 %) (CHO et al., 2009). No látex de H. 
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brasiliensis, os processos relatados a partir da identificação das proteínas incluem: 

metabolismo de carboidrato, lipídeo, processo metabólico de oxidação-redução entre 

outros (HAVANAPAN et al., 2016). 

Em relação a anotação realizada para função molecular das proteínas, verificou-

se que mais de 50% estão relacionadas a função de atividade catalítica e/ou ligação 

(binding). Outras funções identificadas são de ligação de pequenas moléculas, atividade 

transferase, atividade hidrolase, ligação ATP, atividade oxidoreductase, entre outras 

(Figura 16). 

 

Figura 16. Anotação funcional para função molecular das proteínas identificadas em H. 

sucuuba.
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Para os componentes celulares identificados, as proteínas de modo geral são ativas 

em parte da célula ou na célula como um todo (mais de 50 %), ou localizadas em outras 

regiões, sendo ativas na região intracelular, membrana, citoplasma, plastídio, cloroplasto, 

núcleo, vacúolo, mitocôndria, entre outras (Figura 17). 

 

Figura 17. Anotação funcional para componente celular das proteínas identificadas em 

H. sucuuba. 
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7.9 Classificação das enzimas realizadas pelo Blast2GO 

 

A International Union of Biochemistry and Molecular Biology (IUBMB), 

classificou as enzimas conforme o tipo de reação que as enzimas catalisam. Cada enzima 

descrita recebe um número de classificação, conhecida por EC (Enzyme Commission), 

composto por 4 dígitos (EC: x.x.x.x), separados por pontos referente a: 1- classe; 2- 

subclasse; 3- grupos químicos específicos que participam de cada reação e 4- nome 

indicado a referida enzima. E são 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 proteínas de H. sucuuba das quais 

42 proteínas possuem alguma atividade enzimática (Figura 18). As enzimas mais 

frequentes foram transferases, seguida das hidrolases, oxidoredutases, liases e ligases. 

Não foram identificadas enzimas do tipo isomerases. 

 

Figura 18. Classificação geral das enzimas encontradas no látex 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 disponíveis em 

KEGG.
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         7.9.1 Oxidorredutases  

 

As enzimas responsáveis pela transferência de elétrons para um aceptor, catalisando 

as reações de oxirredução são denominadas EC1. O grupo de enzimas oxidorredutases 

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

oxidorredutases (Tabela 3). 

 

Tabela 3. Subclasses das enzimas oxidoredutases identificadas no soro do látex de H. sucuuba. 

Categorizadas de acordo com os seus números de EC (Enzyme comission), com base nos dados 

obtidos no Kyoto Encyclopedia of genes and Genomes pathway database (KEGG) pelo software 

Blast2GO. 

   Número EC (Enzyme Comission) - Subclasse   Nome das enzimas  Nº de enzimas 

EC 1.1.1.1 - Atuam no grupo CH-OH de doadores alcohol dehydrogenase           1 

EC 1.1.1.49 - Atuam no grupo CH-OH de doadores (glucose-6-phosphate 

dehydrogenase (NADP+) 

          1 

EC 1.1.3.20 - Atuam no grupo CH-OH de doadores long-chain-alcohol oxidase           1 

EC 1.3.3.8 - Atuam no grupo CH-CH dos doadores tetrahydroberberine 

oxidase) 

          1 

EC 1.4.1.2- Atuam no grupo CH-CH de doadores glutamate  dehydrogenase)           1 

EC 1.6.5.3- Atuam no NADH ou NADPH NADH:ubiquinone 

reductase (H+-translocating) 

          1 

 

7.9.2 Transferases   

 

São enzimas que catalisam, a transferência de grupos entre moléculas doadoras e 

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

EC2.10 (Tabela 4).  
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Tabela 4. Subclasses das enzimas transferases identificadas no soro do látex de H. sucuuba. 

Categorizadas de acordo com os seus números de EC (Enzyme comission), com base nos dados 

obtidos no Kyoto Encyclopedia of genes and Genomes pathway database (KEGG) pelo software 

Blast2GO. 

 

Número EC (Enzyme Comission) - Subclasse Nome das enzimas      Nº de  enzimas 

EC 2.1.1.1- Transferem grupos de um carbono nicotinamide N-methyltransferase   1 

EC 2.1.1.128- Transferem grupos de um carbono (RS)-norcoclaurine 6-O-

methyltransferase 

  1 

EC 2.1.1.150- Transferem grupos de um carbono isoflavone 7-O-methyltransferase    1 

EC 2.1.2.1- Transferem grupos de um carbono glycine hydroxymethyltransferase    1 

EC 2.3.1.1- Aciltransferases amino-acid N-acetyltransferase   1 

EC 2.3.1.15- Aciltransferases glycerol-3-phosphate 1-O-

acyltransferase 

  1 

EC 2.3.1.43- Aciltransferases phosphatidylcholine—sterol O-

acyltransferase 

 1 

EC 2.4.1.1- Glicosiltransferases glycogen phosphorylase 1 

EC 2.4.2.30- Glicosiltransferases NAD+ ADP-ribosyltransferase 1 

EC 2.5.1.18- Transferem grupos alquil ou aril, excluindo 

grupos metil 

glutathione transferase 1 

EC 2.5.1.27- Transferem grupos alquil ou aril, excluindo 

grupos metil 

adenylate dimethylallyltransferase 1 

EC 2.5.1.29- Transferem grupos alquil ou aril, excluindo 

grupos metil 

geranylgeranyl diphosphate synthase 1 

EC 2.5.1.75- Transferem grupos alquil ou aril, excluindo 

grupos metil 

tRNA dimethylallyltransferase 1 

EC 2.7.3.1- Transferem grupos que contenham fosforo guanidinoacetate kinase 1 

EC 2.7.11- Transferem grupos que contenham fosforo non-specific serine/threonine protein 

kinase 

1 

EC 2.7.10.1-Transferem grupos que contenham fosforo receptor protein-tyrosine kinase 1 

EC 2.7.7.27- Transferem grupos que contenham fosforo glucose-1-phosphate 

denylyltransferase 

1 

 

 

7.9.3 Hidrolases  

São enzimas que catalisam reações de hidrolise, com transferência de grupos 

funcionais para a água, classificadas como EC 3. Estas enzimas são subdivididas em 13 

subcategorias (EC 3.1 à EC 3.13) (Tabela 5). 
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Tabela 5. Subclasses das enzimas hidrolases identificadas no soro do látex de H. sucuuba. 

Categorizadas de acordo com os seus números de EC (Enzyme comission), com base nos 

dados obtidos no Kyoto Encyclopedia of genes and Genomes pathway database (KEGG) 

pelo software Blast2GO. 

 

     Número EC (Enzyme Comission) - 

Subclasse 
Nome das enzimas  Nº de enzimas 

             EC 3.1.3.12- Atuam em ligações éster trehalose-phosphatase 1 

             EC 3.1.3.16- Atuam em ligações éster 
protein-serine/threonine 

phosphatase 
1 

             EC 3.1.3.26.4- Atuam em ligações éster 4-phytase 1 

              EC 3.4.11- Atuam em ligações peptídicas leucyl aminopeptidase 2 

   

             EC 3.4.21- Atuam em ligações peptídicas Serine endopeptidases 3 

             EC 3.4.22- Atuam em ligações peptídicas Cysteine endopeptidases 1 

             EC 3.5.4.5- Atuam em ligações nitrogênio 

            -carbono (ligações não peptídicas) 
cytidine deaminase 1 

             EC 3.6.1.3- Atuam em anidridos ácidos adenosinetriphosphatase 1 

             EC 3.6.3.3- Atuam em anidridos ácidos Cd2+-exporting ATPase 1 

            EC 3.6.4.3- Atuam em anidridos ácidos 
microtubule-severing 

ATPase 
1 

            EC 3.6.3.8- Atuam em anidridos ácidos Ca2+-transporting ATPase 1 

 

7.9.4 Liases  

 

São enzimas que que catalisam a clivagem de ligações, através hidrolise ou oxidação 

(EC 4) e são compostas por oito subcategorias de EC 4.1 à EC 4.7 e EC 4.99 que são outros 

tipos de liases (Tabela 6). 
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Tabela 6. Subclasses das enzimas liases identificadas no soro do látex de H. sucuuba. 

Categorizadas de acordo com os seus números de EC (Enzyme comission), com base nos dados 

obtidos no Kyoto Encyclopedia of genes and Genomes pathway database (KEGG) pelo software 

Blast2GO. 

 

Número EC (Enzyme Comission) – Subclasse Nome das enzimas Nº de    enzimas 

EC 4.1.2.8- Liases carbono-carbono 
indole-3-glycerol-phosphate 

 lyase 
1 

EC 4.2.1.20- Liases carbono-oxigênio tryptophan synthase 1 

EC 4.2.3.8- Liases carbono-oxigênio casbene synthase 1 

EC 4.3.2.1- Liases carbono-nitrogênio Arginino succinate lyase 1 

7.9.5 Ligases  

 

São enzimas que catalisam a formação de ligações químicas por reação de condensação 

acopladas à hidrólise de ATP (EC 6). Estas enzimas são subdivididas em seis subclasses de EC 

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

forma ligações carbono-carbono. 

 

7.10 Vias metabólicas 

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

com a base de dados do KEGG, resultaram na predição no total de 30 vias metabólicas, 

incluindo informações acerca das enzimas (proteínas) que participam de cada via metabólica e 

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

catalisada por cada enzima (Tabela 7).  
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        Tabela 7. Vias metabólicas das enzimas encontradas no soro do látex de H. sucuuba, preditas pelo Blast2GO em conjunto com a base de dados 

        KEGG pathway. Com seus respectivos números e nomes EC (Enzymes Commission). (Continua)                                                                                                                                                                                                                  

Vias metabólicas  Número EC (Enzyme 

Comission) 
Nome das enzimas Substrato Produto 

Glicólise/gliconeogênese   1.1.1.1   Alcohol dehydrogenase (1) um álcool primário + NAD+  

(2) um álcool secundário + 

NAD+  

(1) um aldeído + NADH + H+ 

(2) uma cetona + NADH + 

H+ 

Degradação de naftaleno  1.1.1.1 Álcohol dehydrogenase     (1) um álcool primário + NAD+  

(2) um álcool secundário + 

NAD+  

(1) um aldeído + NADH + H+ 

(2) uma cetona + NADH + 

H+ 

Fosforilação oxidativa  1.6.5.3 NADH:ubiquinone reductase 

(H+-translocating) 
NADH + ubiquinone + 5 H+

in  NAD+ + ubiquinol + 4 H+
out 

Metabolismo do piruvato  6.4.1.2 acetyl-CoA carboxylase ATP + acetil-CoA + HCO3
- ADP + fosfato + malonil-

CoA 

Metabolismo da tirosina  1.1.1.1 Álcohol dehydrogenase     (1) (1) um álcool primário + NAD+  

(2) um álcool secundário + 

NAD+  

(1) um aldeído + NADH + H+ 

(2) uma cetona + NADH + 

H+ 

Metabolismo de 

glioxilato e dicarboxilato 

 2.1.2.1 Glycine hydrox 

methyltransferase 

5,10-methylenetetrahydrofolate + 

glycine + H2O 

(2)  

tetrahydrofolate + L-serine 

Metabolismo do ácido 

cianoamino 

  2.1.2.1 Glycine hydrox 

methyltransferase 

5,10-methylenetetrahydrofolate + 

glycine + H2O 

 

tetrahydrofolate + L-serine 

Reservatório de carbono 

por folato 

2.1.2.1 Glycine hydrox 

methyltransferase 

5,10-methylenetetrahydrofolate + 

glycine + H2O 
tetrahydrofolate + L-serine 
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Tabela 7 – Vias metabólicas das enzimas encontradas no soro do látex de H. sucuuba, preditas pelo Blast2GO em conjunto com a base de dados 

       KEGG pathway. Com seus respectivos números e nomes EC (Enzymes Commission). (Continua) 

 

Metabolismo da glicina, 

serina e 

Treonina 

4.2.1.20; 

 

 

 

 2.1.2.1; 

 

 

 

1.1.1.1 

tryptophan synthase 

 

 

 

glycine hydrox methyltransferase 

 

 

 

Álcohol dehydrogenase     

 L-serine + 1-C-(indol-3-yl)glycerol 3-

phosphate 

 

 

5,10-methylenetetrahydrofolate + glycine + 

H2O 

 

(1) (1) um álcool primário + NAD+  

(2) um álcool secundário + NAD+  

L-tryptophan + D-glyceraldehyde 3-

phosphate + H2O  

 

tetrahydrofolate + L-serine 

 

(1) um aldeído + NADH + H+ 

(2) uma cetona + NADH + H+ 

Biossíntese de arginina 4.3.2.1 argininosuccinate lyase 2-(Nω-L-arginino)succinate fumarate + L-arginine 

Biossíntese de 

fenilanina, tirosina e 

triptofano 

 

4.2.1.20 tryptophan synthase 

 

 

L-serine + 1-C-(indol-3-yl)glycerol 3-

phosphate 

 

L-tryptophan + D-glyceraldehyde 3-

phosphate + H2O  

 

Metabolismo do 

glicerol lipideo 

2.3.1.15;  

 

 

2.3.1.158 

 

glycerol-3-phosphate 1-O-acyltransferase 

 

phospholipid:diacylglycerol acyltransferase 

acyl-CoA + sn-glycerol 3-phosphate 

 

 

phospholipid + 1,2-diacyl-sn-glycerol 

CoA + 1-acyl-sn-glycerol 3-

phosphate 

 

lysophospholipid + triacylglycerol 

Metabolismo do 

glicerolfosfolipideo 

2.3.1.15;  

 

 

 

2.3.1.43 

 

glycerol-3-phosphate 1-O-acyltransferase 

 

 

phosphatidylcholine—sterol O-

acyltransferase 

acyl-CoA + sn-glycerol 3-phosphate 

 

 

 

phosphatidylcholine + a sterol 

CoA + 1-acyl-sn-glycerol 3-

phosphate 

 

 

1-acylglycerophosphocholine +  

a sterol ester 
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          Tabela 7 – Vias metabólicas das enzimas encontradas no soro do látex de H. sucuuba, preditas pelo Blast2GO em conjunto com a base de dados 

           KEGG pathway. Com seus respectivos números e nomes EC (Enzymes Commission). (Continua) 

 

Biossíntese de alcaloides 

isoquinolinicos  
1.3.3.8;  

 

2.1.1.128 

 tetrahydroberberine oxidase 

 

(RS)-norcoclaurine 6-O-

methyltransferase 

(S)-tetrahydroberberine + 2 O2 

 

S-adenosyl-L-methionine + (RS)-

norcoclaurine 

berberine + 2 H2O2 

 

S-adenosyl-L-homocysteine + (RS)-

coclaurine 

Metabolismo da pirimidina 3.5.3.5 formimidoylaspartate deiminase. N-formimidoyl-L-aspartate + H2O N-formyl-L-aspartate + NH3 

Biossíntese do 

benzoxazinoide 

4.1.2.8 indole-3-glycerol-phosphate lyase (1S,2R)-1-C-(indol-3-yl)glycerol 3-

phosphate 
 indole + D-glyceraldehyde 3-phosphate 

Biossíntese de dipernoide 4.2.3.8 casbene synthase geranylgeranyl diphosphate  casbene + diphosphate 

Metabolismo de alanina, 

aspartato e 

Glutamato 

 

4.3.2.1 
 

argininosuccinate lyase 
 

2-(Nω-L-arginino)succinate 
 

 fumarate + L-arginine 

Via da pentose fosfato  1.1.1.49 glucose-6-phosphate dehydrogenase 

(NADP+) 
D-glucose 6-phosphate + NADP+ 6-phospho-D-glucono-1,5-lactone + 

 NADPH + H+ 

Biossíntese de ácidos 

graxos 

6.4.1.2 acetyl-CoA carboxylase ATP + acetyl-CoA + HCO3
- 

 

ADP + phosphate + malonyl-CoA 

Metabolismo da glutationa 1.1.1.49; 

 

 

2.5.1.18 

glucose-6-phosphate dehydrogenase 

(NADP+) 

 

glutathione transferase 

 D-glucose 6-phosphate + NADP+ 

 

 

RX + glutathione 

6-phospho-D-glucono-1,5-lactone + 

NADPH + H+ 

 

 HX + R-S-glutathione 

Metabolismo do 

propanoato 

6.4.1.2 acetyl-CoA carboxylase ATP + acetyl-CoA + HCO3
- ADP + phosphate + malonyl-CoA 

Biossíntese de tetraciclina 6.4.1.2 acetyl-CoA carboxylase ATP + acetyl-CoA + HCO3
- ADP + phosphate + malonyl-CoA 

Metabolismo da purina 3.6.1.3 adenosinetriphosphatase ATP + H2O  ADP + phosphate 

Metabolismo de drogas e 

outras enzimas 

3.5.3.5 cytidine deaminase (1) cytidine + H2O 

(2) 2'-deoxycytidine + H2O 
uridine + NH3  

2'-deoxyuridine + NH3 
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          Tabela 7 – Vias metabólicas das enzimas encontradas no soro do látex de H. sucuuba, preditas pelo Blast2GO em conjunto com a base de dados 

           KEGG pathway. Com seus respectivos números e nomes EC (Enzymes Commission).  

                                                                                                                                                                                                                          (Continua) 

Biossíntese de 

antiobióticos 
4.2.1.20;  

 

 

2.5.1.1;  

 

 

6.4.1.2;  

 

 

2.1.2.1; 

 

 

 

1.1.1.1;  

 

 

 

2.5.1.29; 

 

 

 

1.1.1.49;  

 

 

 

4.3.2.1 

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 + HCO3
- 

 

 

5,10-methylenetetrahydrofolate + glycine + 

H2O 

 

(1) um álcool primário + NAD+ 

(2) um álcool secundário alcool + NAD+  

 

 

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

diphosphate 

 

 

 D-glucose 6-phosphate + NADP+  

 

 

2-(Nω-L-arginino)succinate 

L-tryptophan + D-glyceraldehyde 3-

phosphate + H2O  

 

diphosphate + geranyl diphosphate 

 

 

ADP + phosphate + malonyl-CoA 

 

 

tetrahydrofolate + L-serine 

 

 

(1) um aldeido + NADH + H+ 

 

(2) uma cetona + NADH + H+ 

 

 

diphosphate + geranylgeranyl 

diphosphate 

 

 

6-phospho-D-glucono-1,5-lactone + 

NADPH + H+ 

 

 

fumarate + L-arginine 
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        Tabela 7 – Vias metabólicas das enzimas encontradas no soro do látex de H. sucuuba, preditas pelo Blast2GO em conjunto com a base de  

         dados KEGG pathway. Com seus respectivos números e nomes EC (Enzymes Commission). 

 

Metabolismo de amido e 

sacarose 
3.1.3.12; 

 

 

2.7.7.27 

trehalose-phosphatase 

 

 

glucose-1-phosphate adenylyltransferase 

α,α-trehalose 6-phosphate + H2O 
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7.10.1 Funções de algumas proteínas e enzimas identificadas no soro do látex de H. 

sucuuba. 

 

             Foi identificada uma proteína NADH: ubiquinone reductase, que compõe um dos 

principais complexos proteicos da fosforilação oxidativa nas mitocôndrias (Figura 19). A 

fosforilação oxidativa desempennha uma das funções mais importante da via metabólica, que 

produz trifosfato de adenosina (ATP) utilizando energia, e também produz espécies reativas de 

oxigênio (ERO), como peróxido de hidrogénio e superóxido (CHO, 2009). As EROs podem 

provocar injúria tecidual (KINNULA et al., 1995) e, em altas concentrações, danificar organelas 

celulares, ácidos nucleicos, lipídeos e proteínas (VALKO et al., 2007). 

Muitas proteínas encontradas nas organelas (plastídios e mitocôndrias) estão presentes 

no látex. As análises anteriores de proteoma de Papaver somniferum, Calotropis procera 

Chelidonium majus, e Lettuce mostram que possuem metabólitos especializados no látex, mas 

suas composições proteicas são 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 metabólico da reação de fosforilação oxidativa evidenciando a 

participação da enzima NADH: ubiquinone reductase, uma proteína identificada no látex de H. 

sucuuba. A caixa colorida na cor rosa, indica o número EC 1.6.5.3, correspondente da enzima 

identificada. 

 

           FONTE: KEGG, 2017. 

 

A enzima oxido nítrico sintase (EC: 1.14.13.39), catalisa a produção de oxido nítrico 

usando a L-arginina como substrato. O oxido nítrico é uma importante molécula de sinalização 
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celular, que desempenha funções em uma variedade de processos celulares como vasodilatação 

através de nervos nitrígenos periféricos, neurotransmisão, agregação plaquetária, secreção de 

insulina. Agindo como molécula de defesa contra bactérias intercelulares e células tumorais. E 

está envolvido na angiogênese, inflamação e remodelação de tecidos (FORSTERMANN; 

SESSA, 2012; HERCULANO et. 2011).  

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

metabólicas identificadas a partir da análise (proteoma) do látex de H. sucuuba. 

 

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

soro do látex de H. sucuuba. 

 

 

               FONTE: Elaborada pelo autor. 

 

Verificou-se ainda a presença da enzima alcohol dehidrogenase (EC:1.1.1.1) que atua 

como uma oxidoredutase na via metabólica da glicólise, que consiste do processo de conversão 

de glicose em piruvato e trata-se de um caminho central que produz importantes metabólitos 

precursores e também foi identificada em látex de Lactuca sativa (CHO et al., 2009). A alcohol 
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dehidrogenase é uma enzima encontrada em animais, leveduras e plantas. Em plantas esta 

enzima atua na via de produção de etanol em resposta a condições de hipoxia e anoxia. Principal 

adaptação ao stress anaeróbico em plantas (KIMMERER; STRIGER, 1998). A desidrogenase 

alcoólica (ADH) é uma das enzimas da via de fermentação etanólica que é responsável pela 

redução do acetil aldeído, que é tóxico para os tecidos vegetais.  Resultando na regeneração 

contínua de NAD no citoplasma (CHUNG; FERL, 1999). Assim, a indução de ADH pode 

aumentar a sobrevivência de plantas em condições inundadas (JOHNSON et al., 1994).  

O acetil-CoA, produzido pela descarboxilação oxidativa do piruvato, é uma Co-enzima 

que tem uma forte contribuição no armazenamento de lipídeos e no metabolismo energético 

global. Catalisa a formação de malonil-CoA, um substrato essencial para a síntese de ácidos 

graxos (ABU-ELHEIGA et al., 2001; ABU-ELHEIGA et al., 2003). A produção de ácidos 

graxos ocorre nos plastídeos que é catalisada por duas enzimas, acetil-CoA Carboxilase 

(ACCase) e sintase de ácido graxo nas células de plantas, esta organela não existe em animais 

(TRONCOSO-PONCE et al., 2016; SASAKI et al., 1995; SASAKI et al., 2004). Outras vias 

que estão relacionadas ao acetil-CoA e as respectivas enzimas identificadas no látex, são as vias 

de metabolismo de glicerolfosfolipidio (enzimas acyl-CoA:sn-glycerol-3-phosphate1-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 biossíntese de tetraciclina (acetyl-CoA:carbon-dioxide ligase (ADP-

forming)). 

Algumas enzimas estão presentes no látex de H. sucuuba e participam de diferentes 

processos metabólicos, 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 açúcar (trehalose-6-phosphate phosphohydrolase; glucose-1-

phosphate adenylyltransferase), e biossíntese 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 metabólica de 

biossíntese de alcaloides isoquinolinicos. A enzima (S)-tetrahydroberberine:oxygen 

oxidoreductase (EC: 1.3.3.8) classificada como uma oxidoredutase, atua em três momentos da 

via e catalisa a produção de compostos de interesse farmacológico 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 reações, catalisando a produção de (S)-Coclaurine e (S)-6-O-

Methylnorlaudanosoline. 

  

Figura 21. Reações catalisadas pela enzima EC: 1.3.3.8.

 

                      FONTE: KEGG, 2017 

As enzimas estão ressaltadas no esquema da via dos alcalóides de isoquinolínicos  

apresentado na Figura 22. 

As enzimas identificadas participam de reações que apresentam como produto, 

alcalóides com potencial atividade e interesse farmacológico como os agentes berberina e 

palmatina, que apresentam variadas ações farmacológicas e têm sido amplamente utilizados na 

medicina popular. A biossíntese de alcalóides de isoquinolínicos prossegue a via de 

descarboxilação de tirosina para produzir dopamina, que em conjunto com 4-

hidroxifenilacetaldeído, um aldeído derivado de tirosina, é convertido em reticulina, um 

precursor importante de vários alcalóides de benzilisoquinolina (KEGG,2017). 
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Figura 22. Via metabólica dos alcalóides 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 números de 

EC. 

 

FONTE: KEGG, 2017. 

 

A berberine (C20H18NO4
+) é um alcalóide isoquinolínico natural (BIRDSALL e 

KELLY, 1997) e têm sido utilizado para muitas aplicações farmacológicas, como anti-

microbiana (KANEDA et al., 1991), anti-inflamatória (CKLESS et al., 1995) e antioxidante, 

com atividade de redução da formação de EROs (ROS, do inglês reactive oxygen species) em 

eventos metabólicos que ocorrem, principalmente, nas mitocôndrias, cloroplastos e 

peroxissomos (BHATTACHARJEE, 2010; KARUPPANAPANDIAN et al., 2011). As 

espécies reactivas de oxigénio (EROs) são produzidas em resposta aos diferentes tipos de 

estresses bióticos e abióticos (RACKOVÁ, 2004) e também na inibição da peroxidação lipídica 

(SHIRWAIKAR et al., 2006). No entanto, a presença de EROs em concentrações adequadas 
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pode ser importante na manutenção dos estados celulares normais, pois participam de processos 

que envolvem adesão celular, como a diferenciação, reparo e cicatrização (VALKO et al., 2007; 

SILVA e JASIULIONIS, 2014). 

Os alcalóides berberina e palmatina são tóxicos para insetos e vertebrados e inibem a 

multiplicação de bactérias, fungos e vírus. Em consequência, estas atividades bioquímicas 

podem mediar a defesa química contra microorganismos, vírus e herbívoros nas plantas que 

produzem estes alcalóides (SEUNG et al., 2002). 

Outras atividades farmacológicas da berberina incluem propriedades antimicrobianas; 

redução da glicose e do colesterol; antitumorais e imunomoduladoras. Estudos sugerem que a 

berberina pode ser benéfica para o tratamento da doença de Alzheimer (DA) limitando a 

patogenese de placas amilóides extracelulares e emaranhados neurofibrilares intracelulares. 

Evidências 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 farmacológica através 

da qual a berberina pode retardar o estresse oxidativo e a neuroinflamação para exibir seu papel 

protetor na DA, constituindo-se numa potencial abordagem terapêutica, foi explicada numa 

revisão recente publicada por Zhiyou et al. (2016).  

 

7.11 Identificação de metabolitos secundário 

No espectro de ESI-MS de íons totais da fração aquosa, modo positivo, foi possível 

identificar um íon m/z 409,4 [M+H-18]+, apresentado na Figura 23.  

 

Figura 23. Espectro de ESI-MS de ions totais da fração aquosa (modo positivo). 
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Analisando o fracionamento deste ion, cujo espectro de ESI-MS/MS do íon m/z 409,4 

está apresentado na Figura 24, observou-se que o referido ions apresentava o padrão de 

fragmentação do lupeol, Figura 26, uma vez que mostrou um fragmento característico da 

molécula lupeol de m/z 137. 

  

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

 

 

 

Figura 25. Estrutura química do lupeol. 

 

 

 

FONTE: Mo et. al., 2013. 

 

Nos espectros de ESI-MS de íons totais da fração acetato bem como do látex bruto 

(Figura 26 e 27) também mostram o mesmo íon m/z 409,4 Os espectros de ESI-MS/MS do íon 
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m/z 409,4 da fração acetato e do látex bruto apresentaram o mesmo perfil de fragmentação 

(Figura 28 e 29).  Entre as proteínas identificadas na análise proteomica esta a enzima geranil 

pirofosfato sintase (EC: 2.5.1.29) que atua na biossíntese de lupeol, um triterpeno da classe dos 

terpenóides. A presença do terpenoide no soro detectado pela espectroscopia de massas ESI-

MS/MS confirma a presença do lupeol no látex de Himatanthus sucuuba e corrobora com os 

dados descritos na literatura (SALEEM, 2009; MO et al; 2013).  

O efeito anti-inflamatorio do látex de Himatanthus sucuuba é provavelmente oriundo 

de lupeol cujo efeito foi verificado na inibição de edema e constrições abdominais (SALEEM, 

2009; SINGH et al., 2017). Vários estudos relatam a atividade anti-inflamatória 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-protozoário, anti-angiogénico 

(SIDDIQUE et al., 2011). Atividades farmacológicas benéficas incluindo os antioxidantes, anti-

hiperglicémicos, anti-dislipémicos e anti-mutagénicos, anti-diabético, anti-asmático, anti-

artrítica, cardioprotectora, hepatoprotectora, nefroprotectora, neuroprotectora também 

atribuídas a esse composto (TSAI et al., 2016).  

O lupeol pode ser utilizado como um potente anti-oxidante contra a genotoxicidade 

induzida por pesticidas em trabalhadores agrícolas. Aumentando os níveis de enzimas anti-

oxidantes, superóxido dismutase (SOD) e catalase e diminuição da geração de ROS (espécies 

reativas de oxigênio) e LPO (peroxidação de lipídeos) intracelular (SRIVASTAVA et al., 

2016). 
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Figura 26. Espectro de ESI-MS de ions totais da fração acetato (modo positivo). 

 

 

 

 

Figura 27. Espectro de ESI-MS de ions totais do látex bruto (modo positivo). 
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Figura 28. Espectro de ESI-MS/MS do ion m/z 409,4 (fração acetato; modo positivo). 

 

 

 

 

 

 

Figura 29. Espectro de ESI-MS/MS do ion m/z 409,4 (látex bruto; modo positivo). 
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CONCLUSÕES 

 

i) A utilização da técnica de espectrometria de massas resultou na identificação de 

1471 proteínas, das quais 587 proteínas apresentaram score igual ou superior a 

20.  

ii) Dentre essas 587 proteinas, foram encontradas 267 proteínas preditas o que 

equivale a 45 %, 158 hipotéticas (27 %), 128 anteriormente caracterizadas (22 

%), 24 putativas (4 %) e 10 proteínas não definidas (2 %).  

iii) Das proteínas encontradas 40% apresentaram ponto isoelétrico menor que 6, 

32,64 % apresentaram ponto isoelétrico maior que 8. 

iv) Entre essas proteínas caracterizadas determinou-se que mais de 70 % atuam em 

processos metabólicos e 50% em processos celulares variados, identificou-se 

que grande parte contribui de modo geral em processos metabólicas e celulares, 

com atividades catalíticas e de ligação. São encontradas em distintos locais 

subcelulares, exibindo atividades enzimáticas como transferases, hidrolases, 

oxirredutases e outras funções.  

v) As proteínas identificadas foram alocadas em 30 distintas vias metabólicas, e 

dentre essas, a via de biossíntese de alcalóides isoquinolinicos. As enzimas 

identificadas nessa via (tetrahydroberberine oxidase; (S)-THB oxidase e (RS)-

norcoclaurine 6-O-methyltransferase) catalisam reações e produzem produtos 

de interesse farmacológico, como os alcalóides berberine e palmatine.   

vi) Este é o primeiro trabalho que relata a identificação e predição de proteínas 

presentes no látex de H. sucuuba e os resultados obtidos neste estudo forneceram 

informações importantes que possibilitam futuras pesquisas. 
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ANEXOS 

 

ANEXO 01 

Sequencias FASTA obtidas a partir dos peptídeos das proteínas por MS/MS 

 

>gi|743891207|ref|XP_011039282.1| PREDICTED: tetrahydrocannabinolic acid 

synthase-like [Populus euphratica] 

MERSSFSLRLLLLILLVSLARSENSSSAHKMFLQCFSSHMQHSKSYSEVILTKNSSAYSSVLQSSFRNFR 

FLNTSTLKPQFIITPFNEFEIQAAIVCAKKYDIQIRVRSGGHDYEGLSFLSYQEFVLIDLAELSFISVDI 

ENETAWVGAGASTGELYYRIAEKSEVHAFPAGSCPTVGVGGHFSGGGFGTIFRKYGLAADNVIDARIVDA 

NGRILDRESMGEDLFWAIRGGGAASFGVVFSWKVRLVSVPPTVTVFNIEKTLQQGATNLLHKWQNIGDKL 

HEDLFLHATIAVATSSPHGNKTIQVSFASLFLGRAGELLPMMQDSFPELGLMSENCSEMSWIQSVLYFGG 

FSPSDSLDVLLSRTAQFKGFFKGKSDYVKEPISETGLEGLYKRLLEEEASTLILTPYGGRMSGISDSETP 

FPHRSGNIFEIQYIITWDVEEETEKNLKWMRKLYAYMAPYVSDSPRAAYLNYRDLDLGRNNYGNTSFAKA 

SVWGLKYFKNNFKRLARVKTATDPSNFFRNEQSIPVLQRKRNLK 

 

>AGL44335.1 FAD-dependent oxidoreductase [Papaver somniferum] 

MNMIRSTTQSSSSLILLYAFLLLSISLVTSSSEYEDDYNFLQCLSQHSDPSILTYTSKDSNFSSVLFSTI 

QSLRFYSPAIRKPRVIVTPLKESHVQASVICSKRHGFQIRVRSGGHDYEGLSYVSDVPFVVVDLSNLRSI 

KIDVENSTAWVESGAITGELYYRIAEKSRNLGFPSVFCPTVGVGGSFQGGGYGNMLRKYGLAADNVIDAR 

IVDAQGRVLDKESMGEDLFWAIRGGGMSFGIVVSWKIRLVYVPTNVTVFTINKNLDQGATKLVHRWQEVA 

SELPHELFVRVSISVVNSTTKEGQKTILASFPSLYLGNTENLLAVMKERFPELGLETKDCAEMTWIQSQL 

YINGFPVNGSLDILLSRNQVKRYAKIKSDYVKEPIPETGLEGLWKKILEEKSVARMNFSPNGGRMAEISE 

CEIPFPHRQGNLYSIQYVVGWEGAGSEAAEPHIRWMRELHEYMTPYVSISPREAYLNYRDIDVGQSINGT 

ATYLEGMVWGSKYFKNNYERLVQVKSKVDPENFFRNEQSIPAVSY 

 

>gi|30315245|gb|AAP30841.1| nectarin 5, partial [Nicotiana langsdorffii x 

Nicotiana sanderae] 

YEGLSYVSEDPFVLIDLVGHRNITINLDDKTAWVETGSTIGELYYKISKKSKTLGFPAGLCPTVGVGGHI 

SGGGTGVMLRKYGLAADNVIDARLMDANGRILDRKSMGEDLFWAIRGGGGNTFGLVLAWKIKLVDVPEKV 

IVFTIDKTLEQNATKLVHKWQYVSSKLHQDLYIRIFIHKDEQNIFLASFVSIFLGDIDRLLLIMQENFPE 

LGLVRENCIEMSWIESTLYFAGFPRGESLDVLRSRGLPPTLYSEAKADYVQKPISVQQLEGIWDFFNAGE 

AKFEQMIFTPYGGRMDEISEYELPFPHRPGNLYEIQYLMFWDEEGVEEAERHMRWMRRLYAHMEPLVSTS 

PRAAYINYRDLDIGVNNKKGNTSYAQAKVWGIKYFKNNFDRLVQVKTKVDPSNVFRNEQSIPPLVEQE 
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>gi|747046464|ref|XP_011099776.1| PREDICTED: tetrahydrocannabinolic acid 

synthase-like [Sesamum indicum] 

MKTRTVVHMPSLVLSSCLVFSLACTVFAHQAPHKFLHCVQSHNSESISQVIYSKNNSSYLSNLLFSIQNI 

RFISPSMPKPAFIVIPFTESQIQAVVLCSKASGLQVRVRCGGHDYEGLSYSSHVPFVIIDLRNLSSIRID 

AKKRVAWVEGGALLGNLSYQIAKRSGNLAYPNGLCPTVGVGGHFSGGGYGTLLRKYGLAADNVLDARIIN 

ANGEILDRKSMGEDLFWAIRGGGAASFGVVTAWKIRLVKVPDIVTVFTVNRTLEQNATDLVHRWQYVADK 

FDRDLFVRILVTRVNSSHHKEKTTVQAAFNSIFLGKIDRLLPLMQESFPELGLVQEDCKEKRWIEAVLYF 

SDLPDGSTLDDLTNRNPNPKTYYKAKSDFVQVPIPKHGLKGLWKFFDEDEAADAQLIFAPYGGRMSEIPE 

SQIPFPHRAGNIYEIQHLAYWDNERNKQAERYINWLRRLYEYLTPFVSKNPRAAYLNYRDLDLGVNNDGN 

TSYKQASVWGTQYFKNNFKRLVEVKSKVDPSNFFRNEQSIPILST 

 

>gi|848927876|ref|XP_012827618.1| PREDICTED: cannabidiolic acid synthase-

like [Erythranthe guttata] 

MKTPSISTLSFILFVIFSCSCASVSADGHEDFLECLSEEFHNYPSISNVTYTPINNSSSYSSILRFSIQN 

LRFTSESTPKPLVIITPEHESQIPPIIHCAKDSEVQIRTRSGGHDYEGLSYVSPVPFIILDLINFSEITV 

DAVNKTAWVESGSTIGSLYYRIAEKSPVLGFPAGVCPTVGVGGHFSGGGYGNLLRKYGLAADNVIDARLI 

DVNGRILDRQSMGEDLFWAIRGGGGASFGVILAWKVQLVDVPERVTVFTVQKTLEQNASRLIHRWQYVAS 

KFDEDLFIRIIIARANSSSSQTGGNNVTLNASFNSIFLGGVDRLLPMMQESFPELGLVREDCTEMSWIES 

ILYFDGFPIENREVLLNRTQRSVRYFKAKSDYVQTPIPEFALEGIWRLFFEPEADEAVVIFSPYGGRMDE 

VPESSIPFPHRAGNLYKIQHLVYWEKEEDQNSGRYLSWIRRLYGYVAPYVSRFPRAAYINYRDLDIGMNR 

NEGRTSYAEANVWGMKYFKGNFERLVRVKTMVDPRNFFRNEQSIPSLREEIDD 

 

>gi|848927873|ref|XP_012827617.1| PREDICTED: tetrahydrocannabinolic acid 

synthase-like [Erythranthe guttata] 

MGNFAVVISILFILSISCLISCDETKYQTFIQCISDHSSGQNKILQRIHTPNSPAYVSLLESAAQNPRWT 

NSTAQRPFLIAAPHREAEIRAVILCSKMFGHQIRVKSGGHDYEGLSFRSETPLSFIMVDLSNLNRTKIDL 

EEEIAWIQTGVKLGQLYYEIANKSSTLAFPGGLYPTVGSGGHISGGGLGTLMRKYGIAADNVLDARVMDA 

NGVTLDRESMGEDLFWAIRGGGGASFCVILAWKLKLVRVPEKLTVFTVRRKFEPENLHLLQKWQNTAHKV 

SKDLFIRILLQTAPKKDTSLEKLVAVGYNGLFLGPADEFVSYMETIFPEFDLKIEDCFSAPAGNYSCSDR 

PCIKKECFQVPWIKSVLYFAGKKLDDPPEILLQQRVNKHSYSKGTSDFLKSPIPDEGWKMIHKMFNTDDH 

QMMIMDPLGGKIDEIWEDEIPFPHRKGNLFNVQYLKYWEVNTKNESSKHIKWMRNLHKKMKPYVAQSPRT 

AYINYKDLDLGRNDENCSYSRAKIWGEKYFKGNFKRLARVKGKVDPDNFFRNEQSIPVLL 
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>gi|1009123039|ref|XP_015878332.1| PREDICTED: tetrahydrocannabinolic acid 

synthase-like [Ziziphus jujuba] 

MFCSKSSLAFLFMVLLQSEISLAISTDSTLDKFITCAQVHSSVTIPISKTIFNPKNSSYTSVLQNPAVNL 

RFIEPSVRKPEFIFTPLHDAHVQAAVICSKQLGIQIRIRSGGHDYEGVSYTSVFETRFIVVDIGNLRSII 

VDIEKSSAWVQAGATNGEVYYRIAEKSKIHAYPAGACTSLGIGGHITGGGYGSLHRKYGLAADNVIDARI 

VDANGRILDREAMGEDLFWAIRGGGGASFGIILWWKIKLVPVPETVTVFTVTKTLEEGATKLLYRWQQVA 

DKVDEDLLIRVLISPSNVSSTRTISTTYDGFFLGNSDRLLQVIQESFPELGVTRKDCVELDWIGSVMYLS 

NNPSGTSVEFLLQRKSVFRTYFKAKSDFVRDPIPETALEGIWKLLLEEDSPVVLLSPYGGKMSKISESET 

PFPHRSGTIFIFEYMTVWTDGEKGTEKHKGWIRKLYGYLTPYVSKFPREAYVNYRDFDLGVNKNSNTSYI 

EASVWGKKYFKNNFDRLVKVKTEVDPDNFFRHEQSIPPLPVWKN 

 

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

synthase-like [Daucus carota subsp. sativus] 

MATSSILCSFILLIVFSSFSLQTSASFSRQTSGDSAQRFVQCLTRYAKNSESITQVVFTPANASYNPILQ 

LNLQNLRFNTSGTRKPLAIVTPVEDTQVQAVIYCARKNSMNVRTRGGGHDFEGVSYTADVPFVLLDMINY 

NRVNIDLKTSTAWVQSGISLGEFYYKISQTSDVLAFPAGLVSTVGLTGLLGGGGYGMMKRKYALAADNTL 

DARIVDYNGKILDRKSMGEDLFWAIRGGDPASFCVILELKLQLVPVPKLVTYFAVQRTLEQNGSALFQKW 

QSTAVNVFPRDLDVRVVVDTITSNSSAREDKKTVRFIFQSLYLGKIDTLLPIMKEYFPELGLVREDCVET 

SWIKTAPMFSFFPVGTDPKILLNKTAPTRNPVKIKSSFTTQPISLEGLNGIWDLWLKQPVQTTLIQYTPF 

GGKMNEFAESALPFPHRPGVLYMINIAVTLNQNAEATLQWINDLFKYYTPYVTKNPRTSYVNYRDADLGT 

GSKTYQEASIWGRKYYKNNFDRLVKIKSVVDPQNFFNHKQSIPLLM 

 

>gi|970039800|ref|XP_015081242.1| PREDICTED: tetrahydrocannabinolic acid 

synthase-like [Solanum pennellii] 

MEKYFQFLPFLQKYQKTYTFSKITNIFYLLQYGQKNPRWLNSSSSHPIFIITPINESGIGAIIFCSQKFG 

IQIRVNSGGHDYEGLSFRFEKGERFVIVDLIKLDEIYTDKNEQTAWIQTGVTIGQFYYEIAKKGENLAFP 

GGLYPSVGSGGKISGGGIGTLMRKFGLSADNVLDARVMNVNGEILDRESMGEDLFWAIRGGGGSSFCVIL 

AWKVKLVRVPLKLTVFTVRKKLHGETINLLQRWQNVSHELSRDLFIRVLIQNMGIGSKKIVQVSFQGLFL 

GRMNELLPMLNQTFPEFGLVTKDCFQDPVVNCAIELPCIKKECFEVP 

 

 

 

 

 

 

 



96 

 

>gi|460393282|ref|XP_004242239.1| PREDICTED: cannabidiolic acid synthase-

like [Solanum lycopersicum] 

MKISWFSFIFVLLVLSSASWSTLADNHEEFIQCLSHNNQTSSNIYTPNNSSFQSILQFSIQNLRFNTSET 

PKPLVIVTPVSESEVQRVILCAKKTGMHVRVRGAGHDYEGLSYVSEVPFVIVDLINLRTINVDVNDKSAW 

VEAGSTIGELYYRIAEKSKTLGFPAGVCPTVGVGGHFSGGGYGVMLRKYGLAADNIVDARLIDANGRILD 

RASMGEDLFWAIRGGGGNSFGLVLAWKVKLVDVPEIVTVFTLDKTLEQNATKLVHKWQYVAPRFHQDLFI 

RILVSRLNSSNQGDDNNQQTIVASFNSIFLGGIDRLLPIMQENFPELGLRRADCIEMSWIESILYFAGFP 

TDGPLDVLLSRVQLSTRYFKAKSDYVYQPIPEGGLDGIWRFFFEDEAQSSQVILSPYGGRMDEISPSAIP 

FPHRAGNLYKIQHLVYWDEEGEEVAERHISWIRRLYSYMAPFVSKSPRAAYINYRDLDIGVNNIKGYTSY 

VQAKVWGIKYFKNNFDRLVHVKTKVDPSNFFRNEQSIPSLTQWKNKGE 

 

>A6P6V9.1 RecName: Full=Cannabidiolic acid synthase; AltName: Full=CBDA 

synthase; Flags: Precursor 

MKCSTFSFWFVCKIIFFFFSFNIQTSIANPRENFLKCFSQYIPNNATNLKLVYTQNNPLYMSVLNSTIHN 

LRFTSDTTPKPLVIVTPSHVSHIQGTILCSKKVGLQIRTRSGGHDSEGMSYISQVPFVIVDLRNMRSIKI 

DVHSQTAWVEAGATLGEVYYWVNEKNENLSLAAGYCPTVCAGGHFGGGGYGPLMRNYGLAADNIIDAHLV 

NVHGKVLDRKSMGEDLFWALRGGGAESFGIIVAWKIRLVAVPKSTMFSVKKIMEIHELVKLVNKWQNIAY 

KYDKDLLLMTHFITRNITDNQGKNKTAIHTYFSSVFLGGVDSLVDLMNKSFPELGIKKTDCRQLSWIDTI 

IFYSGVVNYDTDNFNKEILLDRSAGQNGAFKIKLDYVKKPIPESVFVQILEKLYEEDIGAGMYALYPYGG 

IMDEISESAIPFPHRAGILYELWYICSWEKQEDNEKHLNWIRNIYNFMTPYVSKNPRLAYLNYRDLDIGI 

NDPKNPNNYTQARIWGEKYFGKNFDRLVKVKTLVDPNNFFRNEQSIPPLPRHRH 

 

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

Flags: Precursor 

MNCSAFSFWFVCKIIFFFLSFNIQISIANPQENFLKCFSEYIPNNPANPKFIYTQHDQLYMSVLNSTIQN 

LRFTSDTTPKPLVIVTPSNVSHIQASILCSKKVGLQIRTRSGGHDAEGLSYISQVPFAIVDLRNMHTVKV 

DIHSQTAWVEAGATLGEVYYWINEMNENFSFPGGYCPTVGVGGHFSGGGYGALMRNYGLAADNIIDAHLV 

NVDGKVLDRKSMGEDLFWAIRGGGGENFGIIAAWKIKLVVVPSKATIFSVKKNMEIHGLVKLFNKWQNIA 

YKYDKDLMLTTHFRTRNITDNHGKNKTTVHGYFSSIFLGGVDSLVDLMNKSFPELGIKKTDCKELSWIDT 

TIFYSGVVNYNTANFKKEILLDRSAGKKTAFSIKLDYVKKLIPETAMVKILEKLYEEEVGVGMYVLYPYG 

GIMDEISESAIPFPHRAGIMYELWYTATWEKQEDNEKHINWVRSVYNFTTPYVSQNPRLAYLNYRDLDLG 

KTNPESPNNYTQARIWGEKYFGKNFNRLVKVKTKADPNNFFRNEQSIPPLPPHHH 

 

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

protein [Tarenaya hassleriana] 

MAFDTMKGFIPGFVVCLLVLASDASAVKHDVEGFLGCLPRQASPSSPISGAVYTPKNSSFDSVFVSYTKN 

KRFLNPRFTKPVAIVTAQHVSHVPATVVCAKHHGLQIRVRSGGHDYEGLSYTSSVPFVILDMFNLRYIDV 

DLYSETAWVQAGATMGELYTKIADASKLRAFPAGVCPTLGAGGHISGGGYGNLIRKYGISVDHVVDALLV 

DVNGRVLNRTNMGEDLFWAIRGSGGASFGVILAWKIKLVTVPETVTVFRVNKTLEQGATDVLYKWQLVAS 

KLPEELFLRAMPEVSRGRDGNRTIVVLFIAQFLGPAENLLAIVNKNLPELGLKRQDCIEMSWLNSTVFWA 

DFPAGTPTTVLLDRPTSPGISFKSKSDYVKRPIPKEGMEKMWKSMLKFNSLWMQWNPYGGVMDRIPETST 
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14>gi|695072053|ref|XP_009383129.1| PREDICTED: reticuline oxidase-like 

[Musa acuminata subsp. malaccensis] 

MAESYRHVILLLLSCCCFFVSFASYPVAPSGFDGVRKLVLCLASAGVDNYTVPTADPLISDTSLYYLFLN 

FSIQNLRFAPRPGLARPAAIVLPGNRTHLRSTVLCCRAAGFGVRIRSGGHSYEGLSYSEDSGVAAPFVVV 

DLMRLNRVRVDPESRTAWVESGATLGETYHAIAASSDSLAFSAGSCPTVGSGGHIAGGGFGLLSRKYGLA 

ADNVVDAVLIDADGRVMDRESMGEDIFWAIRGGGGGGWGAVYAWRIQLLPIPARVTGFIVNRPGSTRLVA 

ELVHKWQLVAPSLPDEFYLSAFVGAGLPELDRVAMSATFKGFYLGPKSEAVSIMARSFPELGLVDTDCHE 

TSWIESVLFFSGLPNGSTVSDLKDRILRGKKSFKAKSDFVRIPISKSNLTRAFDLLSQEPKAYLIMDPYG 

GAMARIRSDHIPFPHRSGNHYLIQYMIEWTSEEEASSEQHLEWIRGYYNHMGDYVSKGPRAAYVNYLDLD 

LGTNRWTVGMGDLNDRTADARSWGEKYFLANYDRLVRAKTAVDPYDVFNNAQSIPPNSSEQKDMISRHIA 

TEVHIS 

 

15>gi|1040881446|ref|XP_017250456.1| PREDICTED: cannabidiolic acid 

synthase-like 1 [Daucus carota subsp. sativus] 

MKAARAPTSLTHFSLVFLSSFHLLFSFSAAEHYPGQAFIQCLIFQSNDSIANVVYSPNNASYEQIYEFSL 

RNPRLNNSNRLQPQVIVTPVSESQVQAVVRCAQQNHLRIRTRSGGHDFEGLSYSSTYDIPFVLLDMINLR 

NVSVNATARTATIGAGATLGEVYYWIYRASGTLAFPAGVWSTVGATGLICGGGYGVLRRKYGFAADNVLN 

VRIVDVYGNILDRESMGEDLFWALRGGGCSSFGVVLSWELNLVEVPETVAIFNISRTLEQNATQMILPFQ 

TVARNLPVEVDLRVLMSTTISNTSVRPDNKTVRLSFTSTYLGPADELYKIIDKNLPEIGLLRSDIQDVSW 

IQAIMQGSFFPLFDEAPTPEDLLDRTFLADIPFKGKSDFVREPISEQGINGLWDKLLEVGPGETTLVFTP 

YGGVLDEYLESAIPFPNRNGTLYMVYMRVLWVGNTTQKLEWIRSLYGYLRPYVSRNPRRAYYNYNDLDLG 

MNNARGPINYITARRWGRSYFNNNFMRLVGVKTRVDPLNFFRHEQSIPPFSLAMVSDM 

 

16>gi|20563190|gb|AAM27915.1|AF364866_1 carbohydrate oxidase [Helianthus 

annuus] 

MNNSRSVFLLVLALSFCVSFGALSSIFDVTSTSEDFITCLQSNSNNVTTISQLVFTPANTSYIPIWQAAA 

DPIRFNKSYIPKPSVIVTPTDETQIQTALLCAKKHGYEFRIRDGGHDFEGNSYTANAPFVMLDLVNMRAI 

EINVENRTALVQGGALLGELYYTISQKTDTLYFPAGIWAGVGVSGFLSGGGYGNLLRKYGLGADNVLDIR 

FMDVNGNILDRKSMGEDLFWALRGGGASSFGIVLQWKLNLVPVPERVTLFSVSYTLEQGATDIFHKYQYV 

LPKFDRDLLIRVQLNTEYIGNTTQKTVRILFHGIYQGNIDTLLPLLNQSFPELNVTREVCQEVRMVQTTL 

EFGGFNISTPTSVLANRSAIPKLSFKGKSDYVRTPIPRSGLRKLWRKMFENDNSQTLFMYTFGGKMEEYS 

DTAIPYPHRAGVLYQVFKRVDFVDQPSDKTLISLRRLAWLRSFDKTLEPYVTSNPREAYMNYNDLDLGFD 

SAAYEEASEWGERYWKRENFKKLIRIKAKVDPENFFRHPQSIPVFSRPLSDM 
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17>gi|590614781|ref|XP_007023039.1| FAD-binding Berberine family protein 

[Theobroma cacao] 

MTCIVFKRFLFGTTHSSLNLKFSYKFLLHLLAFGIIQKTMGSLRPAAVVSLLSVLLLSISLQGTSDSAQE 

TFLQCLLDNSHPSYPISEAIFTPQNPSYSSVLQSSIRNLRFNETFTPKPFLILTAKHESHIQAAIVCARK 

DNIQMKIRSGGHDYEGLSYVATVPFFVLDMFNLRSIDVDVANETAWVQTGATLGEVYYRISEKSKTHGFP 

AGVCPTVGVGGHFGGGGYGNMMRKYGLSVDNIVDAYFIDVNGRLHDRKSMGEDIFWAIRGGGAASFGVVL 

AYKIKLVRVPETVTVFRVEKTLEENATDIVDQWQHVADKLPEDLFVRLVLDVVNSSRNTGEKTVRAAFIS 

LFLGDSERLLSIMNERFPALGLTQSDCIETSWVQSVLFWTNIPIETETAILLDRTPSSLVFLKRKSDYVK 

KPIPKAGLEWLWKRMIELQVPQLLFNPYGGRMAEIPSTATPFPHRAGNLWKIQYVTNWNEAGTEAADHYI 

GLTRKLHGYMTRFVSKNPREAFLNYRDIDLGVNHNGRQSYMEGRVYGIKYFKGNFNRLVQIKTRVDPGNF 

FRNEQSIPTLPYKGN 

 

18>gi|1040922945|ref|XP_017223696.1| PREDICTED: flavin-dependent 

oxidoreductase FOX2-like [Daucus carota subsp. sativus] 

MKLPTSFLPLLLLLSTFSFSSSATKTDDFLNCLAKSSDSTTISKLVYTPANSTFDAALTYSINNLRFAQA 

STPKPLVIVTPTTESQIQNVIYCTKKTGLEMRIRSGGHSFEGFSYVSSLQFIVLDLRNINKVTPDMSTAT 

AWVDSGVTNGELYYYISKATSAYGFPSGLWSNVGVGGILSGGGYGMLRRKYGLAGDQVIDARLIDANGRI 

LTRKTMGENLFWAIRGGGGGSFGVVVSWRVNLVPVPPIVTVFRVFRTLEEDMTNIFYKWQSVAPVLPKEL 

DIRCNGQVILSNSSTRSDKKTMQMNFESLYLGPASEVLAIMGERLPELGLVREDLFEVSYIQAMVFFSQF 

PIQAPPEILLDKTILPRPAFKGRSDFFKKPMPIEGLLGLWDYMFQLPDNQAFLQYTPYGGRMNEISATAL 

PFPYRAGYLYMFNFFAVTCPTREKCAEETARMDWVRTVDKYLTPYVTSNPRSAYVNYVNVWMGQNNPTGS 

TSYAQASQWGKRYFGVNFDKLVMIKSLADPFNFFRHEQSIPVFSLWSDM 

 

>XP_006367558.1 PREDICTED: glucan endo-1,3-beta-glucosidase A-like [Solanum 

tuberosum] 

MSFLSFVGASFLLVGLLIQMTGAQSIGVCYGKIANNLPSDQDVKNLYNSNGIKKMRIYYPDTNVFNALKG 

SDIEIILDVPNQDLEALANPSSANGWVQDNIISNFPDVKFKYIAVGNEVDPVKFKYIAVGNEIDPDTNTG 

QYTQYVGPAMENVYNALTSAGLQDQINVSTATYLGLLTNTYPPSDSIFREEYKSFINPIIEFLARNNLPL 

LANIYPYFGHIDNTNDVPLSYALFNDQGTNSAGYQNLFDALLDSMYFATEKLGGQNIEIIVSESGWPSEG 

HPAITLENAQTYYTNLINHVKGGVGTPKKPGRAIETYLFAMFDENQKDGQSSEQHFGLFYPDQRAKYQLN 

FN 

 

>ANN02876.1 UGT73AL1 [Punica granatum] 

MANEGETNDTKSTTSKLHIFFFPFPSKGHTIPMIDMAKLFSSRGVKSTLISTPHNEPSFLRSIERTQKLG 

FDIGVVTVKLPLEKVGLPEHCQILDSTNSPDMINKYWMAIRMLDKQLEKLIKEHCPACVITDTFLPWTVD 

VAAKFGIPRLAFHGTSHFAMCALECTRLYKPHLNISSDSEPFVIPNFPGEITMTRAQLPDFIKEDTEFSK 

LYIEMMESELRSYGVIMNSFKELEPVYTDHYRDVLGRRSWRVGPVLLCNQDTEDKLQRGTRATIGEDSCL 

KWLDSREAGSVVYICFGSRTDFSASQLHEIAEGLEASRQPFVWVVKKDESVEEGKEEWLPQGYEERMQGK 

GLIIRGWAPQVLILHHKAVSGFVTHCGWNSTLEGITAGVRMVTWPVAAEQFCNEKLITEVLRIGVPVGAK 

QWMVKVGDSVESEKVEKAVKRIMIGDEAEEMRVRAIELSKIAKKAVEEGGSSHSDLTALLES 
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>EMT60941.1 Hyaluronan synthase 2 [Fusarium oxysporum f. sp. cubense race 

4] 

MSGKQATVEVSAGVESSSASSDSIKASRFDSASVFDTPVRKPLRINPFSAAINIIIAFGLIAALITGYII 

GLRVLDLGITSVGLYGTVLITEYLIQLTCAIFNRFDIDRIVKNVRKKTANAQAAGDCEKSASNPSADNLL 

NPDGDVSMAVVGYREDEQAWRQCLRSLQTQTLAPKCVVGVVDGNDEPDLSMAQAFVDEFQDQKATLIHLP 

ILLSELHRRTYFDHVPADTRFFLVKFWHYLVGRYRPGHEAALATAREVVVQQVLEWEEKWNISSLKAVCF 

AQPHGHKRTAMFTAFAMSLYAFRTRDAIFTTDSDTLVQSNGLDEMLTLLRSSPQIGGVTADVKIWNRAES 

LLARMCAARYWFAFNIERACQSLWRCVGCLSGPMSMYRASDLETILGPWNLQTFGGKETTFGDDRHLTNQ 

LLAHGLRTRYTHRTWCDSESPTSFVRWVAQQTRWSKSFFRESFWFPASFAYQSPWMLVEMTVQALYPFIL 

IATVLHFLFDTSDSSPWRPIIWLVTMFGVALFKSVLAVLISKDPWLLLFSAYGFIYFFGLLPSKIYALIT 

MNQTGWGTSARSSSERKRGQSFLQRSFHICHLVIWYTAVFVGIGFFVWRVFGNPLYILIGAVALIPSAFL 

YWQGSFSLGGLFRRNKVASETSTPIQVDDESMLPQKPEKALSISSKRSSNTLVKKTTIVSVKDVTDEVEK 

PVNSASAA 

 

>ADW11233.1 subtilisin-like protease 2 [Phaseolus vulgaris] 

MLNVGTLQWSTLQRRIPIVIPIRPCVADSMKAPKASSLTLISSPILTFVYSLVPDLSHPPSDAPRTYIVH 

VAQSQKPRFLTHHNWYTSILHLPPSSHPATLLYTTRAAAGFSVRITPSQLSHLRRHPAVLAVEPEPGPPH 

PPPPTHTPRFLGLAESFGLWPNSDYADDVIVGVLDTGIWPELRSFSDDNLSPVPSTWKGSCEVSRDFPAS 

SCNRKIIGAKAFYKGYEAYLDGPIDESAESKSPRDTEGHGTHTSSTAAGGVVSNASLFHYAQGEARGMAT 

KARIAAYKICWKYGCFDSDILAAMDEAVADGVHVISLSVGSSGYAPQYFRDSIALGAFGAARHNVLVSCS 

AGNSGPGPFTAVNIAPWILTVGASTIDREFPADVILGDGRVFGGVSLYYGESLPDFQLRLVYAKDCGNRY 

CYLGSLEASKVQGKIVVCDRGGNARVEKGSAVKLAGAGGLGVIMANTAESGEELLADAHLLAATMVGQIA 

GDEIKKYIRLSQYPTATIEFKGTVIGGSPSAPQVASFSSRGPNHLTSEILKPDVIAPGVNILAGWTGRVG 

PTDLDIDPRRVEFNIISGTSMSCPHASGIAALLRKAYPEWSPAAIKSALMTTAYNVDNSGGNIKDLGTGK 

ESNPFTHGAGHVDPNRALNPGLVYDSDINDYLAFLCSIGYDANQIAVFTREPAAANPCEGKVGRTGRLAS 

PGDLNYPSFSVELGRGSDLVKYKRVVTNVGSVVDAVYTVKVNAPPGVDVTVAPNTLVFSGENKTQAFEVA 

FSRVTPATSDSFGSIEWTDGSHVVRSPIAVRWSGDSSSSL 

 

 

>ADM25048.1 Rp1-like protein, partial [Zea mays subsp. parviglumis] 

AQKSPHRGKLESWLRRLKEAFYDAEDLLDEHEYNVLKAKAKSGKGPLLREDESSSTATTVMKPFHSAMNR 

ARNLLPGNRRLISKMNELKAILTEAKQLRDLLGLPHGNTVEWPAAAPTSVPTTTSLPTSKVFGRDRDRDR 

IVKFPLGKTTTAEASSTKYSGLAIVGLGGMGKSTLAQYVYNDKRIEECFDVRMWICISRKLDVHRHTREI 

IESAKKGECPRVDNLDTLQCKLRDILQESQKFLLVLDDVWFEKSHNETEWELFLAPLVSKQSGSKVLVTS 

QSGTLPAAICCEQEHVIHLENMDDTEFLALFKHHAFSGAEIKDQLLRTKLEDTAEEIAKRLGQCPLAAKV 

LGSRLCRKKDIAEWKAALKLGDLSDPFTSLLWSYEKLDPRLQRCFLYCSLLPKGHGYRPEELVHLWVAEG 

FVGSCNLSRRTLEEVGMDYFNDMVSVSFFQLVSQMYCDSYYVMHDILHDFAESLSREDCFRLEDDNVTEI 

PCTVRHLSVHVQSMQKHKQIICKLYHLRTIICIDPLMDGPSDIFDGMLRNQRKLRVLSLSFYSSSKLPES 

IGELKHLRYLNLIRTLVSELPTSLCTLYHLQLLWLNHMVENLPDKLCNLRKLRHLGAYVNDFAIEKPICQ 

ILNIGKLTSLQHIYVFSVQKKQGYELRQLKDLNELGGSLKVKNLENVIGKDEAVESKLYLKSRLKELAFE 

WSSENGMDAMDILEGLRPPPQLSKLRIKGYRSDTYPGWLLERSYFENLESFELSNCSLLEGLPPDTELLR 

NCSRLRINFVPNLKELSNLPAGLTDLSIDWCPLLMFITNNELGQHDLRENIIIKADELASKLTVMWEVDS 

GKKVRSILSKDYSSLKQLMTLMMDDDISKHLQIIESGLEEREDKVWMKENIIKAWLFCHEQRIRFIYGRT 

MEMSLVLPSGLYKLSLSSCIITDEALAICLSGLTSLRTLELKYNMTLTTLPSEEAFQQMTKLKCFAISGC 

WCLKSLGGLHAAPSLSALDCWDCPSLELARGAELMPLNLASYLDIQGCILAADSFTNYVPDLKQLTIINC 

RCSPSLSIGHLTSLESLQLIGLPDLYFVEGLSSLHLKRLKLGDVANLTAKCFSQFRVMESLTVSSSVLLN 

QMLMAEGFMVPPNLEFLYCKEPSILFEEPANLSSVKCLNFSLCETESLPRNLKSLSSLESLEIGFCPNIA 
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SLPDLPSSLERI 

 

>AJD20222.1 norcoclaurine 6-O-methyltransferase [Sinopodophyllum hexandrum] 

MEAQKENISSQAKLWNFIYGFAESLVLKCAVELDFANIIHNHGKPMTLSELASQLPVMQPVNTNSLYRVM 

RYLVHINIFTKTLDENDGETKYGLAAPAKFLVKGWDNCMVGSILGITDKVFMEPWYYIKDELAPGTGTAF 

ELALGKDIWEYMGENPEKNKLFNAAMACDTSMIMSALISECKDKFNGIRTLVDVGGGTGTAARNIARAFP 

NIKCTVYDLPHVIADSPVYPEINRVSGDMFKCIPNADAILMKCILHDWEDKECIEILKRCKEAVPVDGGK 

VIIIDVVLDGESEHPYTKVRLNSDLDMMLNTEGKERTKEGWKKLFKAAGYRDYNITQISALQSVIEAFPY 

 

>AHZ63910.1 phototropin [Desmidium aptogonum] 

MGPPEGSSLVKGTTHDKVAGGGSVPTARRYSLGLSPEDDPRRSSNSQAGKVLGSKSELRDALTAFQQSFC 

MVDATKPDLPVLFASEGFYQLTGYSALETIGKNPRFLQGQETDRAEVAKLKQAIQAGESWCGRLLNYKKD 

GTPFWNLLTVTPVKDDGGKVVKFIGMLVEVTKYTEGAKDKETRPNALPVSLIKYDARQKEEAESSASELL 

EEAQRHPLLDSMSGGKDKGEGGMDKLMQLPKVEEEGGGSAAEKKPERRKSFMSILSKKDPKSTSQGAPQG 

GEAQSGAAVAEEEDGDVDRKNRKGMDLATTLERIQKNFVITDPRLPDNPIIFASDDFLELTEYSREEIIG 

RNCRFLQGPDTNPKTVQKIREAINNQEDITVQLLNYTKSGKPFWNLFHLQAVKDNKGMLQYFIGVQLDAS 

QYLDPNIQGLEDRFAQEGEKIIVETANNIDGAVRELADPGADAKDLWSIHSVPAVVKPHKRQDPAWQAIL 

DVVAKDGRLGLKHFRPIKPLGAGDTGSVHLVELRDTGRLFAMKAMDKEVMINRNKVHRACTERDILGRLD 

HPFLPTLYASFQTATHVCLITEFCSGGELYGVLERQKGKRFPENVAKVFAAEVLLALEFLHTQGVVYRDL 

KPENVLLMESGHAMLSDFDLSFLSSSTPKLELSPPDAKKKKPKKLKKKGPLSDAERAQWKAELNAVVPML 

VAEPSTSSNSFVGTEEYIAPEIINGTGHSAPVDWWAFGIFLHEMLYGKTPFRGRNRQRTFTNVLMKELTF 

PDTVPVSDEAKALIRLLLERDPEKRLGSKKGAAEIRAHPFFLDIDWALIRHKPPPTPSIPMKLITTEADS 

ARQSMVAEEELDWEEHEARPSESLDYGY 

 

>P54209.1 RecName: Full=Cation-transporting ATPase CA1 

MVSHASSGRPSSRDTGMVYLGLGMQDAYSSEVQEVAAFYHVDLDRGLSDRDVQQARIKYGRNQMEAEQST 

PLWKLILKQFDDLLVKILLGAAIVDFIIAISEGESIQSGLIEPMVILLILVANATVGVVTERNAEKAIEQ 

LKSYEADDATVLRNGQLQLIPSADIVPGDIVELAVGNKVPADTRVSHIYTTSLKIDQSLLTGESQAVEKH 

TEVVHNEQAVYQDKLNMLFSGTLVVAGRARGIVVGTGSNTAIGKIRDAMGVEEDVVTPLKAKLDEFGALL 

SKVIAGICVLVWVVNINRFNDPALGGWFQGAIHYFKIAVALAVAAIPEGLPAVVTTCLALGTRKMARHNA 

IVRTLPSVETLGCTTVICSDKTGTLTTNQMSVIKVAAVQSSSSQLAEFDVTGTTFSPEGMVLGPGGVVLR 

QPADTPCLAHAAQCAALCNDSQVFVAQKTGTLQRIGESTEIALRVFAEKIGLPSSIRPDRPISRSQFGTN 

NFWQEDVERLALLEFSRDRKMMSVLVKGSDRQHNIWSKGAPEFVLRKCSHVLANNGEGAVPLTDNMRQAI 

LSDMQAFGSRQALRCLALAFKSVPTTTTKLDYSDESGLTFIGLLGMHDPPRPECRSALSTCHNAGIKVIM 

VTGDNKGTAEAVARQVGALSPSTALAGSDDEDNLGISYTGREFEEMGALGQAAATRNLVVLSRVEPMHKL 

RLVELLKAQGHVVAMTGDGVNDAPALLRADIGIAMGSGTAVAKHAADMVLGDDNFATIVFAVAEGRVIFN 

NTKQFIRYMISSNIGEVVAIFLAALLGLPEVLTPVQLLWVNLVTDGLPATALGFNRADKDMMARGPRRVD 

DPIVNGWLFLRYLIIGMYVGIVTVYGFIWWYISFPEGGNMTWSQLTHFQACASQPGGAKDCEVFHSKHPT 

TISMSVLVVVEMFNALNNLSEDSSLLRIPPWDNKWLVGAIATSMALHFGILYTGASAMFGVTGLSFAEWT 

MVIKLSAPVILVDEIMKAWSRRRQRHPASSRGGPVSLMEIQVPLTSSSRDEAALKLK 
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>XP_006658000.1 PREDICTED: serine/arginine-rich SC35-like splicing factor 

SCL33 [Oryza brachyantha] 

MGRGYSYSPSPPPRSYRRRASSPIPRGRYGGGGRDLPTSLLVRNLRRDCRPEDIRRPFGQFGRLKDVYIP 

RDYYSGEPRGFGFVQYYDPDDAADAKYYMDGQTILGREIAVVFAEENRKKPAEMRARDRISGSRGRSYDQ 

RYSRSPRYSPPPRGYSPPRRGRSPYRSPSYSRSPSPRYARRRMRERSYSPVDSRSRSRSRSPIDEGYGGS 

TRRERSLSVSG 

 

>NP_191795.1 Carbohydrate-binding-like fold [Arabidopsis thaliana] 

MAASRKICHSLIVFLIAISTVYGVSADSIKGCGGFVEASSSLVRSRKGSDGKLDFSHITVELQTVDGLVK 

DSTQCAPNGYYFIPVYDKGSFILKINGPDGWSWNPDKVTVVVDDSSCNNNDDINFHFTGFTLSGKVLGAV 

GGESCLIKNGGPADVNVELLSSDGSEDPVASVLTSSDGSYLFKNIIPGTYNIRASHPELQVEVRGSTEVE 

LGFANGMVDDIFFVLGYDLKGSVVAQGNPILGVHIYLHSDDVSMVDCPQGSGDAAGERKSLCHAVSDAEG 

IFSFKSIPCGKYELVPHYKGENTVFDVSPPVMPVSVEHQHVTVPQKFQVTGFSIGGRVVDGNSVGVEGVK 

ILVDGSLRSVTDKEGYYKLDQPAKLVVTQPLLVNFLRLLESRVKNMARFLKVTSNQYTIDAVKEHYKFDK 

LKKFMVLPNMASLPDINAVSYDICGVVRMFGSRHKAKVALTHGPTNVKPQMKLTDETGAFCFEVPPGEYR 

LSALAATPKGASELLFLPAYVDVAVKSPLLNIEFSQARVNVHGSVTCKEKCGPSVSVVLVGAAGDRDKKT 

VVLTDESSQFLFSDILPGKYRVEVKSISPEAASDEDSWCWDRSSIDVNVGTEDIKGIEFVQKGYWINIIS 

THEVDARIAHPDGSPTSLKIKKGSQKICIESPGGHELQLSDSCMSFGSNSIKIDVSNPQPIHLKAEKYLL 

KGLINVESSSTIESELQENFIVDIQDKKGNVINTIAAKLASDGSGVYEYYTWASLGEKISFVPQDSRGNV 

EKKMLFYPKEIHAVVSKDGCQASVSPFTGRLGLYIQGSVSPPLPGVNIKIFAAKDSLISSLKKGEIAIET 

STLSAGSFVAGPLYDDIPYATEASKPGYHIKRLGPYSFSCQKLGQISVRVNSKDNAETSIPPLLLSLSGD 

HGYRNNSISGAGGLFVFDSLFPGNFYLRPLLKEYSFKPSTLAIELNSGESSEAVFEATRVAYSAMGRVAL 

LSGQPQEGVAIEARSDSKGYYEETTSDINGNYRLRGLHPDTAYVIKVSKKIGSANNQIERASPESVSLQI 

GYEDINGLDFLVFEQPETTILTCHVEGKQNEDLNSNLLVEIKSAIDKSKIENVFPLPLSNFFQVKGLPKG 

KHLVQLKSSRPLISHKVESEIIEVDFETNAQIHIGPLRYSIVADHQSQEVTPAAILPLVIGVSAIALFLS 

IPRLKDIYQATVGISSPGFTTSAKREPRKAVARKKTF 

 

>Q9SU86.1 RecName: Full=Cytidine deaminase 6 

MKFVYTPSEAAEEGVRGPSDLPKLIDKAMSLARAPVSTFKVGAVGLTSSGEVFLGVNVEFPNLPLHHTIH 

AEQFLVTNLALNSMKKLTHIAVSVTGTIFGAPCGHCRQFYQEMRNAPEIEILIKRPKDGIDEFMSLKSLM 

PERFGPDSILPEDASLLLEQRDNSLVLSDPEEICSDPEDCSHTKCRALAAANKSYAPYSKCPSGVALICG 

GEVYKGWYIESVAYNPSLGPVEAALVDFVARGGGKEFNEITEVVLVEMKDVKVSQEATARTFLDKIAPKC 

DFKVLHCYKTNKN 

 

>AHB32114.1 serine hydroxymethyltransferase [Camellia sinensis] 

MGSIQQPIWTKGSTFSLKGSGFNGFPHQVKLNLVKRCRSSQLEGNLVTGKSPSSVSIPATKIGGNGSCFI 

DHGLSEADPEVRTIIDKEKQRQLRSLELIASENFTSRAVMEAVGSCLTNKYSEGLPGKRYYGGNEYIDEL 

ETLCQERALAAFHLDGKKWGVNVQPLSGSPANFEVYTALLNPHDRIMGLDLPHGGHLSHGFMTPKRRVSG 

TSIYFESMPYRLDESTGIVDYDMLEKTATLFRPKLIIAGASAYPRDFDYPRMRKIADAVGAFLMMDMAHI 

SGLVAASVVADPFEYCDVVTTTTHKSLRGPRGGMIFFKRETVHGVDLESAINNAVFPGLQGGPHNHTIGG 

LAVCLNHAQSPEFRAYQNEVVSNCRALASRLIELGYKLVSGGSDNHLVLVDLRPLGLDGARVEKVLDIAS 

ITLNKNSVPGDKSALVPGGIRIGSPAMTTRGFKEKEFIVTADFIHEGVQISLEAKRSVPGSKLQDFMKFV 

GSPDFPLMHRVSDLRRRVEELSTQFPMPGL 
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>EPS58436.1 geranyl pyrophosphate synthase [Genlisea aurea] 

MHTGTLPLLENAAHPYESSQRVSGRRVLFSWVSNVVSNVGQQPQFQSNLSVEDHLDPFSLVADELSLLGN 

RLRSMVVAEVPKLASAAEYFFKMGVEGKRFRPTVILLMATALDSSIGRQDALVGDFSAELRARQQCIAEI 

TEMIHVASLLHDDVLDDADTRRGIGSLNFVMGNKLAVLAGDFLLSRACVALASLKNTEVVSLLAKVVEHL 

VTGETMQMTSTADKRCSMEYYMEKTFYKTASLISNSCKAIALLAGQTAEVSTLAYEYGKNLGLAYQLIDD 

VLDFTGTSASLGKGSLSDIRHGIITAPILFAMEEFPQLRVVVDRGFENSDNVDLALEYLGKSHGIERTRE 

LAVKHASLASAAISSLPKNDDEDVMRSRRALVELTTRVITRTK 

 

>CDY68509.1 BnaC04g54120D [Brassica napus] 

MGNDDDLIVLAAGVEDGEIAAASGNASIEVRQSTVADGGDVDVGGVTGGGRGGGFDGNSRVWTMRDLMTK 

YPEYRGYANSGLSNFAWAQAVQNKPLSEGLGKEYETREGGGGDKIVIEDSDDEKEEGELEEGEIDLDSTR 

DDEMETESLVVLTSVADELEDDRVRKERELETKVKLIRDVLESTSLVQAQIAFEGVCSRLLGALESLREL 

VSDNDDFPKRDTLMQLSFASLQTINSVFTSMNNMSKELNKDTMSRLVSLVNDHCSRFLSSNQRIEIEAMN 

QNLRRSAISLSAGASSEENVNRMTQTSNGDLFPAKNLSTEGTRRGAFYARSRLPLLDLHMDHDADSLPSP 

TRETTPSLPVNGRHMMARPGFPFGKEGQTSEVAKVHHPYESEALKAVSNYQKKFGVNSLFKTDDLPSPTP 

SGEPNDGNGGTGGEVSSSVVASKKPGTLMTYGQDVPLPSTFSSRSMPVVSSTVPPHPLSIYGMSTPAGAT 

QTVLASDQTVKPSAKSRDPRLRLAKPDGAASVTISPRVVPSAELVNQRKQKATSELFIDGPTWKRKKSDN 

DAQKATNIGGWLEDTESSGHPKLESKPRLIEAGVTSMKTSVMPTNAVTVTPKVTTATSTEALSSLFKDFA 

ENPTMIMNILKMGQKQTVPEKAPQKPMDPRRAAQLPGSSSVPPVVAPPVSIPASNALPANFPQPGAPKDE 

SGSIRMKPRDPRRILLGSTLQRTDSVAEKQSKLNDSSTLKGKTEVLETPSQLVPRQSISLNGTSNMRVSG 

EPVRGKTPDFTKNLKNVADMSVLSQQVGNPLATTHAADLKTDKDQEESASVSAASVTAAAGPTRSMNSWG 

DVEHLFEGYDDKQRVAIQKERTRRLEEQKKMFGSKKLSLVLDLDHTLLNSAKFHEVETAHEAMLRKKEEQ 

DRDKPYRHLFRFPHMGMWTKLRPGIWNFLEKASKLYELHLYTMGNKLYATEMAKLLDPEGVLFNGRVISK 

GDDGDPLDGDERVPKSKDLEGVMGMESSVVIIDDSVRVWPHNKMNLIVVERYTYFPCSRRQFGLLGPSLL 

EVDFDERPEEGTLASTLAVIERIHKNFFSHTSLDEADVRNILASEQRKILAGCRIVFSRIFPVGEANPQL 

HPLWQTAEQFGAVCTTQADEHITHVVTNSLGTDKVNWALSRGKFVVHPGW 

 

 

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

MSSRAQSLEPTCPIGDRQSMGTNEATRDPQSSSLSSPGNASVPPLSQGTSSDARSSFPARHTLPVFALRA 

RIVDKIRENRVTLVIGDTGCGKSSQVPQFLLEEDIQPILCTQPRRFAVVAIARMVAEARNCEVGGEVGYH 

IGHSNVSSSSSKIIFKTAGVLLEQMRDRGLAALKYKVIILDEVHERSVESDLVLACVKQFMMKNKGLRVV 

LMSATADISRYKDYFKDLGRSERVEVLAIPYVPQQVIFQRKVLYLEQISELVDLDKETTDKCITNCKDLG 

DAGLKNEVHTLIHKLILHIHNNESDIEKSILVFLPTYYLLERQWILLKEHLSVFKVHILHRSIDTESALS 

AMQIWKSHRKVILATNIAESSVTIPGVAFVIDSCRSLQVFWDQNRNIDTPKLVWVSKSQAEQRKGRTGRT 

CDGHIYRLVPGQFYSSFDDHEFPAILRLSLRQHVLMVCCADSKAINDPKVLLQKLMDPPYPVVVENAINQ 

LLNIKALNKHPTHKGSYEPTFYGRLLDSLPLTFDPSVLLLKFGDIGLLHEGIIISILMDIQPFPIIQPFG 

KLYLHEQYVANFFEDDKTIGKKENILMGNLSSYYFWQCIFKDKLRMDRLKQLLNGAEPKSSLSLIHELEK 

EWCYLHNLVPTTLNNISDIYEDALCAIHRFRPMFLQMADSLPSYYDPYDFKHTCLIQSESHSIDSVNENP 

ESTDRSKCTSLPFVTSNDFQVSYISEEFVKLIKEIRGHNTDEKYEDRKRIGTSGCAAAKTKICKYFIRGL 

CNKNDQCIFSHSFQAKKPPCKFFFTLQGCRYGNSCIFSHDNQLQNSSFMNAFLCSPEDSNERQTYDIFLH 

LLPAASEGCILILNDKHLQITSILAKYIDPHKLIVSIPDQPSSEVSSSLIGLTKVSDTSMPWSLNTETKG 

EDCTPWAQVRSILWFSDFDVDEAEKHHNLLKKFFQCLAIKFLAGILPPHSVIITMNNLRFSQIEVEKLAR 

ECFFFLTQSFLFDASTFGKISHDVCAVKPMQASSTISYIFEIHLPPAHTMEVKDYYSSSNNNHIGLMYNT 

EWQF 
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>KZV49446.1 14-3-3-like protein D-like [Dorcoceras hygrometricum] 

MFELPVDGLADVSEMPKDKIFDAKSIVSMTEEPVILSGLKSQMKIHYRLLCDIMAKSISVKAGSFNALTV 

EKFSLMTAVVCRVKMNWGRVLFGILKKMVTSGTKQAKGFAIQISLLLANVPNLELGELSEFPSSKILTEK 

TVHRYIAVIDKSGAQDADAAPKVTKAPKKRTTAVPADVPVVKRKRTTKKKDSSSKYNLELMAVAQEAVPI 

QMIEGSTAPAVDDTTDQPAAVDAFPADRPAEEIESVERVDEQLAAEPAVHVPAKEPAVEVSRVNVDDPET 

VIRQVLDQLDFVTEDPVVAKVDRATLSEQFNESQSGISSRLHKIEQGLRDSLREHAEVFKNLFQGARQEG 

RTIDDVQTLCFNEFCKNILAQNASNFTGLADVRKEVQEVNAKVDIIASRVNEVRKNVEETKEALSHQLLE 

FQSQAQENQNILHAQLSELVNYINRGSADKKGESSSRGPQQPPNVQNLESGQSISLEETAERIREADRRQ 

AEMERERERQRRIRRLSGSSKRRRGY 

 

>XP_010095888.1 Translation factor GUF1-like protein [Morus notabilis] 

MAANYMTSSSSSQALLLLSTCHHHHHSRTTTLSSSLSSFPLSISKALQFSHSSSYSLSYSSSRSFSISCQ 

AAASGTAVSDLDVAAQVGRDRLLKVPISNIKNFCIIAHIDHGKSTLADKLLQMTGTVQKREMKDQFLDNM 

DLERERGITIKLQAARMRYVFKNEPYCLNLIDTPGHVDFSYEVSRSLVACEGALLVVDASQGVEAQTLAN 

VYLALENNLEIIPVLNKIDLPGAEPDRVIREIEEIVGLDCSNAIRCSAKEGIGISEILDAIVERIPPPQD 

TADKPLRALIFDSYYDPYRGVIVYFRVVDGKIKKGDRIYFMASDKDYFADEIGVLSPSQLQVDELYAGEV 

GYLSASIRSVADARVGDTITHYVRRAEDSLPGYEEATPMVFCGLFPVDADQFPELRDALEKLQLNDAALK 

FEPETSSAMGFGFRCGFLGLLHMEIVQERLEREYNLSLITTAPSVVYRVNCVNGDTVECSNPSLLPEPGK 

RTSIEEPFVKIEMLMPKDYIGPLMELAQDRRGDFKEMKFITENRASITYELPLAEMVGDFFDQLKSRSKG 

YASMEYTFVGYKESDLIKLDIQINGDRVEPLATIVHKDKACIGAKVIASEALSAIRKDVLAKCYGGDITR 

KKKLLRKQAEGKKRMKAIGKVDVPQEAFMAVLKLEKEVL 

 

>AAM73733.1 ADP-glucose pyrophosphorylase large subunit, partial 

[Metroxylon sagu] 

MGVYVFKRDVLLKLLRWRYPKSNDFGSEILPSAVKERNVQAYLFNDYWEDIGTIKSFFDANLALTDQLPK 

FQFYDPRTPFFTSPRFLPPTKIKKCRILDAIISHGCFLRECSVQHSIVGVRSRLDYGADLKDTMMMGADS 

YETEAEIASLLAEGKVPIGVGQNTKISNCI 

 

>XP_007514075.1 DNA repair and recombination protein RAD26 [Bathycoccus 

prasinos] 

MRNEEGDTDALSNLVLGPLSVVARDERHVQRDVLRDAIVDDDDRGGGGGEEEKTKMETMVLRSERAVEKL 

ERSLFEIDREIEAVEAATKDLGVEEAKKKEEKTPLRDVKLRKQVAAKRVAGLREKRSKVEKELDAALEVS 

EVERRAFEREKKKKKDASDADAKKTGGVPPEEQRRRPKVVVQDDFDFDAELDAVQKKTTTNNLLGGGSNG 

ETERERLIRIGAMTPFDRLDGFDKARTDEAGKKLKEKAALLQSAKSKLKTIDLKDAPKQMEKMHSRAIGE 

AISRRVKPTKNGDSAAKKKLALKRKQWKEQSEQQQNKKKNGASARKKRRSSFQAYSSDEEELDGDADEDG 

DDVIEAEEDVEFEGGLSVDGDRFAKLLPHQKTAVKWLWELHCQRAGGIIGDEMGLGKTVQVAAFLGALSK 

SNLYQASVVVCPATMLRQWRRELKIWAPELKPVVLHDSAITQDALKVANGNRKNAMKNAIRNATRDPKGL 

VITTYECLRGMREDLLTVRWGYAVLDEGHKIRNPEADITVVSKRLRTVHRIIMTGAPVQNRLSELWSLID 

FVYPGKLGTLPVFQAQFAVPIQIGGYVNASDQAATTAYRCAVALKDLISPYLLRRLKQDLDINLPDKTEQ 

VLFCPMTENQRDAYKGFLSSREVEDIIDGRREALGGIDVLRKIVNHPDLLERNSRAGDANYGDPVRSGKL 

QVALKILSMWKSQGHRCLVFSQTQQMLDILEQAVANEGYTYRRMDGTTPVAHRMGLVDSFNDAGNVGEEG 

VAAEDMQEPVFVFLLTTKVGGLGINLTGANRVLLFDPDWNPSTDAQARERAWRIGQTKAVTIYRLITTGT 

IEEKVYHRQIYKEFLTGKVLKDPKQRRFFKARDMMDLFAYDDPEEKQRGGGVAGSAAMGGGAANETAELF 

AEVEGEILAADCKDEDEESLITVEGDESLEEGETTTANNGTIVEGVQRVETNRLNVNNKDDNGKGDAAIL 

KSLFDGEGGLHSAMCHDKILSAADSDRRAKIAFADRIARQAAEAVKRSGRGEMNGHSNTRVQGQQQQQQH 

INATTTSTTTIRTIATNNINTGRFGSNNAGSRRLFSRIQQRREEDAAIIATNQNANANQDEEARFAQTLL 

KDIIQFLKSRGGEAPTGLVVDAFADKVTAERRVIFRNLLKQCARLERNPTTNDGNKGFSAWVLKSEYDT 
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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 

MKKLTSLFPLLFLIPLLASCAEEKQVYIVYFGEHKGDKAFHEIEEHHHSYLQSVKESEEDARASLLYSYK 

HSINGFAAELTPDQASKLEKLAEVVSVFKSHPRKYEAHTTRSWEFVGLEEEETDSDVPRRKNDADDRFRV 

GRNFLKKAKHGDGIIVGVLDSGVWPESKSFNDKGMGPVPKSWKGICQTGVAFNSSHCNRKIIGARYYVKG 

YERYYGAFNATANKDFLSPRDPDGHGSHTASTAVGRRVLGASALGGFAKGSASGGAPLARLAIYKACWAK 

PNAEKVEGNICLEEDMLAAIDDAIADGVHVISISIGTTEPFPFTQDGIAMGALHAVKRNIVVAASAGNSG 

PKPGTLSNLAPWIITVGASTLDRAFVGGLVLGNGYTIKTDSITAFKMDKFAPLVYASNVVVPGIALNETS 

QCLPNSLKPELVSGKVVLCLRGAGSRIGKGMEVKRAGGAGMILGNIAANGNEVPSDSHFVPTAGVTPTVV 

DKILEYIKTDKNPKAFIKPGKTVYKYQAAPSMTGFSSRGPNVVDPNILKPDITAPGLYILAAWSGADSPS 

KMSVDQRVAGYNIYSGTSMSCPHVAGAIALLKAIHPKWSSAAIRSALMTTAWMTNDKKKPIQDTTGLPAN 

PFALGSGHFRPTKAADPGLVYDASYRAYLLYGCSVNITNIDPTFKCPSKIPPGYNHNYPSIAVPNLKKTV 

TVKRTVTNVGTGNSTSTYLFSVKPPSGISVKAIPNILSFNRIGQKQRFKIVIKPLKNQVMNATEKGQYQF 

GWFSWTDKVHVVRSPIAVSLA 

 

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

Short=AtPDAT 

MPLIHRKKPTEKPSTPPSEEVVHDEDSQKKPHESSKSHHKKSNGGGKWSCIDSCCWFIGCVCVTWWFLLF 

LYNAMPASFPQYVTERITGPLPDPPGVKLKKEGLKAKHPVVFIPGIVTGGLELWEGKQCADGLFRKRLWG 

GTFGEVYKRPLCWVEHMSLDNETGLDPAGIRVRAVSGLVAADYFAPGYFVWAVLIANLAHIGYEEKNMYM 

AAYDWRLSFQNTEVRDQTLSRMKSNIELMVSTNGGKKAVIVPHSMGVLYFLHFMKWVEAPAPLGGGGGPD 

WCAKYIKAVMNIGGPFLGVPKAVAGLFSAEAKDVAVARAIAPGFLDTDIFRLQTLQHVMRMTRTWDSTMS 

MLPKGGDTIWGGLDWSPEKGHTCCGKKQKNNETCGEAGENGVSKKSPVNYGRMISFGKEVAEAAPSEINN 

IDFRGAVKGQSIPNHTCRDVWTEYHDMGIAGIKAIAEYKVYTAGEAIDLLHYVAPKMMARGAAHFSYGIA 

DDLDDTKYQDPKYWSNPLETKLPNAPEMEIYSLYGVGIPTERAYVYKLNQSPDSCIPFQIFTSAHEEDED 

SCLKAGVYNVDGDETVPVLSAGYMCAKAWRGKTRFNPSGIKTYIREYNHSPPANLLEGRGTQSGAHVDIM 

GNFALIEDIMRVAAGGNGSDIGHDQVHSGIFEWSERIDLKL 

 

>XP_001416343.1 MC family transporter: uncoupling protein [Ostreococcus 

lucimarinus CCE9901] 

MASGAVTHPIDLVKVRMQLRGEVDKAAAAASSRASTRAPGMVSTFAHVLRVEGALGLYKGLTASLMRQAS 

FIGTKFGAYDALKAALRSEGDEKLPFWKMTMCGIGAGAIGAAVGNPADLAMVRMQADGRLPVELRRNYRN 

GADALMRVAREEGVGALWRGCAPTVNRAMIVTASQMAVYDQAKHYIVEHTSLNDGLLAQTGASFGAGVVA 

ALTSNPIDLAKSRLMSMKADEHGKMPYSGTLDCIAKTVRREGVFAVYKGLVPTTARQVPLNMVRFVSVEW 

MKRLLEPL 

 

>YP_009266863.1 maturase K (chloroplast) [Primula sinensis] 

MEEFKRYLELDRSQQHYFLYPLIFQEYIYALAHNHSLTRSSLLELEKAGYDNNFSLLTAKRLITHLITQM 

DRQNHLSFLTNDSNQNPFLGHNTTLYSQIILEGFVVVVEIPFSIRVISSLEGKEIVKSHTNLRSIHSIFPF 

LEDKFSHLNYVLDLLIPHSIHLEILVQTLRYWVKDASSLHLLRAFLHKYHNHNWNNLITIKKSSFSFSKR 

NKRFLFFLYNFHVYEYESIFAFLRNQSSHLQSKFYRSLLDRIYFYEKRDHFVEVFTKYFQAVLCSFKDSF 

MHYVRYQGKALLASKGTFLLINKWNYYLVNFWQCYFDMWSQPGRIHINKLSNHSLDLLGYLSSVGLNSSM 

VRNQMLENSFLIASASKKFDTTVPIIPLIGSLSKAKFCNLLGHPISKPVWADLSDSDIIDRFGRIYRNIF 

HYYSGSSKKMSLYRIKYIIRLSCARTLARKHKSTVRAFLKRIGSEFLEEFFMEEELIFSLTFPKAYSTSG 

GLDRKRIWYLDIFCINDLANHS 
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>XP_013444647.1 trehalose-6-phosphate phosphatase [Medicago truncatula] 

MKSLLPASLNGDNNEESILSSYNSWLENHPSALENFEKVMNIAREKKIVVFLDYDGTLSQIVDDPDKAYM 

TDAMRAAVREVASYFPTAIISGRSRNKVYDFVKLKNIYYAGSHGMDISTSLGSSKYHDKNHQTKGVDEKG 

NEVVLYHPAEEFLPTIQEIIKILKDNIRVINGSTIEDNTFCFTVHYRRVKNREDVEVLKEIVESIMKDYP 

DFLISGGKEIMEIRPNVNWNKGDALMYFLDTLGYNTFDDVLPIYIGDDRTDEDAFKILKQIGGGFPIVVS 

SIAKETNASYSLRDPADVKTFLTHLAKWKKNLIHKTKQR 

 

>XP_007010319.1 Pectinesterase inhibitor-like protein [Theobroma cacao] 

MASLSRSSLLVALSFAIFFINPSFAKPRPNVTDAEIITICSKTPAPSFCLKVLSNETLHANQTSLHGLAK 

ISIELALASADETQVEISPLIKQAENYTVREGYTLCSQNYQEAVASLKDAKRLLSKHDYRGVRVQALAAL 

EEAEACEHDLRIPAFNPSPLHDKNEEFKHYCNIIWAITNRLVDYY 

 

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

scolymus] 

MASSTNVESPPIGEGSNNVNNSETPATAAAVNSPATTAAAVNSPTTPAAVNSPGTAEDVTKTSEITPNGR 

RSKKQKLDSSTGGDHRREREEWSDTAIAILLDSYTEKFMALNRSNLRGKDWEVVAELVAESGDKQPRKSI 

EQCKNKIDNLKKRYKLETQRMEINGSASSWVWFKKMDIVFGSLMGPKSGAGTGATSDDDKSVGASSPHRL 

RRSARLAPTSAPVRSNFKTTTNIKWKRVVFKVSGTALAGSGQSIDPKLCRLQKKWQQRPGMVWSMMATVM 

NSVLLQSALEKLGIQTRVQSAFLMPEIAEPYNRLRAMRHLDKGRVVIFVNADAVIKGTNVNGICDKHKVP 

LDQISFRDAVSRDCGSMDLMAIQFCEENSIPVVIFNMLERGNVAKALTGGQVGTLIDQ 

 

>XP_005851718.1 expressed protein [Chlorella variabilis] 

MAMANGLLANDVLLWKAIGAAVWAAAIAVAASGALGLMLSPATLFSPARLVGGSFSLSAWLSATALVLAQ 

APAFAGAAAALRACEPRPAHLHRLLHWPRCAPASMLIGKLAARLGSVADAASTAAFFATHALSAALFLSV 

FAAAMGNAMGGARSTLQYSLWLATAYLLHWVHCSQDVLAFPSVQRHRYFRMKQRLPRAAVQAAQLAAAAF 

SCAVTTSLLRSNVLGEASPGASGAPLTLGGGTAALLAGALCTFCWLMSSAALEVVFTERLRPDDYSDRDV 

LRAMVACLAGKRGGLMQGLALHDASLLAGDVGRAALRRADMFADESGDRWKPVAVACIAELDAVSAAVGA 

ALQQQKPAGGAAGMPSAATQSHKWNGGLGSSKQQLDALLAVRCGYPRAAQAAQALAGFACASLKEDRFGV 

LQLTQPGLGDVLLCLLGALGATQQLMRVTASLVPRQLSLGPWRGNGDAAAWAGCYSSPSVDAAAYALQDT 

LTVALYRTSTTFGAGLGKVLADCTGKPAYGSASEAAALLQQFQRGQA 

 

>XP_007013072.1 Alpha/beta-Hydrolases superfamily protein [Theobroma cacao] 

MGDLQTSEGMNETPLSVYHGVSSNICHPLDFLVFPSLMDDIFTRLLAWTAYMNRRFINFVENLVLQDVYR 

CSEDSVAITSGQNPRSSSQSICKSAREGCSSSSTSCTENSYSAICGKRSSELREELLANTDSRNTITYHS 

KRGAPFIFQGLMFPLFGIRLAWSLALASWRCALYHLRSTQAQVYSIKSRMQRTLRGSSDDIGWLQRNPGM 

APVENGTARFLELLQAIRNGEHTLPNSFVYLLVPGLLSNHGPLYFVATKRFFSKMGLACHIAKIPSEASV 

AQNAWELKRYIEELYWGSGKRVMLLGHSKGGVDSAAALSIYWSELEGKVAGLALVQSPYGGTPLASDILR 

EGQIADKETRRVMELLICKMIKGDIRALEDLTYEKRKEFIMKHKLPEGVPLISFHSEARVAPGFLATMTH 

IAHAELPWLPLPKFGSAEFDSVGRLGHQVPIVIPISAAMAACALHLLLRYGEKSDGLVTCRDAEVPGSVV 

VRPDQKLDHAWMVYSSWKKNPNEPDACEMCEALLTLLVELGERKQEEMEKFGSSS 
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>XP_003607656.2 long-chain-alcohol oxidase FAO2-like protein [Medicago 

truncatula] 

MRRECHPLLSGMRENRKYKHGFSVAEMESLTSICEVMFPSLPMDDALTKDDESSKDVQSFFNISASKYPI 

PDEVAEMFEKRAVIEAVILIRVILWLLATRLGTLLICGLLCLSKKWPFINNFSSLSLDKREKIVQRGLKH 

KFLTPFRLAFVYIKILCLFVFFSWVDENGDNPAWKAIGYEVSTADEKMINDTKKRPLEKGIIEIMHEHDT 

TLQQSLSNKGLNVTLDSKNNILKIKCDAVVVGSGCGGGVAASVLSKAGYKVVVLEKGNYFVPKDYSSLEG 

PSMDQQYENGGILASIDSRILILAGSTVGGGSAVNWSACIKTPEKVLKEWSEKHKLSLFDSIEYLSAMET 

VCERIGVNENCTQEGFQNQVLRKGCQNLGLKVDYVPRNSPGNHYCGSCGYGCPKGEKQGTQATWLVDAVD 

KGAVIITGCKAERFLFENNYRNANTRKNKKCLGVLAKTLNSGVTMKLQFEAKVTISAGGALLTPPLMISS 

GLTKNKNIGRNLHLHPVLMTWGYFPESKSDFKGKANEGGIITSVHRVPSSSNDDSISDTRAIIETPLLGP 

SSFSALYPWESGLDYKQRMLNYPRTAHFITIIRDKAGGQVTTERRISYKLNSIDKENMRAGIQQALRILI 

AAGAVEVGTHRSGGQRIKCNENTSEKEIEEFIDSVYPMEGALWPGENWNLYTSAHQMGSCRMGVNEKEGA 

VDENGESWEAEGLFVCDASVLPTAVGVNPMITIQSTAFCISNRIVDFLRKRQEP 

 

>KVH88216.1 Protein kinase, ATP binding site-containing protein [Cynara 

cardunculus var. scolymus] 

MPQLRSGVRRGRPSKRPIAAERTEPEGVEEAVRKTDKRGRKVNNKTGQVNRVEQKNGRGRKKAVQEPVVV 

SDEDSEEKNAVRTTPEEEEKERKPELAASAAEIKDKEKEEEEAGEKKMDDNDSVAPSGDKGLGAEDEGST 

APLPERVQVGGSPSYKIEKKLGKGGFGQVYVGRRINAPVPHERTGSGAVEVALKFEHRSSKGCNYGPPYE 

WQVYNVLGGSHGVPRVHYKGRQGDYYIMVMDMLGPSLWDVWNNNSHTMSIEMVACIAIEAISILEKMHSR 

GYVHGDVKPENFLLGSPGTSDEKKLFLVDLGLATRWRDSASGLHVEYDQRPDVFRGTVRYASVHAHLGRT 

GSRRDDLESLAYTLVFLLRGRLPWQGFQGENKGFLVCKKKMATSPETLCCFCPAPFRHFVEHVVNLKFDE 

EPNYAKYISLFDGIVGPNPDIRPINTDGAQKLMYQVGHKRGRLMMEEEDYEQPKKKVRMGMPATQWISVY 

NARRPMKQRYHYNVADARLPQHIEKGNEDGLFISCVASCSNLWALIMDAGTGFTSQVYQLSPMFLHKEWI 

MEQWEKNYYISAIAGANNGSSLVVMSKGTQYIQQSYKVSESFPFKWINKKWREGFHVTAMATAGSRWAIV 

MSRGIHRRWDAGYRITSTAATWDQAAFVLRKVGKESVHCFCVLWSNCFMSSRSSSFSFLDC 

 

>KHN46581.1 Glutathione S-transferase F13 [Glycine soja] 

MAFKLYGLPMSTNTTRAMICLHEKEVDFELVPVNVFAAEHKQPPFLSKNPFGLIPLLEDGDLTLFESRAI 

TAYVAEKFKETGADLIRHKDAKEAALVKVWTEVESHYYEPAVSPIIYEYFVAPFQGKEPDKSVIDTNVEK 

LKKVLDVYEAKLSSTKYLAGDFYSLADLSNVSETHYLMQTPCASTVNERPHVKAWWEDISSRPAFTKVVG 

GMTFGQNQEE 

 

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

NFPLDLAAIEAPSTNV 

 

>KYP64423.1 KDEL motif-containing protein 1 [Cajanus cajan] 

MTLTCPKDYYPTRFEQYQDSSTESTCPEYFKWIHEDLKPWKRTGITREMVERGQNVSHFRLVIIQGKAYA 

EKYAYSYQTRDVFTIWGILQLLRLYPGNIPDLELLFETGDRTVVEKQNFQESPPPPIFHYCGQKNAYDIV 

FPDWSFWGWAELAIRPWEALLQSIEEGNKKIKWKDRLPYAFWKGNTMVSYKRYDLTKCNASDQHHSYAHI 

YPLSWDKEIERGFKNTKLEHQCVHRYKIYVEGVAWSVSEKYILACDSMTLFIEPIFYDFFTRSLVPRKHY 

WPISNTNQSMCNDIKYAVDWGNANPDKAEAIGKAGTSFIEENLKMKFVYDYMFHLLNEYARLLRFEPTIP 

AGAVEICSENFACPLNGIWREYMVESMVKSPSDTPPCTMASPYGENEGEEK 
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>CDX86356.1 BnaA06g30730D [Brassica napus] 

MEGNSNWKPNQQGGDSLASNNANDWRSQLAPDMRKKVILAIVEKLKIYYPTRHPNAIKNTAFSFEGKIYA 

AAKDKDDYMRTIKGNIMNFDRKLQSSNVQSGSSVNGTNTPAPAAQALNQGQSTPTSQQWLHQNNNNIQSN 

LNILDSFKSSSRFSKTDPWKGTSSSSAATEFQLLPESNGSTALERGSTTFIHAAAAKSEQKRQEREQLIS 

HLMNDKDTQQNHLTPQQNNGEKQAAFRASSSQQNNIASFQERPLQNNSIQQRLYSHKVGQSQTMIQQQYQ 

PQHTMQQAQNRILQQPLDDTQRFQASGSLLQTQQNQPYQLQRTSPANTFSIDYTNTFFFLASQDSTGQTV 

NASGGGDWQEETYQKIKALKEKYILVVGALYQKLSNKLREIDAHPQQKIQHGHMEKLRASKATLKLVLVF 

LNVSRNAITESHREKFNIYEEQLLRFVKHNQTVTRRPMQQQQQQQQQVHLPPSQTHQTALQSQSGHQVFH 

VPQSSALSNLTTSHTAMPHSSQTRPKMEPKEETNIMTLPASNPQPSMFQQKQFHHLSMQQRQQQQPQKNH 

QQLQMPKNEMNDVRMSQRVNNKAGLRQQNISPNQRHLAKPLASPQLVDQQILPTTFNKNGTSSQSGGSPF 

VAPSSNLGDPENPISVESPSSHDYQLQPAAQEHPPEPNAERPIDRLIKAFQSSSPESLAQSINEMSSVIS 

LTDRLAGCVQSIGGSRARVPQDLSERTRLRLQRGETNPTNKRFKRSITTQPIDITSETERYKQFSSLESE 

VDSTASSGSKANKIEAGLALLQEIMEVNRRLVETMVSICSEDVGPSEVTTGTIVMCSYAPVALCDTFQAL 

YKSGHVSQIQPLRLLVPENYPHSPILIENIPFDSSVNKHEDLSARTRSRFGLSMKEFSEPMSLTEIAQAW 

DACARATMAEYAERHGGGTFSSKHGHWEPVLRAS 

 

>AFW89768.1 acyltransferase [Zea mays] 

MGMAMVLTDGEVGALIKVSAAVWVAMSYARLAAARLRPGALRLLALLPVVALLCAIPFAFSTSTFRGTSG 

FFLAWLGSFKLLLLGAGIGPLDPSLRLSHFVCSATLPVKLRRQSKEKSQAPARGPARILLSGAVIPGVIY 

AYQFKSSMGRYQLLALYSVHIYFSLDLLLATVHTVIHDLLGMEMEPQVDRPYLASSLRDFWGRRWNLMVP 

SILRPSVFRPVRARLGNAAGVHATFLVSGLMHELMFYYIMRSAPSGEVTAFFLLHGACAAAEGWWASHAG 

WWRPPRPAAVPLTLAFVAGTGFWLFLPAMVKGGLDEMVLRECQGMVVLMEQAARRLAGATDLVSSTM 

 

>AAA81879.1 geranylgeranyl pyrophosphate synthase-related protein 

[Arabidopsis thaliana] 

MLFSGSAIPLSSFCSLPEKPHTLPMKLSPAAIRSSSSSAPGSLNFDLRTYWTTLITEINQKLDEAIPVKH 

PAGIYEAMRYSVLPQGPKRAPPVMCVAACELFGGDRLAAFPTACALEMVHAASLIHDDLPCMDDDPVRRG 

KPSNHTVYGSGMAILAGDALFPLAFQHIVSHTPPDLVPRATILRLITEIARTVGSTGMAAGQYVDLEGGP 

FPLSFVQEKKFGAMGECSAVCGGLLGGATEDELQSLRRYGRAVGMLYQVVDDITEDKKKSYDGGAEKGMM 

EMAEELKEKAKKELQVFDNKYGGGDTLVPLYTFVDYAAHRHFLLPL 

 

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

scolymus] 

MFNSKLSFLILLLLLPLSSSSSSPEAIQGLVERLDTQRPSPFLQESAAKALLRRLLPTHLSSFEFKILSK 

DACGGYSCFWITNYENSSNKSAEITVQGTTAVEIASGLHWYLKYWCGAHVSWDKTGGIQIASIPPTGNLP 

LVKKDGIMIQRPVQWNYYQNVVTSNSYVWWDWERWEKEIDWMALQGINLPLAFTGQETIWQKVFMDFNIS 

AQDLNNFFGGPAFLAWARMGNLHAWGGPLSQNWLDQQLALQKQILSRMIELGMTPVLPSFSGNVPAALRE 

IFPSANITRLGDWNTVDGNPRWCCTYLLDPSDPLFIQIGEAFIKRQIKEYGDVTDIYNCDTFNENSPPTS 

DPAYISSLGSAVYKAMSKADKDAVWLMQGWLFYSDSSFWKPPQMKALLHSVPFGKMIVLDLFADVKPVWE 

SSSQFYGTPYVWCMLHNFGGNIEMYGVLDALASGPIDARISENSTMVGVGMCMEGIEHNPVVYELMPEMA 

FRKDKVRVEEWLRVYSRRRYGKSVKQADAAWEILHRSIYNCSDGIADHNTDYIVKFPDWDPSLNTYSTFS 

KQNRTPSFITTHRNRRFILTETQSTLPQPHLWYSTRDAINALKLFIDAGQDLAGSLTYRTQITMWYDTTK 

TNQSQLHDYANKFWSGLLVDYYLPRASMYFNRLSESLRENTRFKIVEWRTEWISYSNKWQQDTKLYLVKA 

QGDALAISTSLFQKYFG 
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>XP_011401811.1 Serine palmitoyltransferase 2 [Auxenochlorella 

protothecoides] 

MGTGTLAPSLKQALFAYTSFTLLYIFGQFRDFFRKRWSKASLKGYAPIRQDYEDFYTRRMYYRIHDCFNR 

PITGPPSSWMDVLERTPVNRQEPLTTTGKIKRCLNLGSYNYLGFASSDPYCTPRVLDTLSQHGWSLCSNR 

ADAGTTPVHEELERELASFLGKEAALTCGMGFATNSAFLPVLATPGTLVLSDALNHSSIVAGVRAAKGTV 

RVFDHNDPEHLERLLRTALVEGQPRIHRPWRKVIIVVEGIYSMEGEVVDLAGFVAVAKKYKAYIWLDEAH 

SIGAMGATGRGVCEHLGVSSADIDVLMGTFSKSFGACGGYVAANKDVIDYFKAQCPAHLYATAMTPPAVQ 

MVLSALRLITGADGSDRGAHKLSQLRTNANYFRSGLLRLGFNVLGDWDSPVMPVMIFQPAKLSATSREML 

RLGVAVVEVGFPATPLLTSRMRVCISASHTRQDLDYALQLFDYVAERCDIRYGGDTARALANTGPKIQAV 

 

>BAB10815.1 disease resistance protein-like [Arabidopsis thaliana] 

MASSSSSSSRNWSYHVFPSFSGEDVRNTFLSHFLKELDRKLIISFKDNEIERSQSLDPELKHGIRNSRIA 

VVVFSKTYASSSWCLNELLEIVKCKKEFGQLVIPIFYNLDPSHVRKQTGDFGKIFEKTCRNKTVDEKIRW 

KEALTDVANILGYHIVTWDNEASMIEEIANDILGKMNISPSNDFEDLVGIEDHITKMSSLLHLESEEVRM 

VGIWGPSGIGKTTIARALFSRLSCQFQSSVFIDKVFISKSMEVYSGANLVDYNMKLHLQRAFLAEIFDKK 

DIKIHVGAMEKMVKHRKALIVIDDLDDQDVLDALADQTQWFGSGSRIIVVTENKHFLRANRIDHIYKVCL 

PSNALALEMFCRSAFKKNSPPDDFLELSSEVALRAGNLPLGLNVLGSNLRGINKGYWIDMLPRLQGLDGK 

IGKTLRVSYDGLNNRKDEAIFRHIACIFNGEKVSDIKLLLANSNLDVNIGLKNLVDRSLICERFNTLEMH 

SLLQELGKEIVRTQSNQPGEREFLVDLKDICDVLEHNTGTKKVLGITLDIDETDELHIHESSFKGMHNLL 

FLKIYTKKLDQKKKVRWHLPERFDYLPSRLRLLRFDRYPSKCLPSNFHPENLVKLQMQQSKLEKLWDGVH 

SLAGLRNMDLRGSRNLKEIPDLSMATNLETLKLSSCSSLVELPSSIQYLNKLNDLDMSYCDHLETIPSGV 

NLKSLDRLNLSGCSRLKSFLDIPTNISWLDIGQTADIPSNLRLQNLDELILCERVQLRTPLMTMLSPTLT 

RLTFSNNPSFVEVPSSIQNLYQLEHLEIMNCRNLVTLPTGINLDSLISLDLSHCSQLKTFPDISTNISDL 

NLSYTAIEEVPLSIEKLSLLCYLDMNGCSNLLCVSPNISKLKHLERADFSDCVELTEASWNGSSSEMVKL 

LPADNFSTVKLNFINCFKLDLTALIQNQTFFMQLILTGEEVPSYFTHRTSGDSISLPHISVCQSFFSFRG 

CTVIDVDSFSTISVSFDIEVCCRFIDRFGNHFDSTDFPGYFITTKLGGHLVVFDCYFPFNEEFTTFLDGQ 

FNYDHVDIQFRLTNDNSQLKLKGCGILLSEDVPSLDNRPCSPNILPGVCEDSALERRSFRTKMRMITEVA 

STVVRSDEEARNGDIRESREYGKALFLSAKDFVSGNDTEE 

 

>OAY71028.1 26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 9 [Ananas comosus] 

MVGANVKAETLSLMERRAAMEADMNAIIDALSRPGGPGISGNLLDSQGFPRPDIDIPTVRAQRHRLAELR 

NDHKDITDKIDKNLQVLHSLRLGKNEPAIPGDAGASASHGVSSQYSPMEEDPIVRIPFAIIDEIVDDSPA 

AEDGLQLGDEIVKFGSVEIGDGLQAKLVSEAQSNQGRTVPLIIIRHGSVMNLNVIPRQWRGRGLLGCHFR 

IL 

 

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

MDLTVSGQEGKDTLGRDYRKGNWTIQETMVLIEAKKMDDERRMKRSCTDQRAKQAELRWKWVEDYCWRNG 

CFRSQNQCNDKWDNLMRDFKKVREYERRVVDAGVRGEGGADKSYWKIEKNERRENGLPSHMLIQIYEALV 

DVVEKKDQTMVASALAAAPASGGAASSNVDVPPNTGSGKSSLMALGQPSILPLPVQQQAPIMLLPLPPPA 

EPPIFPFSQPLPTVDSEDTSECSESPAKRRKKEGGGGGEAGTSGGPLGEIGNAISKSASIMAKAIQSREE 

ADGRRHREVVGLHERRLQIEESKAEIKRQGMSNLVDAINKLADSIQALAANNKNQESFK 

 

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

MNLFVKLSNFSFVLGSSLDWFHQSKLSEKAGMKKNENWPFSGKNLFFFSESFFARRLLHCRYLCYALPGH 

APSRPKDRGANTYNSSDNLGYIRGLHSKQKQLIKKLVHICMINGKKTRSRAIVYKTFHCLAQHGDILRLL 

VNAIENVKPVCEVKKVRISGTTQLVPSIIATNRQETLAIRWMLEAAAKRRMNKKSMSLDQCLADEILDAS 
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RKMGIARKKRDDLHKLAQANRSFSHYRWW 

 

>XP_010099608.1 BTB/POZ domain-containing protein NPY2 [Morus notabilis] 

MKFMKLGSKPDSFQTDGKNVRYVASELASDITVIVGDVKFYLHKFPLLSKSAHLQKLVSTATDEHSDGVY 

ISDIPGGPEAFEICVKFCYGMTVTLNAHNVVVVRCAAEYLGMHETIEKGNLIYKIDVFLSSSIFRSWKDS 

IIVLETTNSLTSMPKELKLVGRCVESIATKACVDVSKVDWSYSYYRKKLPEENGNNDPNWNGVVKRSVPK 

DWWVEDLCELEIDLYKIVLATIKSKAIVSNEVIGEALKAYAYRRLPGFSKGMIQCGDMVKHQTTVDAIVW 

LLPAEKGSVSCSFLLRLLKAANLVGSCDVVKEELVKRIGQQLEEASVNDILIRAAEEETMMYDVNVVQRI 

VEVFLRQDLNTEIESLEDDDQLQKMRPGILSDASKLMVAKLIDGYLAEIAKDPNLPLSKFVDLAEMVSGI 

SRPAHDGIYRAIDMYLKEHPGISKSERKRICKLMDCRKLSVDACMHAVQNERLPLRVVVQVLFFEQVRAA 

ATSGSSTPDLPKSIKDLNNASHGSSRSATTNTEEDWDAVATAEELRALRGELASLRLSNGVGGSERNGGD 

GAKSGVDKAAISKMRGLLKSKKIFTKLWSSKGGQGENSGSDSSESLGSLNPEEAKSTPSRNRRHSVS 

 

>KZV45624.1 F-box protein [Dorcoceras hygrometricum] 

MPFEEILKVVFPLLEGKDLVSCMLVCRQWREAAQDDFFWKCLCARRWPSICKKSSPPTLTYHKLFKNFYR 

RRPIRKILPPRLSFSDLEFYIDIWTGERLILSEVIPGPVLHKGMGTLPPGICDMLRFHLEGPEYKMTFSV 

QPRFNIPFDQTVSVSVLVGRRDHKKVACVINKSIFDYIDRTAHRALAFDYLDFSPAHPFVSGIRAWFSLL 

FMDHGDEGIVDVFGIELDFCDVADSEDQVLWLLDMLDWK 

 

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

FVMXERNAHNFPLDLAAVEAPSTNG 

 

>ADK47981.1 L-ascorbate oxidase-like protein [Cynodon dactylon] 

MTRGAAAAALLALALVAVARAEDPYHFFEWKVTYGTKNIMGTPQKVILINDMFPGPTINCTSNNNIVINV 

FNMLDQPLLFTWHGIQQRKNSWQDGMPGTMCPIKPGTNFTYHWQPKDQIGSFFYFPSIAMQRSAGGYGLI 

SVHSRDLIPVLFDAPADDFPVLVGDWYTKDHTVLAKHLDAGKGIGRPAGLIINGKNDKDAASAPMYNFEA 

GKTYRFRVCNVGIKASLNVRVPGHNLKLVEMEGSHTVQNMYDSLDVHVGQCLSFLVTADQKPADYFLVVS 

TRFIKEVSTITALIRYKGSSTPPSPKLPEGPSGWAWSINQWRSFRWNLTASAARPNPQGSYHYGQINITR 

TIKLSTSRGKVDGKERYALNGVSHVDAETPLKLAEYFNATDGVFQYNLISDVPPKAGTPIKLAPNVLSAE 

FRTFIEVVFENPEKSIDSFHIDGYAFFTAGMGPGTWSPQSRKTYNLLDTVSRHTIQVYPRSWTAVMLTFD 

NAGMWNVRSNLWERQYLGEQMYISVISPARSLRDEYNMPETSLRCGKVVGLPMPPSYLPA 

 

>BAF98603.1 CM0545.270.nc [Lotus japonicus] 

MEHTEAGTVQAVLFQEEAVETIKGTQKMEPSEAGTVQMSDNVVLRKLLRGPRYYDPPADCGWETCYNCGE 

EGHATVKCAAAKELKKPCYLCGSLMHQAKRCKKEIQCYVCKSFGHLCCANTTGSTPIEISCYKCGQTGHT 

GLARCSHVQGKNFFTENAGVMVKEEVRKRGHTLSNTESPTFQKENGYMGDRSAPHDMGMPYMEKKPLTEE 

RAITTQQPSKHRGGCREDQAMLFITGSQHLGIGESEKLQQVVAFQNSGL 

 

>GAQ80887.1 mitochondrial ribosomal protein L13 precursor [Klebsormidium 

flaccidum] 

MSNHLKNVATVGLRWRLVDAKGEVLGRLASQVSMILMGKDKPTYTPHWDEGDVVVVKNARHVELTGKKVK 

EKVYKWYTGYVGGLKERTVEEQFEREPTEVLRKAVERMLPKNRLRDDRMRKLRIFPDEEHTYEGLELWKF 

EMPPRNKRELRPREARLLRKQQAEGEQKLHNGASVEPS 
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>GAQ79155.1 Peptidase M15B and M15C [Klebsormidium flaccidum] 

MATTTASPASRSLQRLFCKSSPSQAPSKLLLQTTPLKSNLFLDLLSPRSLLPRGGLKWLHSSKLLRNRSR 

QFSTQDICFSGYQRAFQQLRCTRPTVRTAAFSADRSNPLPDAGAYRKSTAQRPSEEDSLKREIDGERTGA 

EWRRDSVERSAGPVLPDTREFLSFERNVKVAIDPESIQQAVRIRPEDRLRKQKQKAAQPPWVAAAWVLAG 

LALCAFSWRVAKLGGGDIHEPPIATVELDSRPQKGLWAEQLKKAQAEDGFREQLLGHFRTEEAPKDDLVK 

LLRDGTVKLRSAAAYSFFAMQQAAWKEGVQLLPISGFRSIEDQKDVFFGIKAERNQSAKERAKVSAPPGY 

SEHHTGYALDIGDAKAANTDLEFTFDQTSAFEWLQRNGAKFHFEMSFPRDNPYGVAYEPWHWRYVGNVHS 

LQMFHGHERVNSFPASDATART 

 

>XP_003619298.1 eukaryotic translation initiation factor 3c [Medicago 

truncatula] 

MDNNDWGRLQESFDKINKQLEKIRRVSEKIPKLYIRTLVVPKDFMAVSFRDKDVKKMIPKLKNNNKQYED 

LINKSLMILSMLIHRSHGKLFNKKFKWLVAVRGRKKTERFEQVDHILPTNQNWLKTPAQELQILFSVVSA 

QFDVNSSLIGGHMPINVWKKCVHNMLVILDILVQYPNINVDDSEEPYESETKKGADYNFFKSLQCIDPHT 

CEYIERLQDEPMFGDFEGSLKVALMRVELIYYKPQEVYDAMTTLVEPEPLNIFLLESVYLISVMLLEVFN 

IAANVHDVKRKIISKNFSRLLEISDKKHSTVLPKMLRIMSWLSQCFLSMETSTRLDKTKEEALIRTYLIT 

FSSSYESECGSVMNYEHHARWDQPSGCIVFRNVEPSMVQALAFELTEKLSILAKSSERATEAWLGSVGWI 

ALPLLQMVGVKTCRGSLLLILIINILFLSLFFSNLLCTPFTICLF 

 

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

Group] 

MDSAISTSSSFSPLRLSQNHGSIMSGSTRAQVLPVGRQQQQPPAGGATRLRAVSPSPSPTPPAPQPAETF 

GFDALKEAFSVDVVAAEARPLNVPLAAPFTIASSRLDAVSNVAVRVELRSGAVGWGEAPVLPSVTAEDQP 

GALAAATRACGALAGAPAAPLGAVLQDVASALPGHDFASARAGVEMALIDAIANSIRIPLWRLFGGASDS 

VTTDITIPIVTPNEAAQLAAKYRGQGFQTLKLKVGKNLNSDIEVLKAIRLAHPDCSFILDANEGYTANQA 

IEALDRLNEMGVTPVLFEQPVHRDDWEGLRDVSIVAKEKYRVAVAADESCRSLLDAQKIMDGNLAHVINI 

KLAKLGILGALEVIDAARKARIALMIGGMVETRIAMGFAGHLAAGLGCFSFVDLDTPLLLSEDPVFGGYE 

VSGPVYKFTNARGHGGFLHLDNNGLK 

 

>XP_002313657.2 TRNA ISOPENTENYLTRANSFERASE family protein [Populus 

trichocarpa] 

MGPTGSGKSKLAIDLAAHFPVEIINADSMQVYRGLDVLTNKVPISDQEGVPHHLLGTLNPNVEFTAKDFR 

DSAIPLINEILSRNCLPVVVGGTNYYIQALVSPFLLDDTTNDLDESLLNHPSGDEQTDHATDSGRESFNH 

SYDYLRELDPVAANRLHPNNHRKINQYLNLYARSGILPSKLYQGKAAENWGCMDNYRFHCCFICVDADIP 

VLDRYVEQRVDSMIDAGLLGEVCEVYNYNADYTRGLRQAIGVREFDNFLRVYMSDEKGHDSMGSLFLQSK 

NEDVKLLKDNMREILHSSDDNQLKILLAEAIDKVKANTRRLVRVQKRRLTRLQTFFGWNIHYVDATEFIS 

CKTDELWAGQVVSSAVNVIRAFLTEERSAVPDLETHVGGGMKSVERNLWTQYICKACGNRVLRGAHEWEQ 

HKQGRGHRKRISRLRKSQGHSYSLVEQEVISNSS 

 

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

MAFSASRCLFSISPGFSTSLSSSPSSSSSSSSLFPCNLYSGSVQTRGISLDQRRRCQWSTFVCKQMEAVK 

PSSGAKEVVLDKESSLMGRSVNGALPTTSSLSSKDNGENLGLIGEDKEITVTITVVGASGDLAKKKIFPA 

LFALYYEDCFPKHFTIFGYARSNMTDAELRIMVGKTLTCRIDKSENCDQKMKEFLSRCFYHSGQYDSEDN 

FSKLDEKLKEHEAGRISNRLFYLSIPPNIFIDVVKCASTSASSTSGWTRVIVEKPFGRDLESSSALTKGF 

KQYLDEDQIFRIDHYLGKELVENLSVLRFSNLVFEPLWSRQYIRNVQLIFSEDFGTEGRGGYFDSYGIIR 

DIMQNHLLQILALFAMETPVSLDAEDIRNEKVKVLRSMRPLEIENVVVGQYKGHVKGGVSYPAYTDDNTV 

PKGSLTPTFAAAALFIDNARWDGVPFLMKAGKALHSKRAEIRVQFRHVPGNLYKNTFSVDIDRATNELVI 
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RVQPDEAIYLKINNKVPGLGMRLDRSKLNLHYAAKYSKEIPDAYERLLLDAIEGERRLFIRSDELDAAWK 

LFTPLLKELEDRKIHPELYPYGSRGPVGAHYLAAKYNVRWGDINAENYKT 

 

>AAF74625.1 integrase, partial [Oryza rhizomatis] 

KGCRDCQQFRAIHAPASVMHPIIKPWPFRGWGIDMIGQINPPSSKGHKYILVATDYFTKWVEAVPFKKV 

DSKDAIQFVKEHIIYRFGLPQTITTDQGSIFASDEFVRFADSPASF 

 

>XP_007031938.1 Ribonuclease H protein [Theobroma cacao] 

MHHLPRVQSDHRPLLVVLDDHQNGQSPSVCHFQSAWLTHEDFGNFVQQRRLLARLGGVEKALEHRVARRK 

NKLKIIRLKDEQGNWCDDQSTLKLQAVAFFQKLYTKDNGTLSSYSIRGTFLTLSDKDKLRLTQLVESKEV 

YDALFEMKPLKTPGLDGLPTLFFQSQWAIVGQSLVKNVSNIMEGGDFGDNICSSLIVLIHKVFNPETISQ 

FRPIILLPVAFKRDKWLSDKTLADITCRVANPALDKVVVREFLNPNGHWDYDKLSYCLPNEVVLQVVQTM 

PPTVIIAQDMPYWGESASGQFTVASVYDYLRQLSSPAKARPSGIWQGAWKWQGSQRVRTFLFQCLHGRLL 

TNRERLHRQLTTDSLCPQCRMEDETVTHVLRDCMVATSLWVKIIPQHEQNDFFTFPLREWLVSNLQKQQL 

ILGNPWSVVFGLACWCLWKWRNGVVFYAAFNPTRKRISMIKSMATATIATSADFDGVQVERRKKEEVLIG 

WRTPQVGWVCLNTDEAYKRSIEEASTGGVIRNAEGDWQAEFLAKLGKCSAYRAELWGVLHGLRLAWDSGF 

KKVQVQVDNKMVVPAVSTNKLIPGANTDLIRAIKDVLQKEWEVSFMHTYCEGNMVTDYLASYAFVLEKSY 

IVLEQAPTGARKLLMYDMLGVCLPRMIPIQ 

 

>XP_007031938.1 Ribonuclease H protein [Theobroma cacao] 

MHHLPRVQSDHRPLLVVLDDHQNGQSPSVCHFQSAWLTHEDFGNFVQQRRLLARLGGVEKALEHRVARRK 

NKLKIIRLKDEQGNWCDDQSTLKLQAVAFFQKLYTKDNGTLSSYSIRGTFLTLSDKDKLRLTQLVESKEV 

YDALFEMKPLKTPGLDGLPTLFFQSQWAIVGQSLVKNVSNIMEGGDFGDNICSSLIVLIHKVFNPETISQ 

FRPIILLPVAFKRDKWLSDKTLADITCRVANPALDKVVVREFLNPNGHWDYDKLSYCLPNEVVLQVVQTM 

PPTVIIAQDMPYWGESASGQFTVASVYDYLRQLSSPAKARPSGIWQGAWKWQGSQRVRTFLFQCLHGRLL 

TNRERLHRQLTTDSLCPQCRMEDETVTHVLRDCMVATSLWVKIIPQHEQNDFFTFPLREWLVSNLQKQQL 

ILGNPWSVVFGLACWCLWKWRNGVVFYAAFNPTRKRISMIKSMATATIATSADFDGVQVERRKKEEVLIG 

WRTPQVGWVCLNTDEAYKRSIEEASTGGVIRNAEGDWQAEFLAKLGKCSAYRAELWGVLHGLRLAWDSGF 

KKVQVQVDNKMVVPAVSTNKLIPGANTDLIRAIKDVLQKEWEVSFMHTYCEGNMVTDYLASYAFVLEKSY 

IVLEQAPTGARKLLMYDMLGVCLPRMIPIQ 

 

>XP_007022697.1 Chaperonin 20-like protein [Theobroma cacao] 

MPFRFPCLVVKQGGGIVSAFPRKASSLSTDRLLFLCQPPFLRVHLLSQPTVLPLSSSPLSAGRLPLSQRW 

VFPFLSTAFTRGSAPLSQPLSPVFPSLSAVHSRVAVKLKTVASSFEVVRSMVVAEAEEKTARGLLLTEAS 

KEKPSIGSVIAVGPGTLDEEGNKKPLSVAPRHTILYSKYAGNDFKGSDGTNYIALRASDVMAVLS 

 

>XP_002886459.1 F23N19.7 [Arabidopsis lyrata subsp. lyrata] 

MAKSCYFRPALLLLLLLLVRAESRGQFEPKILLPTEKTKPTADQDEDGIGTRWAVLVAGSSGYGNYRHQA 

DVCHAYQILRKGGLKEENIVVLMYDDIANHPLNPRPGTIINHPDGDDVYAGVPKVLHNNYSDSDSRDICY 

GKLNLMCGPLIGIAPRFFIATSYFPFLIVCSDYTGSNVTAANFYAVLLGDQKAVKGGSGKVIASKPNDHI 

FVYYADHGGPGVLGMPNTPHIYATDFIETLKKKHASGTYKEMVIYVEACESGSIFEGIMPKDLNIYVTTA 

SNAQESSYGTYCPGMNPSPPSEYITCLGDLYSVAWMEDSETHNLKKETIKQQYQTVKMRTSNYNTYSGGS 

HVMEYGNNSIKSEKLYFYQGFDPATVNLPLKKLPVNSQVGVVNQRDADLLFLWHMYRASEDGSRKKDDTL 

KELTETTRHRKHLDASVELIGTILFGPAMNVLNSVREPGLPLVDDWECLKSMVRAFETHCGSLTQYGMKH 

MRAFANVCNNGVSKELMEEASAAACGGYNEARYTLHPSVLGYSA 
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>AGJ83756.1 heat stress transcription factor A-4a-like protein [Caragana 

korshinskii] 

MDEAQGSSSSLPPFLAKTYEMVDDPSSDPIVSWSVTNKSFIVWNPPEFARVLLPRFFKHNNFSSFIRQLN 

TYGFRKVDPEQWEFANDDFIRGKPHLMKNIHRRKPVHSHSLQNLQSQVPLSESERQSLNDEVEKLKQDKE 

RLLMELKRYQQEWQTYEIQIHCSKDRLEKLEQKQQKMVSSVSQVLQKPVIALNLLPLTETMDRKRRLPRS 

GYFNNEANTEDAAETSQMFPRENAEGTSVLTSSMERLDQLESSMVFWETVAHEVGDKYVHIHSNMDLDES 

TSCADSLSISCVQLDVEVRPKSPGIDMNSEPAAAVVPEPIASKEQPVGITTAATGVNDVFWEQFLTEDPS 

ALEAQEVQSERKDYNGKKNEGNPSDLGRFWWNRRNANNLPEQMGHVSQAEKT 

 

>XP_010096695.1 3-ketoacyl-CoA synthase 21 [Morus notabilis] 

MELLMAISLFLVISYAFLHLTKSLLQKQHQCCYMLAYECYKPLEETKLSTDACAKIVLRNKNISVDELRF 

LLNAMVSSGIGDESYGPKNVLEGREESPTLTDAISEMDEVIFTTLDSLFAKTGVSPAQIDILVVNVSLFS 

PAPSLTSRIVNRYKMRENVMSYNLSGMGCSASIIGIDLVQHLFKTHENSYAIVVSTESFGLHWYCGKEKS 

MMLSNCLFRSGGCSMLFTNKNELKKKAILKLKCLVRTHLGADDEAYECCIQLEDEKGHEGFRLTKKLTKA 

AAKALRLNLRVLVPKILPVREILRYWIVNLIRNTNNKGDPQLTSSGANNLDFKTGAEHFCIHPGGRAVID 

GVGMSLGLSEYDLEPSRMALHRFGNTSAGGFWYVLGYMEAKKRLKKGDRILMMSFGAGFKCNNCLWEVMR 

DLDDEDGASSVRQHFGGRVLVRFGVHGGKEEAQERR 

 

>AAQ09385.1 photosystem II cp47 protein, partial (chloroplast) [Euptelea 

polyandra] 

VVLNDPGRLLSVHIMHTALVXGWAGSMALYELAVFDPSDPVLXPMWRQGMFVIPFMTRLGITNSWGGWSI 

TGGTITNPGIWSYEGVAGAHIVFSGLCFLAAIWHWVYWDLEIFCDERTGKPSLDLPKIFGIHLFLSGVAC 

FGFGAFHVTGLYGPGIWVSDPYGLTGKVQSVNPAWGVEGFDPFVPGGIASHHIAAGTLGILAGLFHLSVR 

PPQRLYKGLRMGNIETVLSSSIAAVFFAAFVVAGTMWYGSATTPIELFGPTRYQWDQGYFQQEIYRRVGA 

GLAENLSLSEAWSKIPEKLAFYDYIGNNPAKGGLFRAGSMDNGDGIAVGWLRHPIFXDNERRELFVRRMP 

TFFETFPVVLVDGDGIVRADVPFRRAESKYSVEQVGVTVEFYGGELNGVSYSDPATVKKYARRAQLGEIF 

ELDRATLKSDGVFRSSPRGWFTFGHASFALLFFFGHIWHGARTLFRDVFXGIDPDLDAQVEFGAFQKLGD 

PTTRRQVV 

 

>NP_564042.1 Aminotransferase-like, plant mobile domain family protein 

[Arabidopsis thaliana] 

MPVLYEQDKHVSSAILTGQERGVLRCQERTSLLHHWKLTKEQIALVEKAGFGWFRLVGSISLNNSLISAL 

VERWRRETNTFHFPCGEMTITLDEVSLILGLAVDGKPVVGVKEKDEDPSQVCLRLLGKLPKGELSGNRVT 

AKWLKESFAECPKGATMKEIEYHTRAYLIYIVGSTIFATTDPSKISVDYLILFEDFEKAGEYAWGAAALA 

FLYRQIGNASQRSQSIIGGCLTLLQCWSYFHLNIDRPKRTTRQFPLALLWKGRQQSRSKNDLFKYRKALD 

DLDPSNVSWCPFEGDLDIVPQSFKDNLLLGRSRTKLIGPKVVEWHFPDRCMKQFGLCQVIPGEVPPRKNE 

KNHDEDLLEDMNTADEEWMRRRENIVENGGGNGDESEYMQWFNSITVPKLHRDTSLEADIMNVQAAILQF 

DEVASTLSLEDLHPEEREAIEEAVMSMSNALRVGDWYEASTTNKRKRREEQQQTDWSE 

 

>ABA91431.1 GRAS family transcription factor containing protein, expressed 

[Oryza sativa Japonica Group] 

MMHGLWVQDQGVVDHLAQLVPLLHECASHVTEGSFEKADFSFKKIRMLTIADGPLQRLSTIIVDSLAHRL 

LSSIQGLPGALIDPSDYFEKSTLRAARHNFFKLNPYLSTGFVTINWAIMEAMEDEKVDLQVVHIVDLSCS 

AAHPWQWPKLLDDFHGRPGGAPELYLTVLHDDNDFLADMQSLLSKKAESLGVSFHFISVIGRLETLDFSN 

LRSTFQIKFGVAVAISCALQMHRLLLVDDNLSSTSIAQLQKMANFTQPKQMASSVCSPASTLNYLQTPSP 

RTPKLLARLLSAIRALKPNIMLIMEQDADHNTLLFRDRFNEVLNYYAALFDCFHAVAAANPGRTDERLRV 

DRMILREEIKNILVCEGVHRHERHERLDQWAMHMEESGFHNVQLSFSAIREAYVWQLKVQADNLRLCCTD 



113 

 

RGMFQDDMLSSATSSPASSVYSPSPSPSNGSWVQELSHDQQSVRLIGLLYQCAAEVSAGSFDRANLCLEH 

ITQLASLDAPHALQRLAAVFADALARKLLNLILGLSRALLSSANSADAHLVPVARRHMFDVLPFLKLAYL 

TTNHAILEAMEGERFVHVVDFSGPAANPVQWIALFHAFRGRREGPPHLRITAVHDSKEFLANMAAVLSKE 

AEAFDIAFQFNAVEAKLDEMDFDALRHDLGVRSGEALAVSVVLQLHRLLAVDDGRRHAAAGCLTPVQIIA 

RSSPRSFGELLERELNTRLQLSPDASVVSSLSPHSPAAATAAHPTTSTPKLGSFLSAVRSLSPKIMVMTE 

QEANHNGGAFQERFDEALNYYASLFDCLQRSAAAAAERARVERVLLGEEIRGVVACEGAERVERHERARQ 

WAARMEAAGMERVGLSYSGAMEARKLLQSCGWAGPYEVRHDAGGHGFFFCWHKRPLYAVTAWRPAASRRG 

HTRS 

 

>KYP38396.1 OTU domain-containing protein 6B [Cajanus cajan] 

MLGVLCATRPKPWLLSLVHASLPRLAAASLSLSLSLSLSASPPRRHHSTACKLLAHAGGAASIWHAIRPR 

GAHGFRLAVHDPKGEGSWNVAWDARPARWLHRSDSAWLLFGVCACLAPPACADADADAFSPDETCGPRLP 

LDGKVEDEVSADYRITGVPADGRCLFRAIAHGACLRNGEKAPDENRQRELADELRAKVVDELLKRREETE 

WFIEGDFDTYVKRIQQPYVWGGEPELLMASHVLKTPISVFMRDTGSLDLVNIAKYGEEYRNQKEISIDVL 

FHGYGHYDILETL 

 

>EMS67907.1 ABC transporter I family member 1 [Triticum urartu] 

MALNLPISLKSPPSAGAGSRAAGVGEEQEMRKELELLTKPRKGEGSFLVKGLPGSTSGLSKKGFQINAVP 

FHEAILWNGHDVTSPGVFQQYKLQLNWMSLKDAVKEKLTVLENVQWFELLEGKHGRSAPAIELMGLGRLM 

NDKARMLSMGQRKRLQLARLLAIDRPIWLLDEPSVALDSEGVKLLEYIIAEHRKKGGIVIVATHLPIEIE 

DSMNLRLPQRELYELEHSADQMRLQ 

 

>XP_013446519.1 multidrug resistance protein ABC transporter family protein 

[Medicago truncatula] 

MAILDVLLGTINVTFFYVILIWVLFDSLRQSTRNNLQHFKHTPTIFSYITVFFNAVISLLNIAFVFYDYT 

TRGIIGFNYVSFGLTWVLATMVSFYSMKKTLRENKRFPFVLILWWFFVTFVHIISLSLKLVKNSKSINLW 

ILLLEKNTVETVSLPMLLVMCFNAFPNVCVREQSEIEERLLQKEFESSTFEDEEAFAKAGVWSKLTFRWL 

NPIFEMGRIQKLEHVNVPSVPPSETAASASSMLEESIRKQKLECGSLSKAIVDSVWKSLALNAVLAGVNT 

IAAYIGPLLISNFVNFLLSNDDNSNIKYGLILAFIFFLAKTVESLSQRQWYFGAQRIGIQVRAALMALVY 

SKSLMIKCGGPTHGKIINLINVDVERIGDFCWYVHGVWLLPVQIILALVILYINLGCTPSIAALAVTILV 

MVCNTPLANMQEGLHSKIMEAKDSRIKMTSETMKNIRILKLHSWESTFLQKLLQLRDTEKKWLHKYLYLC 

SAVATLFWASPTLVSVFTFGACILVKTELTAATVLSALATFRILQEPIYNLPELISMITQTKVSVDRIQE 

FIKEEDQNQFMNRHASKTSTIAIEIKPGEYAWEANDQFLKKPTIHIAEKLMIKKGQKVAVCGPVGSGKSS 

LLCSMLGEISLVSGAATKVYGTRSYVPQSPWIQSGTIRENILFGKQMNKDFYENVVDGCALLQDINLWSD 

GDLTMVEERGINLSGGQKQRIQLARAVYNDSDIYFLDDPFSAVDAHTGSHMFKECLMKLLYDKTVVYATH 

QLEFLEAADLILVMKDGKIVESGRYRDLIACPHSEFVQQMAAHEETVCQIPCRKDDSVCCRPCQKNPTEI 

AEENIQEIMLDWKRTREEEAMTGRVKWSVYSTFVTLAYRGALVPIILLCQILFQVMQMGSNYWMSWATEK 

KGRVDNVQLMGVFALLSGGSSIFILGRTVLMATVSVETAQRLFHGMIASVFRAPVSFFDTTPSSRILSRS 

STDQSTVDTDIPYRLAGLVFALIQLLSIIVLMSQAAWQVILLFFVVLALSVWYQAYYITTARELARMVGI 

RKAPILHHFSESIAGAATIRCFKQEKIFLTKVMVLIDDYSRVAFHNYATMEWLSVRINFLFNLVFYFVLV 

ILVTLPRSAINPSLAGLVATYGLNLNVLQAWVIWNLCNVENKMISVERILQFSNIPSEAPLIIQDCRPEP 

EWPKEGKIEFLNLHIQYDPSGPMVLKGVTCVFPGQKKIAVVGRTGSGKSTLVQALFRVVEPLEGCILIDG 

VNISKIGLQDLRSKLGIIPQDPTLFLGTVRTNLDPLEQHTDQDLWEVLRKCHLAEIVQQDPRLLDAPVAE 

NGENWSVGQRQLVCLARLLLKKRKILVLDEATASIDTATDNLIQKTIREETSGCTVITVAHRIPTVIDND 

LVLVLNEGTIAEYDQPSQLLQANSSSFSKLVSEFLRRSSQSNCKKR 
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>AFW60210.1 benzoxazinless1 [Zea mays] 

MAFAPKTSSSSSLSSALQAAQSPPLLLRRMSSTATPRRRYDAAVVVTTTTTARAAAAAVTVPAAPPQAPA 

PAPVPPKQAAAPAERRSRPVSDTMAALMAKGKTAFIPYITAGDPDLATTAEALRLLDGCGADVIELGVPC 

SDPYIDGPIIQASVARALASGTTMDAVLEMLREVTPELSCPVVLLSYYKPIMSRSLAEMKEAGVHGLIVP 

DLPYVAAHSLWSEAKNNNLELVLLTTPAIPEDRMKEITKASEGFVYLVSVNGVTGPRANVNPRVESLIQE 

VKKVTNKPVAVGFGISKPEHVKQ 

 

>AMD61995.1 acetyl-CoA carboxylase carboxyltransferase beta subunit 

(chloroplast) [Tetraplodon fuegianus] 

MSLMNWFEDKRRFGGLIGASIEKATKGYILNERKRLKVNTTNGLWTRRDNCENILYVKFLKQNKSICEEC 

GYHLQISSTERIELLVDRGTWQPMDEDMVARDVLKFSDEDSYKSRVIFYQKRTGLTDAIQTGIAKLNKNL 

IALGVMDFQFMGGSMGSVVGEKITRLIEYATEKSMPLIIVCSSGGARMQEGTLSLMQMAKISSVLQIHQA 

KKKLLYIAILTYPTTGGVTASFGMLGDIIIAEPKAYIAFAGKRVIEQTLRQKIPYGFQVAESLFDHGLLD 

LIVPRNLLKGVLGKIFELYGLAAYKERNNYFF 

 

>XP_005645574.1 glycoside hydrolase [Coccomyxa subellipsoidea C-169] 

MLVALVPCLFILAAANQVAPAPAPSPSDPTKCDCNPAVQAVSGVCKPFRLPTPWSCMVDPKNSLPEYPRP 

QLMRPDYLSLNGVWEWERADSWQSGPVPVNRTLEGSIVVPYPLEGDLSGVLDHNKTGVFRMWYRRSFQVA 

KDWALGHNTNVLLHFGAIDWEAEVWVNGERLGQHQGGYDKFYYDITEALKKGNNGTHELIVRVYDPTETA 

HIPTGKQRHYVPDRDIFYKGSSGIWQTVWLEPVPAAYVTRLDMVPDIDSSSLNVTVLGSKAAEGLTVQID 

MYIPQNGTAVVSAQGIVGRPLSVTIPNQRLWAGVADPFLYDVRVRILQTPSTSSFGRKAMPVVNLVSAYH 

DEVMSYIGLRKWSLDKAGDIRELRVYLNNKPFVFFGPLDQGYHPDGIYTAATDEALAWDLEAIKALGMNM 

VRKHIKVESDRWYYHADRLGLMVWQDAVSMFWEKPYTEGEQFRTAGVKAQFELEMRRMIEEHVSSPSVGI 

YTVFNEGWGQFDTQRMVQLGKSLDPSRLWDAASGWIDPQDRTAFGDFNNKGPWMYHYKGYVGDLRDDHNY 

PDAKASGATSTRANVAGEYGGLGLFTTGHTWVDSRDKDRFIGGLHHVRDLVKSSSGLSGAVYTEITDVED 

EVNGLYTYDRQVFKMPDLEAVQKEIKDLLSTDVN 

 

>GAQ77714.1 Cyclic nucleotide-binding domain containing protein 

[Klebsormidium flaccidum] 

MSAFWRKFRTAVRFLNKAKGPAEKSADQASERELVACQVAILQKSPEARTDEDLAVIDDILKSVKFTAEL 

PLRVRLEICKNCTYKQGAAGQELFKQGDSGKEFFIILSGIVTCSAINTSTGQASVVARLTIHQSFGERGL 

QSKNATRQETVTLESRCDFLVISRDNFDVINQHLQSNESRKKVDFLRNVGVFAHLPQSSLQMIATAMAAR 

TCPKNSVIKRQGGDSTEIYFLVTGTCRVIRDVTFSSRESIQLSSLSLVRDAIDSASDAAAGRRRPGDAAA 

PDTILGLPLAPTSAAGTFALPASLAVPLTRTEGQRSSAEAAGSEDGQEESGTPSTAREAEAEEDDKEGAL 

IGVDKRADDPISAETVESRKSRVSFQLPSSTPPERGRSGTSSQSRRKSSDPVGRTPDSAPSTSGRERTDF 

PARAYAGAGENVSPKRTSSGPPSFRAPPEPFFPAGINPSHGERIYPWERSQKWPKTTPRSRSASPPHVTE 

SPRARRARASADPYSSKRLTVTQMLRAMPKRKEKSRRLFLELGQLNPPAYFGEAGLLRNEARWTTIVAAT 

NVELYVMNKLDFQVRVGRDIIKQMEQRIPEYPTDDAIRKQFLRNVLWSNYKAALVSEVTAHRSGNGKPTS 

AVPLPSANFRQPDGQTVRLPRLLERKTNASAPNVKLLKGAVMPIPTLD 

 

>XP_013900990.1 outer membrane adhesin like proteiin [Monoraphidium 

neglectum] 

MQMHQHASLAVLLLVLAAMVSSTGAAPVSLVVTNDQDTGPGSLRDALSTVQPAATTIITFSSSLAGSTID 

LTASGSLVLPALVGNASLTVQAPAVAGSPVLIVQPLVAGGNPETALGSKTATSATNPNVVVEFINFQFAE 

MTFAVYDGELRFTDCEFSSQGSLGQALVTKSALIVAGDRSKLTLTRVRMTGFRTFITGNPPGPAANGAAI 

RADPSISAAYPLRPTGVVATDLRVISCEASNGAIFVQDTPFTCTRCTFLSNVGTNGGGLYATGTGAAVAL 

TDCQFSANIAQTAGGGMHVINGPTVVVRRVVFIGNQATFTGGGLHYSSSTSEAVLIYESSFVGNALVSSA 
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AARGGGAYIASGNSLPTPPYATIQIHSTTFYNNELSGNPNPGEGSGLYLQLLQGPPANASIISCILWRDG 

FNAYPVYYTPSFSLANAAMPFYNNDWSGAQAAGVVGVFGNMDANPLLHPVSTFWIPFPSSPVIDAGANPN 

GDTADVRGLARVVGAAADIGAAENQAPVAVDGALTVNQGTVVTAQAPGVLAGAYDPDGDAPIRAVLVSGP 

TNGFLTLSSDGSFQYTPSVNYVGPDTIAFRASEGPRLSAVHQFIITLVRVNHAPVAGNVAYSVKQDFTLN 

QPAPGLLASSSDPDPGDRLSVAAVIPPANGALVPQADGSFRYTPNHGFSGSDSFSFQVMDGAGATSTAQG 

TITVVSNQPPIATNLNYTGKESTALVVDSAAGVLSTASDPDGDVPLSALLAPGGSPTHGALTLSANGSFT 

YSPTPGYSGPDVFKFTVVDTRNGTVTRQANINVVANLPPVATDLSYTAKQSVRLSVNASVGLLSTASDPD 

GDLPLVASVVAGSGPAHGTLNLQPDGSFTYAPTPGYSGADAFNFTVTDHRNGTVSRQATITVDANLPPVA 

TDLSYTAKQSTNLSVNASAGVLSTASDPDSDLPLVASVVGGSGPAHGTLTLQPDGSFTYTPSPGYSGADA 

FNFTVTDHRNGTVSHQANITIVANLPPVATDLSYTAKQSVALSVNASVGLLSTASDPDGDLPLVASVVAR 

SGPAHGTLNLQADGSFMYAPTPGYSGADAFNFTVTDHRNGSVSRQATITVVVNLPPVASDLSFTAKQSVT 

LSVDASAGLLSTASDPDGDLPLVASVVAGSGPAHGTLTLQPDGSFTYAPTLGYSGADAFNFTVTDHRNGS 

VSRHATITVGEMLNAKRWTLKSNMYVCLYT 

 

>XP_013452787.1 pentatricopeptide (PPR) repeat protein [Medicago 

truncatula] 

MSSLVHMYLKCNRIDDAQKLFDGMCDRDVIVWSAMIAGYSRLGNVDRAKEVFCEMRKEGVEPNLVSWNGM 

IAGFGNVGLYDEAVRLFHEMVSEGFLPDGSTVSCVLPGVGNLEDVLMGKQVHGYVIKLGLESDKYVVSAL 

LDMYGRCGCAPEMSRVFDEIDQTEIGSLNAFLTGLSRNGLVDTALDVFKKFKAGELELNVVTWTSIIASC 

VQNGKDMEALELFRDMQADGVEPNAVTIPSLIPACGNISALTHGKEIHCFSLRKGIFDDVYVGSALIDMY 

ANCGRIRLSQNCFDEMPFRNLVSWNSIMSGYAMHGKAKETIEMFHMMLQSGQKPDSITFTSVLSACTQNG 

LTEEGWHYFNSMSKEYDVKPKMEHYACMVTLLSRVGKLEEAYSIIKEMPFEPDACVWGALLSSCRVHHNL 

SLGEIAAEKLFVLEPDNPGNYILLSNIYASKGMWDEENRVRDMMKSKGLQKNPGCSWIEIGHRVHTLVSG 

DKSHPQMKEILEKSEKLSIEIKESGCLPMTKSVLQDVEEQDKEQILCGHSEKLAVVLGLINTSPGQPLQV 

IKNLRICDDCHAVIKVISRLEGREIFVRDTNRFHHFKEGVCSCADFCIYYMPPTVIPGGDLVKVRRTFCI 

ISNSTNVAEVFGRKFAMTTSLITCKPSVHLSTETDYKEVGAESSEGGKEDIDNY 

 

>XP_005647413.1 argininosuccinate lyase [Coccomyxa subellipsoidea C-169] 

MASAQAVQEAAITGEKKKLWGGRFTGATDPLMEKFNESLPFDKRMWREDIRGSQAYAKALARAGVLTAEE 

AEQIVEGLGKVELEWEAGTFKIVSGDEDIHTANERRLTELIGSVGGKLHTGRSRNDQVATDTRLWLYGAL 

QDTRGYLADLIKTAIDRAELDVDVIMPGFTHLQPAQAVRWSHWLLGHAAAWQRDDMRLRDLMPRVATLPL 

GSGALAGNPFGVDRQFIARELGFIGGVCPNSMDAVSDRDYVLDTLYFVAVHMAHLSRWAEDLIIYSSGLF 

KFVQCSDAYATGSSLMPQKKNPDALELIRGKAGRCQGNLAGLLAVMKGAPTTYNKDFQEAWQLMFDSVDT 

ANDCIRIATGVLSTIRINPDRMLAGLSPDMLATDLAEYLVRKGVPFRETHHISGAAVKMAEDRGTTLFDL 

TVADLKTIHPLFEDDVLEVWDYNRSAEMRDTEGGASKRSVLEQAQKLKRYLGAEGL 

 

>XP_003624729.1 peroxidase family protein [Medicago truncatula] 

MKQISIIIFFFILPLAFADLELGFYASSCRKAESIVKQVVQKRFNRDKSITAALLRMHFHDCFVRGCDAS 

LLIDSTKNNISEKDTGANDSVRGYDLIDDVKEAIEAACPSTVSCADIVALATRDAVALSGGPKYNIPTGR 

RDGLIANRDDVDLPGPNIPIGALSQFFAAKGITTEEMVTLLGAHTVGVAHCGFFASRLSSVRGKPDPTMD 

PALDTKLVKLCKSNSDGAAFLDQNTSFTVDNEFYKQILLKRGIMQIDQQLALDKSTSTFVSNFASNGDKF 

VKSFATAMIKMGKVGVLVGNEGEIRKNCRVFNKRN 

 

>AKF41605.1 ribosomal protein L9, partial [Sonneratia caseolaris] 

PEGVSIKVNAKVIEVEGPRGKLTRNFKHLNLDFQLIKDEDTGKRKLKIEAWFGSRKTSAAIRTALSHVGN 

LITGVTKGYRYXMRFVYAHFPINASITNGNNSIEIRNFLGEKRVRKVDMLEGVSVXPSEKVKDELIVDGN 

DIELVSRSCALINQKCHVKNKDIRK 
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>KHN05237.1 Cadmium/zinc-transporting ATPase 3 [Glycine soja] 

MSSLTSMTPQKAVIAETGERVDVNDVKINTILAVKAGDAIPLDGIVVEGKCEVDEKMLTGESLPVIKELD 

SVLWAGTINCKNYCVGKRHMVARMSKHVEEASSRKSQTQRFIDNFAQSTIFLQVTVGLISAGIAVVPAAL 

KVHDIKPWFHLVIVVLLIACPCALILSTPIAIFCALTKAAISGLLLKGGDYIETLSGIKTVAFDKTGTIT 

RGEFTVTDFSVVDDISIKTLLYWVSSIQSKSSHPMAAALVEYGMSNSIKPIPKNVENFENLPGEGVLGTI 

DGKDICIGNRRIVFSLVDTCRAGALEAIEEPKLLGVRSVMLTGDRSQDAIASPSEKAVIIENFKKDGLIA 

MIGDGINDAPALVKKALSLSGEVTKINVTQLPKTNKLTVPKSVNQVDGGRRPLFRPDKQFVTLTSMDRFL 

NEMEREKPIGFTVEQLRIATDNYSLLGSGGSGAVYKGSFSDGTSIAVKVLRGSSEKRIIEQFMAEVATIG 

KVHHFNLVRLHGFCFESHFRGLVYEYMANDTLEKYLFCKSMFLSFEKRHEIAVGTPRGIAYLHEECQQRI 

IYYDIKPGNILLDWNFCPKVADFGLAKLCNRDNAHITLTRGTPGFAAPELWMPNFPVTHKYDVYSFGMLL 

FEIIGRRRNHNINLPESQVWFPMWVWKRFDAEQVRDLITACGIEDQNCEIAERFVRVALSCVQYRLESRP 

IMSVVVKMLGGFIEVPKPMNPFPHLVDWSSPTHLVQASQINADKSICFDSSVMLTKSVHVITTPILTKYE 

IYLKKFQ 

 

>ADE87856.1 maturase K (chloroplast) [Gavilea littoralis] 

MYINGRITKIFRLKKDTFRQQNFLYPLLLQESXYSLAHDHSFNSFIFYEPVEILGSDKKSSLVLVKRLIT 

RMYHQKSLIYSVNYSNQNGFWGHKNSFSSQILSEGFGIILEIPFSSRLVSSFEEKKRPKYQNLRSIHSIF 

PFLEEKFSHLNSVSDLLIPHPIHLEILVQILKCWIKDVPSLHLLRLIFYEYHNLKNFITSNKFIHVFLKR 

KKRFFWFLHNSYVYECEYLFLFLRKQSSYLRSTSFGVFLERTHFYGKIEYLLGVYFNSFQRILWFLKDPL 

INYVRYQGKAILASKGTLILMKKWKYHLVNFWQFYFHFWSQPYRIHIKQLPNSSFSFLGYFLSVQKNTLV 

VRNQMLENSFLINTLTKKLDTIAPVISLIGSLSKAQFCTISGHPISKPIWTDLSDSDILDRFCRICRNLC 

RYHSGSSKKQVLYRIKYILRLSCARTLARKHKSTVRTFMRRLGSGFLEEFFMEEEQALSFIFLQKRALAF 

PLXELHRERIWYLDIIRMNDLVAHS 

 

>XP_005650585.1 NADH-ubiquinone oxidoreductase [Coccomyxa subellipsoidea C-

169] 

MLVRGSRAAARELQKSLLRSFSAQASPPPPTPPPSEKTTYGGLRDEDRIFTNLYRQGDPFIKGAMARGDW 

YRTKDLVEKGSDWIVGEMKKSGLRGRGGAGFPSGLKWSFMPKVSDGRPSYLVVNADESEPGTCKDREIMR 

HDPHKLIEGCLIAGVGMRARAGYIYIRGEYYNERLALERALSEAYAKGFLGKNACGSGYDFDLNVAYGAG 

AYICGEETALIESLEGKQGKPRLKPPFPANVGLYGCPTTVTNVETVAVAPTILRRGPEWFASFGRKNNAG 

TKLFCISGHVNTPCTVEEELSIPLRELIERHAGGVRGGWDNLLAIIPGGSSVPCLPKRICDDVLMDFDAL 

KEAQSGLGTAAVIVMDKSTDIIDAIARLSYFYKHESCGQCTPCREGAPWLYDIMTRMKKGDARLEEIDML 

WEVTKQIEGHTICALGDAAAWPVQGLIRHFRPEMEERIGRFCEQIAA 

 

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

MKKRLANGTIKCDSPGVDRLGGLPDDVLGRILGFLPTPLAVRATQLSRRWRRLWPAHVFALNLSVQDCKN 

RGVGVRFPDLCARALARFPIFSIPSISLEFCTRDQIGVGKAKAWYAEAMERAAGSVSVTVLRGAFPLALP 

RFTQAEALSLTLTHRIDLELPAAGDDPLLQACSLTTEHLELDLVLPDEMTLDNWLGPEERGSPACEDLMR 

HVPPLPRVTVLSLKVRWGIGGDVGPCLASLLSRVPSVATIHVGPAPYCLTVLGGAVVPRGECRWGRCVDE 

RSSGGQLGSLREIVVHGLRGTDGEECSLVEVLLGTVPPSIERISLRCSKLGPNPANSCPLTPLGFLELAA 

TAYRDCPSVIYHDTVYTWSQTFRRCLRLASALASIGIAHRDVVSVLLPNVPAMYEMQFGVPMSGAILNNI 

NTRLDARTVSVLLHHSGSKLVLVDPASLQLLEDALRLLPPEHSAPRVVVADDPHEKELLPAPATALTYER 

LLEKGDPDFAWVRPANEWEPMILNYTSGTTSAPKGVLHCHRGIFLITLDSLVDWGMPARPTYLWTLPMFH 

VIGWSFPWGMAVVGGTNVCLRRVDAADVYAAISRHGVTHLCGAPVVLNMLANAPEAVRKTLPGNVEILTG 

GAPPPAAALHRTEAIGFKVRHGYGLCETAGLATSCVWNAGWDKLPATERARFKARQGVRTPATAEVDVVD 

EKSGRSMRRDGSTVGEGVIRGGGGDPGDGWFYTGDVGVMHPDGYLEIRDRSKDVIISGGENISSVEVESV 
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LGELTEAELVAWSRERIPRYMVPKTVVFRDELPKTSTGKIQKYVLRNIAKEMGPTSRGVSSKM 

>EMT29259.1 Peroxidase 70 [Aegilops tauschii] 

MASDLSGVAQWRLGVRWVTMDSCRRTTLSGVVVASMAERPSKVDASVSDLRMDRWVKEVTAIAACACATC 

AAVANAQLSENYYGSSCPAALLTIRTPVATAVLLDRRMGASLLRLYFHDCFVQASPQDLPLLFPWSSFNI 

GCDASVLLDDTPSFTGEKGAGPNAGSLRGFEVIDRIKLLLELICPGTVSCADILAVAAHDAVVHLGGPSW 

TVLLGRRDATTASASLANSDLPGPNSNLNDLLAAFSKKGLSSTDMVALSGGHTIGRAQCQNYRNRIYADT 

DIDGTFAASLRGDCPQGGGNDGNLAPLDASSPDYFDNSYFSGLLSHRGLLHSDQALYDGGSTDGLVRSYA 

SNNDQFGSDFAAAMVKLGNLGVLTGAYGEIRVNCRAVN 

 

>EMT10537.1 DNA (cytosine-5)-methyltransferase DRM2 [Aegilops tauschii] 

MADRDSDSDDNVKFDWESDGEAEPSSAPAFRNSDAPGPSTLDSNGQANEEAPSTALIEEYVAMGFPKEIV 

VKGMKEIGNTQRHSDADALLELILTYQALGADDAVGNCSTSGCAPQGVEEEEDDDDLDFENWDGDDDDVG 

GRGTNCDDPGDEDFLQEMSQKDKKINSLVDMGFPEDEANIAITRCGVDADLCVLVDSISASLVAGDFNSR 

NISDHQVMDRCFDSFGGRKKARLMEESKKRRMQYAQGSGSSFAGSHDEPTRIPDPMVGFNLPSDRKPSMT 

RMLPEQAVGPPFFYFQNVARAPRGAWTTISKKFYDIQPEFVDSKYFCAASRESGYIHNLPIENREALLPF 

PLKTVFDAFPHYKKWWPSWDPRRQLNCLQASVATAKLTDQIQRTLARSGNPSVQKHVVDECKTWDLVWVG 

KNKVAQLEPDEMESLLGFPRDHTRGVVKTERYKSLANSFQVDTVAYHLSVLRDMFPNGVNVLSLSTGIGG 

GEVALHRLGIRMRTVVSVEEGETNRRIFEGWWDQTQTGKLVQIANLKSLTNERIASLVGRFGCFDLVIGG 

SQGQTYFWKNTSCLMSLSSCMIFKVWENKPIRLPGYQVSQVCKVQNLGSDFVIGILHGEEDERERKKRRD 

KKESRRSGRDGRGSDEEEERRRRKKKHGDRGKDKERDSKERRSKEKEKSKRKDKDAPSLKQDIKEISKDD 

YFAKNNEFATWLKEEKGKYFSDLSSESARDIFLKFVKQWNKGKLPSQYYVGITTGPRSAHNWNIKKA 

 

>XP_001421601.1 TRP-containing protein [Ostreococcus lucimarinus CCE9901] 

MSLPPELLDFCVCKGPGDTISEQQLADAGVKRAVIHGDAALDTKNALAVTSLCKVRLKWKFDDEECWKQD 

EFVVYDGTVPSGVELAIMNLHEGESVAFNARGEAALTDFEPLPKADISQVFRSGQAEVLDVKLERKDKFD 

MSASDKIAFGEKMNEIGKKLFANGRLARAAEVWKRAAEVFAVLEPEDEDVNPNGMKNNEACHEVARKVYL 

NMALVMYKLENFTECELYCCDVLDTRVDEPTYSQIKSKALFRRGCARLKLRKVSLGSRITADTAEADFFL 

ASELDSSIDVAAHFDACTELREQLLASGVEIPSDDVETPNVEDEMNHYPTDIEHALRQIRRENLHDGLAF 

EHPQKRAAILEERMRVYRRLMDETPWSALRGTMFDADSEELQKTATTAREVDT 

 

>KHG27763.1 Ubiquitin carboxyl-terminal hydrolase 13 -like protein 

[Gossypium arboreum] 

MTLMTPPPLDQEDDEMLVPHNDFVDGPQPLEVAKEAASKVDAQAVDDPPSGRFTWTIENFSRLNTKKLYS 

DIFFVGGYKWRILIFPKGNNVDHLSMYLDVADSATLPYGWSRYAQFSLAVCNQIHNKYTIRKDTQHQFNV 

RESDWGFTSFMPLGELYDPSRGFLVNDTCVVEADVAVRKVADYWSHDSKKETGYVGLKNQGATCYMNSLL 

QTLYHIPYFRKAVYHMPTTENDMPTGSIPLALQSLFYKLQYSDTSVATKELTKSFGWDTYDSFMQHDVQE 

LNRVLCEKLEDKMKGTVVEGTIQQLFEGHHMNYIECINVDYKSTRKESFYDLQLDVKGCKDVYASFDKYV 

EVECLEGDNRYHAEQFGLQDARKGVLFIDFPPVLQLQLKRFEYDFMRDTMVKINDRYEFPLQLDLDREDG 

KYLSPAADRSVRNLYTLHSVLVHSGGVHGGHYYAYIRPTLSDQWFKFDDERVTKEDVKRALEEQYGGEEE 

LPQTNPGFNNTPFKFTKYSNAYMLVYIRESDKDKIICNVDEKDIAEHLRIRLKKEQEEKEQKRKEKAEAH 

LYTVIKVARNEDLVEQIGRDIYFDLVDHEKVRSFRIQKQMPFNVFKEEVAKEFGIPVQYQRFWLWAKRQN 

HTYRPNRPLTYQEEAQSVGQLREVSNKANNAELKLFLEVELGPDLQPVPPPEKAKEDILLFFKLYDPFKE 

ELRYIGRMFVKGAGKPTEILARINKMAGFGPDEEIELYEEIKFEPNVMCEHIDKKLTFRTSQLEDGDIIC 

LQKYSEVASEQCRYPDVPSFLESKLHNYDDVVERVAHHLGLDDPSKIRLTSHNCYSQQPKPQPIKYRGVE 

HLSDMLIHYNQTSDILYYEVLDIPLPELQGLKTLKVAFHHATKDEVVIHTIRLPKQSTVGDVLDDLKTKV 

ELSHPGAELRLLEVFYHKIYKIFPLSEKIENINDQYWTLRAEEIPEEEKELGPHDRLIHVYHFMKDATQN 

QQVQNFGEPFFLVIHETETLAEVKVRVQKRLQVPDEEFAKWKFAFLSLGRPEYLQDSDVVSTRFQRRDVY 
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GAWDQYLGLEHSDNAPKRSYAANQNRHTFEKPVKIYN 

>EMT18915.1 Disease resistance protein RGA2 [Aegilops tauschii] 

MEPLLSAIVGDLVSRALSMVTQRYLQSKGAEEEKLQRLRAVLLRIDATVEEAEGRHITNQAMLQQLQMLR 

RGMYRGYYTLDTFRYRAHRDEAYGEASTRRSLALSRFSPSSSRRTFFSVCDAPSRDLVLDAGSCSNLDKM 

LSSLERMIGDMQEFVMFLASYPRISRQPYSAYLFHDQVMFGRQMEKETILSFLLCREAARNGSLGVLPII 

GPARVGKSTLVEHVCHDERVRRRFSLIVFFSGNDLNGGNLATLKGSGVIKHQNLASSPRGDSLAVIELAG 

DMDEETWRGLYTSAANHLTPGSKIILTSRSEKIASLGTAQSLVLKFLSQEAYWYFFKTAAFGSTDPGEHP 

NLAALGMEIVVHMNRSFVAANTVASLLRTNLDTRFWRRVLRCLRDFASKHLSMFGEHPTNLLQKDQPVYM 

WTMAKTSNVVVMRDIYHEPSPQISEVPRITAQDVLSGRVTSEGAFQAVAWRSRIPPCYTYLVSFVVSRTD 

EHVVLACSMDLQLYLHKPSTELDITGLVELLTSQIDRTIFICKAGWQRKPVDQHYRRAGAFYKISKRLCR 

FQQLLHCTVYM 

 

>KHG08814.1 FAST kinase domain-containing 3 [Gossypium arboreum] 

MEFLLNPFPTQTYLKPLIFMPKQVHNLSLVKLRGGLEFPRRNFASVGKNSSISTGNSVNDDEMEDWELEF 

VGEIDPFSYQAPKKRKKQEKSRVLNDEEGMDWCLKARKMALKSIESRGLAHKVEDLIKKKKKKKKRLAKK 

DKISKEVEEIEEGFDFEQDIGNEGFDNQIDDNVSRLRDTVSSMGDGMFLEKKEKAMEELVQKLAQISGPS 

DRRKEVNLNKDIIQSQTAEEILEITSEMIMAVGKGLSPSPLSPLNIATALHRIAKSMEKVSMPSTRRLAF 

TRQREMSMLIGIAMTALPECSAQGVSNVAWALSKIGGDMLFLSEMDRVAEVALAKVTEFNSQNVANIAGA 

FATMRHSAPDLFEGLAKRAAAIIHSFHEQELAQMLWAFASLYEPADTLLQAIDTVFNNANQIKCCLSHET 

VKDDEETGVENSRDIKFGGIPDPPVLTLSRYQLGNIAWSYAVFGQLDRMFFSHVWKTLNSFEEQRISEQY 

RGDVMFASQVHLVNQCLKLEYSHLQLSIDGELESKIVRAGKTKRFNQKTTSSFQKEVGRLLVSTGLDWVR 

EHPTDCYTIDAVLVDQKVALEIDGPTHFSRNTGTPLGHTVLKSRHIAASGWRFVSLSYQEWEEHEGEVEQ 

LEYLRKILEDHLG 

 

>XP_011397355.1 Nitric oxide synthase-interacting protein-like protein 

[Auxenochlorella protothecoides] 

MGKHSKNAGVMGAESLTYHERKALGFGTVSERLGKDSIGNYYDCRLTLRPAVDPVCTPDGFLFSREAILE 

NLLAQKKANKRKLAAWKAQQAERQRKAEEKAAIEAEAAVLAFDRQNHAGASAGAAARLTASIAAEADALL 

ADKRVASGAVNIRAHGERMAEMRAFWLPSKTPEAAANLEAPDGVTRCPASGKPLRLRDLTSVALTPLPDG 

AAQEFMDPVSRDPFTNATRLMVIKPTGDVVSEETWRTCILPEGSYRGVPLGPEDAIELQRGGTGFAEHDK 

QAQAKKFFHLGPGSGLSDRRGQHGGPVSKFGLRIAN 

 

>XP_003621296.1 inactive poly [ADP-ribose] polymerase RCD1 [Medicago 

truncatula] 

MEENPSKALDGVSLNKKRKRDSQGVSRRTGVLAPTSVVVKQMTLARDICKPDDSCPDISKSLVSYYLNYK 

KSGIPKRLMFYKNGKWVDYPEDVVDLVKKDFKIKKAIVEVELNGQEVVLDFLHMNHVDMKTCLQQPIGWI 

DEEGNYFFPKVFVGSTEEPNNIREREGEERLNKKEPHEIKLHISNEINGADESKLRKYSRESDNATKNVK 

AEGHAMTTKIGIQNVAIDINQEPDIDLNDYSESLYGKLDVNSTQKMFLKGMSSLGISESDIVGIYRSSGR 

SMQMRLQLFEKQADIIKGIRGVANIRYAWLACSKEEISTMMEYELSHYELSPSKCIYGPGVHLAAITHPF 

VCSLSCDEDGNGIKHMFLCRVIMGNMELLRPSSKQLRPSDCEYDNGVDDIQCPKCYVVWNMNMNTHIYPE 

FVVSFKSPLGFEENICSNESKKQGYRHSILDTVKATGVPANIRRTPGSASVPFSVLLSSLRNMVPSNIMF 

LLDAQYALLMSNKISRGDCVLKLRLIVANNVLKSAVYNVQSKRPPIYGSNGSNVNQE 
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>KYP65899.1 TMV resistance protein N [Cajanus cajan] 

MDDEELRKGEEITQALLKAIQESRIAIIIFSPNYASSTFCLQELEDIMDCLNHKDKLVWPVFYKVDPSDV 

RYQKGSYAEALAKHESRISDKDKVNKWRSILQAAANLSGWHFKDGCECEIIGKIIQEVSKRINRNTLHVT 

HYPVGLESRVQKVKSLLDLESNDEVHMGGIYGIGGIGKTTLACAVYNFIAHQFEGLCFLADIGKKIMEHE 

LVQLQEKLLSDIVGKKDTKLGNIKQGIPIIKSRLSKKKVLLILDDVDKLKQLEVLAGGLEWFGPSSRIII 

TSRNKHLLRVHGVERTYEMEGLNQEEALELFSWNAFKRKRVNPGYLDISKRVLQHSNGLPLSLEIIGSDL 

YGKTELEWKSALDTYERIPHEDIQQILRVSYDGLKEFEKEIFLDIACFFKGYRLNDVISILHSGRGSAPN 

YAIQVLVDKCLIKIDLDCVKMHDLIEDMGREIVRLESPSKPGERSRLWFFKDILRVFKQSKGSDKTEIIM 

LHLPKVKEVQWDGTALEKMENLKILVVENAHFSRGPSVLPKSLRVLKWTAYPESSLPANFDPKKLVILDL 

PMSYFTFADQVIMKFKSLMEMNLSGCELLKKMPDMSGAPNLKKLDLQCCRNLVEIHDSDGLLNRLEWLNL 

HNCTSLTSFPEILGKMEKMRFLDLSDSGIRGLPFSIGNLVGLKYLYLDGCKWLLELPSSIFTLQLKRLEA 

KYCERLALVQNGEGQGQEIMSSSANSMSYINFECCYHLTDQFLCPVLPWMRNVTILSLNYSNITILPSSI 

SVCLSLKALYLNGCKRLREIRGLPPNFKILSAFNCLSLSSESNEMLLNEVSYLCFEYCLILKVNA 

 

>XP_010105627.1 DNA polymerase delta subunit 3 [Morus notabilis] 

MAQIETLGILQDIESLVSDRLQVVSYKWLSRNYLLSSNSAKRLLQEFVEKHGNGFEVVYALSGWLKGDSP 

SYHIRLVTGTKLEEAKQEFDGSCSVQVYSVQACIPKDPAVLWNVEFVQAEELFKQPSTIDNCLRDNRFCA 

ISNSFIKRNVEGTPSSVSAAQFQSGVGVGLSKSGLTSQKIAAPQSLQQKGEKYSSKVGFPSPNLVKDVKS 

ENTGLQDPVNQAPTNKEKVPSMAANKKKVQNGKGSSGTEGSLANFWSRASAKTKASCPAETSSGASAEAQ 

ICAREAVNVEGASSDDDGQDKNFKRASNGESTRKRRVVLYFSDDDEYENAVSLSSPEAGPDPKGKESINS 

LVPEKSNAKLDKREDDKSEVKEKVTIDKGSTKLMKNDASAIINDKITGTSPKEKALCSVQENDVNKRDKL 

TKTTPESPKRRKVLKTQIDERGREVTEVIWEGEDTEAKKATNGTEEKADSNTRKKIESNTSTNNINRPPA 

AKKSPAVGNTAPSNPTGKAGNKKTGNKDSKQGNILSFFKRV 

 

>NP_001105219.1 indole-3-glycerol phosphate lyase, chloroplastic precursor 

[Zea mays] 

MAFAPKTSSSSSLSSALQAAQSPPLLLRRMSSTATPRRRYDAAVVVTTTTTARAAAAAVTVPAAPPQAPA 

PAPVPPKQAAAPAERRSRPVSDTMAALMAKGKTAFIPYITAGDPDLATTAEALRLLDGCGADVIELGVPC 

SDPYIDGPIIQASVARALASGTTMDAVLEMLREVTPELSCPVVLLSYYKPIMSRSLAEMKEAGVHGLIVP 

DLPYVAAHSLWSEAKNNNLELVLLTTPAIPEDRMKEITKASEGFVYLVSVNGVTGPRANVNPRVESLIQE 

VKKVTNKPVAVGFGISKPEHVKQIAQWGADGVIIGSAMVRQLGEAASPKQGLRRLEEYARGMKNALP 

 

>ACD03241.1 UDP-glycosyltransferase UGT705A4 [Avena strigosa] 

MASNDNVPTAVTSSINKKLRVLLIPILATSHIGPFTELAISLAATNDAVEATVAVTPANVSIVQSMLEHR 

GGHSVKVATYPFPAVDGLPEGVENFGSAATPEQSMCIMVATKSEALTRPVHETLIRSQSPDAVVTDMTFL 

WNSGIAAELGVPCVVFSVMGAFSMLAMHHLEDAGVDRDDQDDDDDDDAVVEVPGFPGPPIRIPRTELPGF 

LRRPDYSITNLFISLKAANCFGLAMNTSSELEKQYCELYTTPPEEGGGGLRRAYFLGPLALALPPPISSS 

SSSSSDCCSIMAWLDSKPSRSVVYVSFGSMAHVKDVQLDELALGLETSGISFLWVVRGREEWSPPKGWEA 

RVQDRGFIIRAWAPQISILGHHAAGAFVTQCGWNSVLETVAAAVPMLTWPLAFEQFITERLVTDVLGIGV 

RLWPDGAGLRSESYQEHEVIPRQDVARALVEFMRPAAGGPSSIRDMARTKLMDLSAKLHAAVAQGGSSHR 

DLHRLVDDLLMEAAAKRPRT 

 

>XP_013467412.1 TPX2-like protein [Medicago truncatula] 

MEATRVPKANLYPYTTDYPVVLKSHQKPEPKHRTKPEPFQLESLLRHKEEMQREQEERLRMEREEAQMRK 

FKALPVKRGPNPSSREGPQTPYTNSRV 
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>AEK11755.1 S-RNase, partial [Coffea eugenioides] 

PLKDQRSINAQDDYWFDYFLLNPPSANGNWRIEQRFWAQEWSRHGTCSENVFNQQSYFNLAKSLMFTHDL 

TSVLFNSRTPIPLPWPRVSDVMTLISKSPRVRPELRCHYYGNNKILVEVALCYNFTGKQLIDCPRPGSVY 

C 

 

>XP_003624729.1 peroxidase family protein [Medicago truncatula] 

MKQISIIIFFFILPLAFADLELGFYASSCRKAESIVKQVVQKRFNRDKSITAALLRMHFHDCFVRGCDAS 

LLIDSTKNNISEKDTGANDSVRGYDLIDDVKEAIEAACPSTVSCADIVALATRDAVALSGGPKYNIPTGR 

RDGLIANRDDVDLPGPNIPIGALSQFFAAKGITTEEMVTLLGAHTVGVAHCGFFASRLSSVRGKPDPTMD 

PALDTKLVKLCKSNSDGAAFLDQNTSFTVDNEFYKQILLKRGIMQIDQQLALDKSTSTFVSNFASNGDKF 

VKSFATAMIKMGKVGVLVGNEGEIRKNCRVFNKRN 

 

>NP_199445.1 Leucine-rich receptor-like protein kinase family protein 

[Arabidopsis thaliana] 

MKLLSKTFLILTLTFFFFGIALAKQSFEPEIEALKSFKNGISNDPLGVLSDWTIIGSLRHCNWTGITCDS 

TGHVVSVSLLEKQLEGVLSPAIANLTYLQVLDLTSNSFTGKIPAEIGKLTELNQLILYLNYFSGSIPSGI 

WELKNIFYLDLRNNLLSGDVPEEICKTSSLVLIGFDYNNLTGKIPECLGDLVHLQMFVAAGNHLTGSIPV 

SIGTLANLTDLDLSGNQLTGKIPRDFGNLLNLQSLVLTENLLEGDIPAEIGNCSSLVQLELYDNQLTGKI 

PAELGNLVQLQALRIYKNKLTSSIPSSLFRLTQLTHLGLSENHLVGPISEEIGFLESLEVLTLHSNNFTG 

EFPQSITNLRNLTVLTVGFNNISGELPADLGLLTNLRNLSAHDNLLTGPIPSSISNCTGLKLLDLSHNQM 

TGEIPRGFGRMNLTFISIGRNHFTGEIPDDIFNCSNLETLSVADNNLTGTLKPLIGKLQKLRILQVSYNS 

LTGPIPREIGNLKDLNILYLHSNGFTGRIPREMSNLTLLQGLRMYSNDLEGPIPEEMFDMKLLSVLDLSN 

NKFSGQIPALFSKLESLTYLSLQGNKFNGSIPASLKSLSLLNTFDISDNLLTGTIPGELLASLKNMQLYL 

NFSNNLLTGTIPKELGKLEMVQEIDLSNNLFSGSIPRSLQACKNVFTLDFSQNNLSGHIPDEVFQGMDMI 

ISLNLSRNSFSGEIPQSFGNMTHLVSLDLSSNNLTGEIPESLANLSTLKHLKLASNNLKGHVPESGVFKN 

INASDLMGNTDLCGSKKPLKPCTIKQKSSHFSKRTRVILIILGSAAALLLVLLLVLILTCCKKKEKKIEN 

SSESSLPDLDSALKLKRFEPKELEQATDSFNSANIIGSSSLSTVYKGQLEDGTVIAVKVLNLKEFSAESD 

KWFYTEAKTLSQLKHRNLVKILGFAWESGKTKALVLPFMENGNLEDTIHGSAAPIGSLLEKIDLCVHIAS 

GIDYLHSGYGFPIVHCDLKPANILLDSDRVAHVSDFGTARILGFREDGSTTASTSAFEGTIGYLAPEFAY 

MRKVTTKADVFSFGIIMMELMTKQRPTSLNDEDSQDMTLRQLVEKSIGNGRKGMVRVLDMELGDSIVSLK 

QEEAIEDFLKLCLFCTSSRPEDRPDMNEILTHLMKLRGKANSFREDRNEDREV 

 

>CDX88265.1 BnaC06g37090D [Brassica napus] 

MGNFCPNGSSSVGHEEIPVSTKPLPAVKHGQNPVNQKAPPPVVVMPPARGSNPKFPAAETRTVDNTPRQK 

QQEKKPRSVDDPSREKQQEKKPRSVETPPSKPVEKQGVGKKAVPPSGKIVTPNLKMFTLTDLMTATKNFR 

PESMIGEGGFGQVFKGWVDEETLSPSRAGVGIPIAVKKSNPDSAQGLHEWQARKFHHPNLVKLLGYCWEE 

NQFLLVYEFLPKGSLENHLFSKGDGLTWDTRLKIAIEAAQGLTFLHNSEKSVIYRDFKASNILLDSNFNA 

KLSDFGLAKHGPINGYSHVTTRVMGTQGYAAPEYVATGHLYVLSDVYGFGVVLLELLTGLRALDPNRPSA 

QQNLVEWAKPVLSQKKKIQKLMDPRLEHKYPLLAVTKTAALILRCLEADPKNRPPMDDVLRELEIVRTIR 

EQPKEEKRNRNNGHGSPHVRKTGRTR 

 

>ABN09074.1 Terpenoid synthase [Medicago truncatula] 

MILMMPIYGTVEELELFTQAIQRWDFSLIQPLPECMKVVFNTIVELWDEIEITLVETGKSNLVLQYIKQA 

FYKLAQSYLVETKWGNEGIIPTYDEYKANGLISSTIPLSIISFVGLGEFSNEELLDWLSSEPTIVNAVSA 

IGRLADDVSSHKFEQQRVHVAAAVECCMKQYNMSQEEAYKHINKDIEDFWMDINEEFLKLDYIPNPVLEC 

ILNVARITEFTYENYEDKYTNGELLKDYVVALLIDPISTGR 
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>XP_007508107.1 APG4C_XENLA Cysteine protease APG4C (ISS) [Bathycoccus 

prasinos] 

MALFSSEDDASENRTNPLWKVLQKSFVSYKKLQFSKRMYAMKNSIFSRRIHDESNRGVRNTVVMILGERM 

TAFDRLISRVDAFFFSSYVSEFPPIESKKMFLFTNNTNTTTNTKETTTMKMKSIDFVANQVGGYTTDCGW 

GCTLRSAQMLFGEALMRSARARRFRRRSLRRSEEDVSEEEEEGEEFKRKKEIVDMFSDDNDDDENEDKKE 

KKKKKTKNVFGLRRVYEGDEDENALCPGQWMAPSEICKRYGKMMNRLDSFQNVRCLILGDGCGGGVPEFY 

PERVREEMKTHADKDVLILVPLRCGASDAINPEYVKSLQKFLSVRECVGIVGGKKTASYYIVGFTSGKKS 

SDSYSGGEKEEEEEEKEEEENEEDEEEEEEEEEETRAIYLDPHVAKAYVSPRERSRDESTESAYYRSFFG 

SASEHGILYTPFHALDPSLVVGFLVGNDTNYDEMNNASSSSLDAFVDVLTNIERESGSTPLITVVTKKVL 

SKKKMNSSMNSSSSKRTENNKRGEEEDEDDWEIIDGCEGEEF 

 

>KMZ74171.1 60 kDa chaperonin 2 [Zostera marina] 

MASANAISTAIPRSPRQPEVQRRIGAQGRRVSYRPSSMNGKSRFVVRSSAKEIAFDQISRSTMQNGIDKL 

ADAVGVTLGPRGRNVVLDEFGNPKVVNDGVTIARAIELANPMENAGAALIREVASKTNDSAGDGTTTASV 

LAREIIRLGLLNVTSGANPVSIKKGIDKTVIELINVLEGKSLPVKGRNDIKAIATISAGNDDQIGTMIAD 

AIDKVGPDGVLSIESSSSFETTVDVEEGMEIDRGYISPQFVTNPEKLIVEFENARVLITDQKISAIKEII 

PLLEKTSQLRAPLLIIAEDITGEALATLVVNKLRGIINVAAIKAPGFGERRKALLQDIAIMTGSEFQAKD 

LGLLIEDASVESLGIARKITISQSSTTIIADAASKDEIQARISQIKNELAETDSVYDSEKLAERIAKLSG 

GVAVIKVGAATETELEDRKLRIEDAKNATFAAIEEGIVPGGGAAYVHLSTCVPAIKELFEDADERLGADI 

IQKALVSPASLIAANAGVEGEVVVEKVRDSEWEIGYNAMTDKYENLVESGVIDPAKVTRCALQNAASVAG 

MVLTTQAIVVEKPKPKVPVAAPPQGLTV 

 

>NP_178341.1 phloem protein 2-B10 [Arabidopsis thaliana] 

MGRKRRVKSESSPFDSFPEDCISYIISFTNPRDACVAATVSKTFESTVKSDIIWEKFLPADYESLIPPSR 

VFSSKKELYFSLCNDPVLFDDDKKSVWLEKASGKRCLMLSAMNLSIIWGDNPQYWQWIPIPESRFEKVAK 

LRDVCWFEIRGRTNTRVLSPRTRYSAYIVFKGVDKCYGFQNVAIEAAVGVVGQEPSRRLICFSEAIRRGR 

RNVVKPKQREDGWMEIELGEFFNDGGIMDNDEIEMSALETKQLNRKCGLIIQGIEIRPAKIL 

 

>AAC63569.1 alcohol dehydrogenase, partial [Gossypium robinsonii] 

LSVEEIEVAPPQKNEVRVKIHFTSLCHTDVYFWEAKGQNPLFPRILGHEAGGVVESVGEGVMDVQPGDHV 

LPIFTGECKECPHCLSEASNMCDLLRINTERGGMLHDGQTRFSKDGKPIYHFLGTSTFSEYTVVHVGQIA 

KINPEAPLDKVCVLSCGMSTGFGATVNVAKPKKGGSVAVFGLGAVGLAAAEGARVCEASRIIGIDLNPNR 

FEEAKKFGCTEFVNPKDHNKPVQEVIAEMTGGGVDCSIECTGSTQAMVSAFECVHD 

 

>XP_002950408.1 ferroportin [Volvox carteri f. nagariensis] 

MEPQVPVRAKVFLCASYALAAWAWRSWEFIVALVLIELYPDSLLMVSAYGLLDNMARVLLGPAVGSYVDR 

HERMPGAQAMLRLQNLCIGGSAAAALVLLWPRSAATEHKAVYWSLMWLLTVLGSASSAGSTGVSISVERE 

AVKTLCGADGRALAALNSVMRAIDLTALLCAPLAAGLLMTAAGPFTAVAAMAAYCGVAYVPEVLLLGAAF 

RAAPVLGQPKVRAASDSAVSGGQAAGLGGADADTEERTGLLAGCADCAGEQAISRRDPHTSGAGGKAGPA 

VTVAATGTDPEHLRSCFEDSTGGCISSGGTRGEPQGGDRGSRRAEGSDDDDDGDFGDRADSARLNQPLLL 

DAAESLPTSVSATWEGGDDRLVTGDRSAGSRSQHAISVKVGGVMVAAGGGGELSNTSSVTALEMTSPTAA 

TSCGGGGLARLRVLLRAVRSQFGLYCDSWRVYLQQSVLLLCVALALLYMTVLSLGFLMTSFLKWSGLSEA 

EVSGYRGIGALTGLAATAIFPPLSARAGLLFCAVAGVTYQLACLAAGVLPVVTPTMAGGDGQRPSVPQVR 

ILVAGLVSSRTGLWLYDLAVTQLIQEEVRQDQLGSVYGVQSSLQASFEMMSFVAGLIGGCFPFATMMSFR 

VSTLLILAVATARCLAQYEYDYGYGYDFYDTEDDFYYDEYGYYGDEDESYYEYYGYYADDFAGYEDYYAE 
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EYDFFEECFFDTNGQPVLANGTASCDIKIAGVNKQADKLTGGLDGIYKLTSCYNGKPMYKRQSSPPGEDR 

VLWYSSTFGDWDVSKGSEPNEAEILMYGGEMEHASVPLFVGSWHLGGDLKSDTALGEDDYLPINVNVSCA 

DGTVYTAGLNSYKQVVGPVLTDAEIEAKYSYIYEKYSKSDPSPTINFTFVVLLVMSGLTIVLAIPYFLLR 

KKGAKGGSISVSFAQMLTQSKKKSSGHIN 

 

>ADM18306.1 ubiquitin-like protein 1, partial [Gladiolus grandiflorus] 

NDSAPNPFAALLGNQGTAQSREPLTNSSDPASGSPAPNTNPLPNPWGNTTAGAAQATNTRATPTTGTRAP 

GIAGLGGLGLPELERMVGGVQDPALINQVMQNPAMTQMMQNLLSDPQYMNQMLSMSPQMRTMMENTQFRE 

MLQNPEFIRQLTSPDTMQQLLSFQQSVISQLGRQQPSQEQNQTGGGSGLESLMNMFGGLGAGGLGVPNPS 

KVPPEELYTTQLSQLREMGFFDTQENIRALSATSGNVHAAVERLLGNLG 

 

>ABU88984.1 phospholipid/glycerol acyltransferase [Helianthus annuus] 

MSKLTTSRSELDLDRPNIEDYLPPDSIQQPHTKLRLRDLLDISPTLTEAAGAIVDDSFTRCFKSNPPEPW 

NWNIYLFPLWCLGVVVRYGILFPGRVLILTIGWIIFLSCYIPVHVLLKGHDKLRKRLERALVELICSFFV 

ASWTGVVKYHGPRPCARPKQVFVANHTSMIDFIVLEQMTAFAVIMQKHPGWVGLLQSTILESVGCIWFNR 

SEAKDREIVARKLREHVEGTDNNPLLIFPEGTCVNNNYTVMFKKGAFELGATVCPIAIKYNKIFVDAFWN 

SRKQSFTTHLLQLMTSWAVVCDVWYLEPQNMKPGETAIEFAERVRSIISIRAGLKMVPWDGYLKYSRPSP 

KHRESKQQSFAESVLRRLEEK 

 

>KYP74384.1 F-box protein PP2-B15 [Cajanus cajan] 

MESKTQQQLVSFDDECPTKIEALAEDCVSKILSYTSPADACRFSMLSSSLRSAADSDLLWRSFLPSDHTH 

ILSRALSPLTLNSSSFKHLFHALSHPLLLDAGNISFKLDKSSAQKSYILSARELSITWSNDPLYWCWRPA 

PESRFKEVVELRTVSWLEIQGKIETKILTQNTSYGAYLIMKISHREYGLDSVVCDVSVQLGNKVQSGRVY 

LCKKLDEKKDEGIGIPRRREDGWMEVEVGEFLSGEGEEVVKISLMEVGYRLKGGLIVEGLEVRPKHHS 

 

>XP_003630752.2 casein kinase I-like protein [Medicago truncatula] 

MERIVGGSYKLGRKIGSGSFGEIYLATHIDTFEIVAVKIENSKTKHPQLLYEAKLYNILQGGSGIPGLKW 

FGIDREDNVLAIDLLGPSLEDLFVYCGRKFSLKTVLMLADQMITRIEYVHSKGYLHRDIKPDNFLMGLGR 

KANQVYIIDFGLAKRYRESTTNRHIPYRENKSLTGTARYASCNTHLGIEQSRRDDLESLGYVLLYFLRGS 

LPWQGLRAATKKQKYEKICQKKVSTPIEVLCKSHPVEFASYFHYCHSLTFDQRPDYGFLKRLFRDLFARE 

GHEFDFVFDWTILKYQQSQKNLVQPSLSPVPGASNRHAVAMDVDNHQGHGEERIRSGNATGSGVKVQFKS 

PAGRNLSSDNPRDKNIFGEANMASASYSPAGTSKRNPLNPALSAEPSNTGHGQASKIGPSSSWMSSLQRI 

SSSK 

 

>XP_011402186.1 Ferredoxin-dependent glutamate synthase, chloroplastic 

[Auxenochlorella protothecoides] 

MPSPLQAVPVLGPGPAPDTEPYVGVAVDNEDLLREKDACGVGFIANLKAERTHDIVTKALMALGCMEHRG 

ACSSDNVSGDGAGLMLEIPWDLLAEEVPGTAQGSTGVGMVFLPDDEAAAGTARGIVAAVAEAEGFDLLGW 

RDVPVDVAAVGEVARATMPRIAQVVLRSRAGLAGDDLERELFIVRKLIERRSERELGPELAPGFYFCSLS 

CRTIVYKGMLNSGAVARFFRDLTDPRYVTCFAVYHRRYSTNTTPRWPLAQPMRLLGHNGEINTLQGNLNW 

VASRQGALRAEAWGGRERELLPLCDARESDSANLDHLAELLVRSGTDAREALMVLVPEAYRNHPDLAAEY 

AAVADFYRYYEGLQEGWDGPALLVFTDGKKVGARLDRNGLRPARFWRTADGVVYVASEVGVLGDVFSSAP 

NIVAKGRLGPGQMLCADLETGEFQGHVDIARDVASRHPYADWLAACTHRLADIVPPRTVLEGPAMAAGDA 

LRLMAASGYGLEDTAMVIEGMAGSGAEPTYCMGDDVPLPALARSPHLLYDYFKQRFAQVTNPPIDPLREG 

LVMSLEMRLGRRGNLLSPGPDSYQQTSLVVETAGCVSTHHLAALVGYGAHAVVPYLAFEAARQWRASPRT 

ENLVRAGKLPDVSMAAAQRNYKKALEKGLMKILSKMGISLLSCYHGAQIFEAYGLGREVIDAAFVGTVSR 
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IGGLTLDDVQRETEAFWAKGFPEKKLTKLEDYGYIQARPKGEHHANNQAMSKLLHKAIGLGGHGPAGAGA 

YEAYLQHFRAAPVTVLRDLLELHTGAAAVDVEEVESVADIVARFCTGGMSLGAISRETHETIAIAMNRLG 

GKSNSGEGGEDPVRWLELDGVDKGGRSALLPHLKGLRAGDTATSRIKQVASGRFGVTPEFLVNADQGGQL 

PGKKVSPYIADLRRSKPGVPLISPPPHHDIYSIEDLAQLIYDLHQVNPAARVSVKLVAQAGIGTVASGVA 

KAGSDVIQVSGHDGGTGASPISSIKHAGGPMEMGLAEVHQTLTANGLRDRVVLRADGGMRTGRDVLVAAA 

LGGDEFGFGTVAMIATGCIMARVCHTNNCPVGVASQREELRKRFPGTPEDLVNYFMFVAEEVRAGLASLG 

LRSLDELVGRGDYLRQRTDVSLAKTSALDLSILTRFAGETATSTERRGAPPHDNGSEWDDVILADAEVQK 

AIDEEGTVRRSYDIANTDRSALGRLGGAIAKRYGDDRFQGRIELDLRGSAGQSFACFITRGVHVTLTGEA 

NDYVCKGMAGGEVAIRPPEESRFPAREASIVGNTCLYGATGGALFVNGRAGERFAVRNSRAAAVVEGVGD 

HACEYMTGGVVVVLGKSGRNVAAGMTGGLGYFYDPQGTFPDRVNAEIVTVQRVLTGTGAAQLKGLLERHV 

ELTGSAAGQELLGDWEAALPRFWQLRFQHLEIGAHDTDLLASPGPTGPVQYPLRAPSFQPLPGPFQGTRV 

 

>AIZ05147.1 DNA mismatch repair family protein, partial [Salix arbutifolia] 

DSSQLCPPLEESKMFSKQLSANGNDSEETQTDAEDSSPLMTVEVKSKTFQAGERSIHDIEEKFMMKDFTL 

RLHDTKKTDSLTNSNSCKATKHLNAETDRNARCLSRGVERVKGDSNGPSGYFQSKLSNFVTVNKRKREDI 

TPQLSEAPVLRNQTSECQLKISDINMHDAVTSLPFN 

 

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

MLYRRVTRFVSSLVSDKSELHIILSNFGLIRKMALQIADFCPHGRVSYSCMTHGHVARSSVPWCGNEIEV 

NMLHTPHTQECDLAVLHKSVYPTILPQSDTRACVAISKGTRAKHTGMWLAM 

 

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

MKTLYSXRRXYPVXTLFNGXLAXAXRDQETTXFAWWXGXARXINLSGKLLGAHVAHAGLIVFWAGAMNLF 

EVAHFVPEKPMYEQGLILLPHLATLGWGVGPGGEVIDTFPYFVSGVLHLISSAVLGFGGIYHALLGPETL 

EESFPFFGYVWKDRNKMTTILGIHLILLGIGAFLLVFKALYFGGVYDTWAPGGGDVRKITNLTLSPSVIF 

GYLLKSPFGGEGWIVSVDDLEDIIGGHVWLGSICIFGGIWHILTKPFAWARRALVWSGEAYLSYXLXALA 

VFGFIACCFVWFNXTAYXSEFYGPTGPEASQAQAFTXXXRDXRLGANIGSXQGPTGLGKYLMRSPTGEVI 

FGGEXMRFWDLRAPWLEPLRGPNGLDLSRLKKDIQPWQERRSAEYMTHAPLGSLNSVGGV 

 

>AKT94711.1 maturase K, partial (chloroplast) [Brunonia australis] 

MEEFQNHLELDRSQQHYFLYPLIFQEYIYVLTHNDGFNMLENAGYENKSRFLIVKRLISQMYQKNYLHMI 

LSSNASKQSLFWGYKRNCYSQVMSKGFSIIMEIPLFMRLISSLERKALVKSENLRSIQSIFSFLEDNFSY 

FNYVLDLLIPYPAHLQILVQALRYWIKDASSLHLVKLFLYEYSNFNSLIPSNSKKAPSSFLNQRLFFFLY 

NFHVCEYESGLIFLRKQSSYLRSTSFGTLLERIFFYGKIDQLADVFVRSFQATLWLFKEPFMHYVRYQGK 

SIFASKGTFLLINKWKYYFIKFWQFYFVLWSQPGTIYINQLSNHSLDLLGYCSIVRLKPLMVHSQMQENT 

FLIDNRINKFETLVPILPLIDLLAKLKVCNAVGHPIGKASWADLSDSEIIDRFGRLYRNLSHFHSGCSKR 

NSLSRVKYILQLSCLRTLARKHKSTVRAFLKRFGSEFLEEFFGEEEVLSLTFPRVSSISRKLSRKRIWYL 

DVXNDXANHD 

 

>BAF08402.2 Os02g0261400 [Oryza sativa Japonica Group] 

MRQFGPDFGGVTKKSFLHLKKIELVGLPELVEWVGGDHCHMFSKLLSIRCEDCPNLTVLLLPSFECSISD 

TKDINTIWFPNLCSLKIRNCPRLSLPPLPHTSMLTCVTVKEDDTDLMYFDGKSLRLNRYGSALAFHNLNK 

VEDMEIVDMPLVSWTGLQKLNSPRSMQSMGLLSNLSSLTHLELVNCDNLRVDGFDPLTTCNLKEMAVYNS 

KNHHPSIAADLFSVVAMMEVIPAGSFQQLEQLSVDSISAVLVAPICNLLASTLCKMEFPYDMWMESFTET 

QEEALQLLTSLQCLGFYVCPRLQSLPEGLHRLSSLRELIIHKCPEIRALPKEGFPASLRYVFAYEGISVD 

LKDQLKKLKASTPGLRDRCSRSIPLFIEISKGKTARGCSIVYRINSRK 
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>AEF32085.1 ent-kaurenoic acid oxidase [Castanea mollissima] 

MELGPICNVLLCIFGVLVVLKWVVKNANWWLYETQLGEKQYSLPPGDLGWPFIGNMWSFLSAFKSKDPDS 

FVSSFVSRFGRTGIYKVFMFGNPSVIVTSPEACRRVLSDDDCFKPGWPKSTVALIGKKSFIGISFEEHKR 

LRRLTAAPVNGYEALSMYTKYIEEIVTSSLDKWTTMGEIEFLTELRKLTFRIIMYIFLSSESEPVMTALE 

REYTALNYGVRAMAINIPGFAYHKALKARKNLVATFQSIVDDRRNQKKVSVPTKKKDMMDALIDVKDENG 

RKLTDEEIIDILVMYLNAGHESSGHTAMWATIFLNQHPEYLQKAKKEQEEIVRKRLPEQKGLTLKEIREM 

EYLSKVIDETLRVITFSLTVFREAKQDVNIAGYTIPKGWRVLVWFRSVHLDPEIYENPKEFKPSRWDNFT 

PKAGAFLPFGAGTRLCPGNDLAKLEISIFLHHFLLNYQLERLNPGSPSMYLPHTRPVDNCLARIKKCPSS 

SL 

 

>XP_007032041.1 Aminopeptidase isoform 1 [Theobroma cacao] 

MGKKKKDIIKLERESVIPIVKQKLITTLADLIEGKSERAEFLKLCQRVEYTIRAWYHLQFDELMQLFALF 

EPVHGAQKLEQQNLSPEEIDDLEQNFLSYLFEMMDKSNFKITTDEEIDVALSAEYRLNLPIVVNESKLDK 

RLFTRYFEKNPHKDLPYFADKFIIFRRGFGIDHMTAYFFKAKVNTIIVRFWRCFTKVTGLKFLTRLFFGK 

KVKPYKKDSAEPTELKIEGEQNELYVERIRIEKLKFSISNFLRKITIQEPTFERIIVVYRRMPRKHETQR 

NIYVKHFKNIPMADLEIVLPEKKNPGLTPMDWVKFLVSAAIGLVTVISSLSMPKPDIRVIFGILSAVVGY 

CVKTYFSFQQNLVDYQNLITRCVYDKQLDSGRGTLLHLCDEVIQQEVKEVIVSFFVLMEQGKGVSKGDLD 

LLCEQLIIEKFGDDCNFDVDDAIRKLEKLGIVSQDNIGTYTCVNLRRANEIIGTTTEEVVLKAKGGGGDP 

 

>ABV72578.1 dehydration-responsive family protein S51 [Brassica rapa] 

MNLSTRISSRDKKSNLYYITLVAVLCIGSYLLGVWQNTTVNPRAAFDTSTDAPPCEKFSKTTSTTDLDFN 

AHHNPHDPPPSAVTAVSFPSCDAALSEHTPCEDAKRSLKFSRERLEYRQRHCPDREEALKCRIPAPYGYK 

TPFRWPESRDVAWFANVPHTELTVEKKNQNWVRYENDRFWFPGGGTMFPRGADAYIDDIGRLIDLSDGSI 

RTAIDTSCGVASFGAYLLSRNITTMSFAPRDTHEAQVQFALERGVPAMIGIMATIRLPYPSRAFDLAHCS 

RCLIPWGKNDGVYLMEVDRVLRPGGYWILSGPPINWQKRWKGWERTMDDLNEEQTQIEQVARSLCWKKVV 

QRDDLAIWQKPFNHIHCKKMRQVLKNPEFCRYDQDPDMAWYTKMDSCLTPLPEVDESEDLKTVAGGKVEK 

WPARLNAVPPRVNNGDLKEITPEAFLEDTELWKQRVSYYKKLDYQLGETGRYRNLLDMNAYLGGFAAALA 

DEPVWVMNVVPVEAKHNTLGVIYERGLIGTYQNWCEAMSTYPRTYDFIHADSVFTLYQDKCEPEDILLEM 

DRVLRPGGGVIIRDDVDVLIKVKELSKGFQWQGRIADHEKGPHERVKIYYAVKQYWTVPAPEEDKNNTKA 

LS 

 

>XP_003591835.1 DUF4283 domain protein [Medicago truncatula] 

MAATNPTTSGKSFAQALSGAVSCDSFLSKLPPKVIMGDSVRVKISQAVYESGLAACQCNLHGRLTLHKGD 

SPLTTQALKVKLNNLCTIEEMKQVWAIGVVNLKPGFMHFSCWTKDFISKAQAQTHAQVWVRLMNLPHEYW 

GKQTIFEIASGLGSPLTIDDATVNRRFGLFARVLVDVDLANKMFDSVIVEREGHNLGHSIHTCSKMNHET 

PTNVTRKAHNVNTKAQSKASLNSKKDEETIVHKIAPSSNEAVGKKPAKTQIPSDNMESPSNSITAVEGGE 

TLCDNVTKELVKTMHVMSNQAEIHTTDKNLDDSPVFEVTESAKQASKESVCLEKVTSSEDPCTLEKDSSQ 

LVVLVPNTQVLESDHGRHPMPDPYVDTSLYHFPLVTPITTTDEVLGPDKGKVIITGSSKNFTAASMKSVQ 

ILRKFWGDEEDTDPATDSTMDPDTNTEKLDTCETSIAGKYLVQHPHNDSFVKPGRKASKKRVQNHNGKTT 

DGVTSSEHIQTRSKKGVIKSNPKYV 

 

 


