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RESUMO

A partir do sequenciamento completo do genoma de Arabidopsis thaliana, em meados dos
anos 2000, esta planta se tornou a planta-modelo em estudos genéticos de angiospermas. A
bioinforméatica tem sido, ao longo dos ultimos anos, uma grande aliada nos estudos
bioldgicos. Ela correlaciona conhecimentos em diferentes &reas do conhecimento com o
intuito de decifrar o codigo genético contido nas biomoléculas pelo estabelecimento de
modelos l6gico-matematico e estatisticos. Bancos de dados de informac6es bioldgicas estdo
cada vez mais crescentes, entre suas aplicacdes descritas na literatura, destaca-se a busca pela
identificacdo de LOCI diferencialmente expressos. O surgimento do sequenciamento tem
transformado vaérias areas da pesquisa bioldgica, incluindo a agricultura. Atualmente, a busca
por formas de cultivo que sejam menos impactantes ao meio ambiente tém se destacado.
Nesse contexto, as bactérias promotoras de crescimento vegetal (BPCVs) tém surgido como
alternativa importante para aumento de producdo sem aumentar o uso de adubos. Dentre as
relaces planta bactéria mais estudadas, esta a associacdo entre milho e Azospirillum ssp. Os
estudos moleculares de como essa relagcdo ocorre podem ajudar a potencializar essa relagéo.
Dessa forma, a identificacdo de genes de milho que respondem a bactéria € importante para
melhor compreender essa relagdo. Este trabalho teve como objetivo geral identificar e
caracterizar loci ndo — caracterizados que se encontravam diferencialmente expressos durante
a interacdo da bactéria promotora de crescimento vegetal Azospirillum brasilense com milho
(Zea mays) durante a inibicdo da producdo de acido indol acético pela planta. Com esse
intuito foi realizada a comparacdo das sequéncias de milho com os genomas de Arabidopsis
thaliana e Oryza sativa depositadas em bancos de dados genéticos publicos de plantas. A
partir dessa comparacdo foi possivel identificar varios genes de milho, dentre eles destacamos
a Proteina do tipo ubiquitinase, Proteina induzida por auxina 5NG4 (putativa), Proteinas
“MAPK?”, Proteina fosfatase 2C, (putativa) e a Proteina relacionada a Ciclina (putativa).

Palavras-Chave: Fitorm6nios, Zea mays, bactérias promotoras de crescimento vegetal,
Biotecnologia, Bioinformatica.
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IN SILICO IDENTIFICATION OF NON-CHARACTERIZED CORN’S GENE LOCI
THAT WERE DIFFERENTIALLY EXPRESSED DURING THE INTERACTION OF
AZOSPIRILLUM WITH CORN IN THE PRESENCE OF AN INDOL-3- ACETIC
ACID (IAA) SYNTHESIS INHIBITOR

ABSTRACT

From the complete sequencing of the genome of Arabidopsis thaliana, in the mid-2000s, this
plant became the model plant in genetic studies of angiosperms. Bioinformatics has been,
over the last few years, a great ally in biological studies. It correlates knowledge in different
areas in order to decipher the genetic code contained in biomolecules by establishing logical-
mathematical and statistical models. Biological information databases are increasingly
growing, among their applications described in the literature, the search for the identification
of differentially expressed loci stands out. The emergence of sequencing has transformed
many areas of biological research, including agriculture. Currently, the search for forms of
cultivation that are less impactful to the environment has been highlighted. In this context,
plant growth promoting bacteria (PGPBs) have emerged as an important alternative for
increasing production without increasing the use of fertilizers. Among the most studied plant-
bacteria relationships is the association between maize and Azospirillum ssp. Molecular
studies of how this relationship occurs can help to enhance this relationship. Thus, the
identification of maize genes that respond to the bacteria is important to better understand this
relationship. The main objective of this work was to identify and characterize non-
characterized loci that were differentially expressed during the interaction of the plant-growth
promoting bacteria Azospirillum brasilense with maize (Zea mays) during the inhibition of
indole-acetic acid production by the plant. For this purpose, the comparison of maize
sequences with the genomes of Arabidopsis thaliana and Oryza sativa deposited in public
plant genetic databases was carried out. From this comparison, it was possible to identify
several maize genes, among which we highlight the ubiquitinase-type protein, 5NG4 auxin-
induced protein (putative), “MAPK” proteins, 2C phosphatase protein (putative), and Cyclin-
related protein (putative).

Keywords: Phytohormones, Zea mays, plant growth promoting bacteria, Biotechnology,
Bioinformatics.



INTRODUCAO

No decorrer das ultimas décadas, o milho alcancou o patamar de maior cultura
agricola do mundo, sendo a Unica a ter ultrapassado a marca de 1 bilhdo de toneladas. De
extrema importancia em termos de producdo, a cultura ainda se destaca pelos diversos usos.
Estimativas apontam para mais de 3.500 aplicacGes deste cereal. Além da relevancia no
aspecto de seguranca alimentar, na alimentacdo humana e, principalmente, animal, é possivel
produzir com o milho uma infinidade de produtos, por exemplo, combustiveis, bebidas,
polimeros, entre outros (MIRANDA, 2018).

O milho (Zea mays) é uma espécie que pertence a Familia Poaceae, cultivada em
muitas partes do mundo. Sua diversa utilizacdo, usada tanto na alimentacdo humana quanto na
animal, da-se devido as suas notaveis qualidades nutricionais, que abrange praticamente todos
0s amino&cidos conhecidos, exceto a lisina e o triptofano. O milho é uma das culturas arvense
mais importante no mercado agricola (MIRANDA, 2018).

A introducdo de novas variedades mais adequadas as nossas condicdes
edafoclimaticas, assim como praticas culturais mais apropriadas, tém encaminhado a um
aumento expressivo da produtividade da cultura no nosso pais. O que posicionou indicadores
de produtividade brasileiros entre os melhores a nivel mundial (BARROS; CALADO, 2014).

Ao final do século XIX, no ano de 1888, a humanidade iniciava a desvendar um
processo natural que elevaria a produtividade de diversas culturas décadas depois. A este
processo natural, atribui-se o nome de fixacdo bioldgica de nitrogénio, evidenciada pelo
engenheiro quimico, boténico, bacteriologista e microbiologista do solo, 0 holandés Martinus
Willem Beijerinck, o qual explicou que o processo de fixacdo de nitrogénio é realizado por
bactérias (BEIJERINCK, 1898).

No inicio dos anos 70, o desenvolvimento de um método, denominado reducéo do
acetileno, permitiu a determinacdo da fixacdo biologica de nitrogénio promovida pelas
bactérias, ligado ao desenvolvimento de meio de cultura semissolido que assemelhava 0s
niveis de oxigénio encontrados no solo. Tal fato acarretou a descoberta de duas espécies de
Azospirillum: Azospirillum lipoferum e Azospirillum brasilense (BALDANI; BALDANI,
2005).

A fixacdo bioldgica de nitrogénio (FBN) é desenvolvida em organismos que possuem
um complexo da nitrogenase. Esse complexo formado por duas metalo-proteinas: a

dinitrogenase redutase (proteina que contém ferro) ou NifH, e a dinitrogenase (proteina que



contém um cofator molibdénio-ferro) ou NifDK (STEENHOUDT; VANDERLEYDEN,
2000). Fundamentado em uma série de reacBGes redox por meio de complexos protéicos
formados por ferro e molibdénio, este complexo enzimatico diminui o nitrogénio atmosférico
(N2) para a forma inorgénica, a aménia (NH4"), que é absorvido pelas plantas (MOREIRA,;
SIQUEIRA, 2006). Depois da redugdo do N2 a NH4" ou da obtencdo a partir do meio, a
bactéria assimila essa amdnia por meio da producéo de glutamina e glutamato, compostos que
irdo agir como concessores de nitrogénio nas reacdes celulares (ARCONDEGUY; JACK;
MERRICK, 2001).

Bactérias promotoras de crescimento vegetal (BPCV) envolvem microrganismos de
vida livre que podem estabelecer relagfes simbidticas com as plantas. Estas podem colonizar
a rizosfera, a superficie da raiz ou alguns tecidos vegetais (GLICK, 2012). Além da producao
de sideroforos, a solubilizacdo de fosfato, a producédo de auxinas como &cido indol-3-acético
(AlA), a sintese da enzima 1-amino ciclopropano-1- carboxilato (ACC) adenosina deaminase
e a fixacdo bioldgica de nitrogénio (FBN) sdo alguns dos agentes de promocao de crescimento
vegetal produzido por essas bactérias (AHEMAD; KIBRET, 2014). Acredita-se que a
atividade biorreguladora desses microrganismos se deve principalmente a producdo e
excrecdo hormonal, sobressaindo auxinas, giberelinas, citocininas e 4acido abscisico
(BASHAN et al., 2004).

O género Azospirillum caracteriza-se como bactéria gram-negativa, pertencente a
subdivisdo Proteobacteria, composta por bactérias aerdbicas, ndo-fermentativas, que, na
maioria das vezes, atuam como promotores do crescimento de plantas (REIS et al., 2010).

Para espécies pertencentes a familia Poaceae, excepcionalmente o milho, o efeito
positivo da inoculacdo com a bactéria Azospirillum brasilense se evidencia em melhorias nos
aspectos morfofisiol6gicos, como o seu crescimento e aumento na produtividade do cereal
(LANA et al., 2012; QUADROS et al., 2014).

Um dos efeitos observados na planta devido a inoculagcdo com Azospirillum brasilense
€ 0 maior desenvolvimento das raizes, com consequente aumento da area radicular. Como
consequéncia desta maior &rea radicular, ja foram relatados incrementos na absor¢do da agua
e de minerais e maior tolerancia a estresses abioticos, como salinidade e seca, 0 que resulta
em uma planta mais vigorosa e produtiva, certamente pelo maior crescimento radicular e
melhor nutricdo das plantas (BASHAN et al., 2004). H& varios relatos de maior tolerancia a
agentes patogénicos de plantas (CORREA et al., 2008).

Relatdrios indicam o papel da espécie Azospirillum brasilense como um importante

fitoestimulador (CASSAN et al., 2009). Entre as respostas fisiologicas induzidas por



Azospirillum brasilense, estdo inclusas a melhoria em pardmetros fotossintéticos das folhas,
abrangendo o teor de clorofila e condutancia estomatica, elevado teor de prolina na parte
aérea e raizes, aumento no potencial hidrico; o melhoramento no teor de agua do apoplasto;
maior producdo de biomassa; maior altura de plantas; maior elasticidade da parede celular
(BASHAN et al., 2004). Além disso, h& relatos de incremento em Varios pigmentos
fotossintéticos. Entre eles, por exemplo, a clorofila a, b, e pigmentos fotoprotetores auxiliares,
como violaxantina, zeaxantina, ateroxantina, luteina, neoxantina e beta-caroteno. Incremento
esse que ocasionaria plantas mais verdes e sem estresse hidrico (BARASSI et al.,2008). Além
do aumento na disponibilidade de nitrogénio, outro efeito observado devido a inoculagédo com
Azospirillum é a maior disponibilidade de outros nutrientes, como fésforo (P) e potassio (K)
(HUNGRIA 2011). Assim, as vantagens da inoculacdo com Azospirillum véo além da fixacao
bioldgica do nitrogénio, em virtude disso, as bactérias sao classificadas como promotoras do
crescimento de plantas (HUNGRIA, 2011).

Em milho, o aumento na absor¢do de nutrientes expdem o papel benéfico destas
BPCV, aumento esse atribuido principalmente a producdo de fitormdnios (CASSAN et al.,
2021). Com relacdo aos fitormonios produzidos por esta bactéria, a sintese de auxinas,
especialmente o acido 3-indolacético (AlA) estimula o crescimento das raizes e 0 aumento de
pelos radiculares, o que ocasiona a melhor absor¢do de nutrientes e dgua do solo e como
efeito, aprimoram o crescimento da planta (CABALLERO; MELLADO et al., 2006).

O DNA é a molécula responsavel por armazenar toda a informacéo genética necessaria
a vida. O processo pelo qual essa informacdo é acessada é chamado de expressdo genética.
Ela € formada por multiplos estdgios em que a informagdo estocada nos genes (DNA) é
transcrita em moléculas de RNA mensageiro (RNAm), e, por fim, este RNAm é traduzido em
uma proteina (BRAY et al., 2009). Assim, a expressdo génica € 0 processo em que a
informacdo codificada no DNA ¢ interpretada pela célula para guiar a sintese de proteinas.
Compreender 0s principios e mecanismos que regem esses programas complexos de
expressao de genes & importante para a compreensao de essa interacdo planta bactéria.
(MARGUERAT; BAHLER, 2010)

O sequenciamento de um genoma fundamenta-se na determinacdo da ordem de
nucleotideos na cadeia de DNA de um individuo. A historia do sequenciamento iniciou na
década de 1970, quando Frederick Sanger e colaboradores (1977) e Maxam e Gilbert (1977)
desenvolveram metodologias de sequenciamento de DNA por terminacdo de cadeia e

fragmentacéo.



Sequenciar € o primeiro passo para se conhecer o genoma. As plataformas de
sequenciamento geram grande quantidade de dados que requerem o desenvolvimento de
ferramentas de bioinforméatica para interpretad-los. As ferramentas desenvolvidas séo
determinantes para interpretar esses dados buscando estabelecer, armazenar, analisar e até
mesmo antever a estrutura de biomoléculas. Na atualidade, a genémica é dividida em trés
grandes areas de estudo de cada componente do genoma: Estrutural, Funcional e Comparativa
(SANGI, S.; BIANCHETTI, 2017).

Existem no genoma de milho diversos loci que, apesar de apresentarem a estrutura
comum de um gene, ainda ndo foram devidamente caracterizados. Uma forma indireta de se
fazer isso é através da comparacdo das sequéncias destes loci com sequéncias de outros
organismos aparentados, a fim de identificar eventuais loci similares nestes organismos
aparentados. Caso essas sequéncias semelhantes ja estejam devidamente descritas, pode-se
supor que a sequéncia ndo caracterizada apresente a mesma funcdo se a semelhanca for alta na
regido codante. Assim, o presente trabalho tem como objetivo comparar sequéncias de loci de
milho ndo caracterizados com os genomas de arroz (Oryza sativa) e Arabidopsis thaliana a

fim de identificar sequéncias similares que permitam supor as funcdes dos genes de milho.

1. ENCAMINHAMENTO METODOLOGICO

Em um momento pretérito, durante o desenvolvimento de sua tese de doutorado, o
Doutor Eliandro Espindula estudou a relagéo entre a BPCV Azospirillum brasilense com o
milho (ESPINDULA et al, 2019). O foco da deferida tese de doutorado foi estudar e
consequentemente melhor entender como esta relacdo ocorre a nivel molecular (expressdo
génica). Para tal foi inibida a sintese de acido 3-indolacético (AlA) pela planta para acessar o
efeito da presenca da bactéria e/ou do AlA produzido por ela na expressdo génica da planta.
Através da comparacdo dos grupos experimentais, foram identificados genes que estavam
diferencialmente expressos. Entre esses, foram identificados loci que ndo se encontravam

caracterizados no momento da escrita da referida tese.

1.1.ANALISE DOS DADOS



Antes de serem iniciadas as analises, os loci foram verificados na base de dados online
MayzeGDB (https://www.maizegdb.org/) para verificar o estado da arte da identificacdo dos
mesmos. Os loci que apresentaram descricdo foram removidos. Nas analises subsequentes
foram utilizados somente os loci que ndo apresentaram descricao.

AplGs essa primeira etapa, foram buscadas informagdes sobre esses loci nédo
caracterizados no banco de dados NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/). Para cada locus
foram acessadas e baixadas as informacdes referentes a sequéncia do gene, do transcrito e da
proteina codificada.

Concluido este levantamento de informagGes dos loci, foi montado um arquivo “.txt”
com todas as sequéncias dos transcritos que foi usado nos passos seguintes das andlises. Para
este arquivo foi copiada a informacdo de cada um dos locus referente ao “simbolo do gene”
(Gene Symbol), a expressdo “[Zea mays]” que indicava se tratar de locus desta espécie, 0
GenelD, e a sequéncia do transcrito. As trés primeiras informacdes foram colocadas na
primeira linha e a sequéncia na linha abaixo. As informacdes e sequencias de todos os loci
foram acrescentadas uma ap0s a outra, sem linhas entre elas.

Para verificar se os loci selecionados possuem sequencias similares nos genomas de
arroz (Oryza sativa) ou de Arabidopsis thaliana, se realizou uma busca no banco de dados do
PHYTOZOME versdao 13 (https://phytozome-next.jgi.doe.gov/). O arquivo com todas as
sequéncias de transcritos foi carregado neste site e se fez uso da ferramenta BLAST (Basic
Local Alignment Search Tool ou Ferramenta de Busca de Alinhamento Local Basico) é uma
ferramenta de comparacdo entre sequéncias primarias (nucleotideos ou aminoécidos) que
utiliza um algoritmo de programacéo dindmica para alinhamento local. BLAST apresenta uma
metodologia de grande eficiéncia para comparacdo par-a-par entre sequéncias, quanto
comparacdo de uma sequéncia com uma grande base de dados, utilizado para comparar as
sequéncias de milho presentes no arquivo com os genomas de arroz e Arabidopsis thaliana.
Nesta busca se utilizou as versdes “Oryza sativa v7.0” e “Arabidopsis thaliana TAIR10” dos
genomas de arroz e Arabidopsis thaliana, respectivamente. Desta analise se obteve uma
tabela que indicava em qual cromossomo dos genomas de referéncia cada locus de milho
alinhou. A especificidade do alinhamento, onde apos alinhar sequéncias para descobrirmos o
grau de similaridade entre elas de forma que possamos inferir (ou ndo) a uma delas, alguma
propriedade ja conhecida da outra, foi dada pelo valor de “E” (“E-value”). Alinhamentos com
valores menores que e foram considerados validos. Nesta tabela também foi fornecido um
link para acessar todas as informac6es dos loci dos genomas de referéncia no qual os genes de

milho alinharam. Assim, utilizando esse link se recuperou as informacdes dos alinhamentos



(“Gene ldentifier”, “Description” ¢ “Auto Define”) validos e as compilou, juntamente aos
dados do alinhamento, em uma tabela (Anexo 1).
2. RESULTADOS E DISCUSSAO

Dentre os genes de arroz (Oryza Sativa) que alinharam as sequéncias de milho em
questdo, destaca-se o locus LOC_0s04g57190 (PAC:33112675), que codifica uma proteina
do tipo ubiquitinase (Anexo 1). O processo de “ubitiquinagdo” desempenha um papel
fundamental na degradacdo de proteinas (CIECHANOVER, 1998; WEISSMAN, 2001),
enquanto a deubiquitinacdo desempenha o papel contrario com enzimas deubiquitinantes
(DUBs) clivando a ubiquitina de proteinas conjugadas com ubiquitina (CHUNG; BAEK,
1999; WILKINSON, 2000). As proteinas exercem diversas funcBes biologicas,
consequentemente, a estabilidade da proteina é um ponto de verificacdo critico que regula o
seu fluxo de informacdes, e a ubiquitinacdo da proteina vem sendo intensamente investigadas
(ZHANG, 2003; FRAPPIER; VERRIJZER, 2011).

A célula degrada aceleradamente proteinas mal dobradas, resultado formado por
mutacdo, além de proteinas anormais por decorréncia de deshaturacdo espontanea, erros de
transcricdo (BUCHANAN et al., 2000; GOLDBERG, 2003). Quando essas proteinas ndo sdo
removidas, podem formar grandes agregados insollveis que, por muitas vezes sdo toxicos
para a célula (BUCHANAN et al., 2000). Tais proteinas anormais com erro no dobramento
expdem sinais de degradacdo que normalmente ficariam escondidos no seu interior, esses
sinais sdo identificados pela maquinaria proteolitica e a proteina é destruida (RAVID e
HOCHSTRASSER, 2008). Além de apresentar a funcdo proteolitica, a ubiquitinacdo tem sido
relacionada a diversos processos celulares, dentre eles a endocitose, transdugdo de sinal,
controle da transcri¢do génica, reparo do DNA e replicacdo do DNA (HAGLUND; DIKIC,
2005).

A ubiquitinacdo se desencadeia quando o C-terminal da ubiquitina (proteina altamente
conservada, com somente 76 aminoacidos) € ligado a um grupo amino de um residuo de lisina
da proteina-alvo (JADHAV; WOOTEN, 2009).

A ubiquitinacdo abrange na modificacdo pos-traducional reversivel, no qual uma
molécula de ubiquitina é ligada a uma proteina-alvo por meio de uma cascata enzimatica de
trés passos: primeiro o grupo carboxilico da glicina existente no C-terminal da ubiquitina €
ativado com consumo de ATP por uma enzima de ativacdo a ubiquitina (E1), a qual se torna
presa por uma ligacdo tioéster (LI; YE, 2008). Na sequéncia, a ubiquitina ativada é transferida

para uma cisteina do sitio ativo de uma segunda enzima, a enzima de conjugacéo a ubiquitina



(E2) (RAVID; HOCHSTRASSER, 2008); com o auxilio de uma terceira enzima, a ligase de
ubiquitina ou E3, a enzima E2 catalisa a transferéncia da ubiquitina até a proteina destinada a
destruicdo (RAVID; HOCHSTRASSER, 2008).

A funcdo da ubiquitinacdo no desenvolvimento de plantas tem sido amplamente
revisada por diversos autores, com o enfoque maior na caracterizagdo de ligases de ubiquitina
E3 nos processos fisioldgicos da planta (HELLMANN; ESTELLE, 2002; MOON et al.,
2004). Nas plantas, ha relatos de transcritos de genes pertencentes a via ubiquitina
acumulados durante a senescéncia foliar e durante o ataque de patégenos (BUCHANAN-
WOLLASTON, 1997; DEVOTO et al., 2003). Este processo esta relacionado em parte com a
morte celular programada (MCP) ativada em resposta aos estagios finais de senescéncia foliar
e em resposta ao ataque de patdgenos (por meio de reacbes de hipersensibilidade), em que a
planta sacrifica certos tecidos como uma estratégia de sobrevivéncia (BUCHANAN-
WOLLASTON et al., 2003; MOREL; DANGL, 1997; WOO et al., 2001).

Nas nossas andlises destaca-se também 2 loci de Oryza sativa [(LOC_0s06¢g01966
(PAC:33148866) e LOC 0s02¢g01326 (PAC:33140352)] que alinharam em outras duas
sequéncias de milho (Anexo 1). Tais loci de arroz codificam “proteina induzida por auxina
SNG4 (putativa)”. Tal proteina desempenha um papel importante em mecanismos fisioldgicos
associados a manutencdo do rendimento de grdos sob baixas e altas temperaturas. A baixa
temperatura € uma limitacdo ambiental grave que atinge especialmente o crescimento e
desenvolvimento do arroz, em particular nos estagios iniciais de plantula e reproducao
(FUJINO et al., 2004). O estresse por frio, no inicio do estagio vegetativo, tem como
resultados o crescimento atrofiado e crescimento da mortalidade das plantulas, que, por sua
vez, acarreta ao padrdo desigual de plantulas, retardo no desenvolvimento das paniculas,
esterilidade das espiguetas e, conseguinte, diminuicdo do rendimento do arroz (NAJEEB et al
2020; NAKAGAHRA 1997). Estudos indicam que um dos principais mecanismos
fisiol6gicos que estd entre a perda de rendimento induzida por alta temperatura noturna é o
aumento da respiracdo a noite que aumenta a utilizacdo de fotoassimilados diminuindo, assim,
as reservas de acgucar disponiveis para o enchimento de grdos (PENGET et al., 2004;
PETERS; PENDLETON; HAGEMAN; BROWN, 1971).

Outro locus de arroz (Oryza sativa) que alinhou em um gene de milho foi o
LOC_0s06g11600 (PAC:33146346). Ele codifica uma proteina “relacionada ao regulador de
crescimento (putativa)”. Segundo Yu et al. (2017), esse gene € responsivo ao estresse
induzido pela aplicagdo KCN. O cianeto € um importante agente de estresse que esta presente

tanto no ambiente quanto sendo produzida por vias metabolicas dentro da propria célula, e
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necessita ser neutralizado para ndo causar danos nas plantas. Nesse mesmo estudo, observou-
se que esse gene, ao lado de outros, estava estimulado na presenca de cianeto, o que indica
que ele, de alguma forma, atua na resposta a presenca desse.

Pesquisadores estdo mais atentos em manejar culturas tolerantes ao estresse abiotico,
visto que plantas tolerantes sdo capazes de administrar o estresse abiotico. Os hormdnios
vegetais desempenham acgbes importantes na manutencdo de efeitos adversos e condi¢des
ambientais, que interferem no crescimento, desenvolvimento, alocacdo de nutrientes e
transi¢cbes fonte/dreno (PELEG; BLUMWALD, 2011). KOHLI et al. (2013) evidenciaram a
grande relevancia do cross-talk de fitorménios, conclusdes a resisténcia em plantas sob
multiplos estresses abidticos (GROSSMANN 1996).

Na literatura ja foi relatado por diversos pesquisadores sobre superexpressao de genes
envolvidos na biossintese de Acido abscisico (ABA), que pode ter um incremento dos niveis
enddgenos de ABA em mais ou menos de 10 vezes sob seca e estresse (THOMPSON et al.,
2000; QIN; ZEEVAART 2002; KUREPIN et al., 2015). Também foi relatado por Xiong et al.
(2002) e Chinnusamy et al. (2006) que o estresse salino é capaz de ativacdo de genes ligados
biossintéticos ABA através de um corredor de fosforilacdo Ca dependente. Na verdade, neste
estudo, dois genes relacionados ao ABA foram significativamente regulados para cima em
brotos de plantulas de arroz expostas ao cianeto. No entanto, ndo foram encontrados genes
unicos relacionados ao ABA que sejam capazes de regular para cima ou para baixo nas raizes.
Era ébvio que cross-talk entre brassinosterdides (BRs) e ABA também é significativo sob sal
e respostas ao estresse (RYU e CHO 2015). No entanto, o desempenho da BR é um gestor
central positivo no desenvolvimento inicial de mudas, diminuindo as saidas de sinalizacdo de
ABA (ZHANG et al., 2009; RYU; HWANG, 2013).

Destacamos também outros dois loci de Oryza sativa que alinharam nas sequéncias de
milho: os loci LOC_0s03g12390 (PAC:33132895) e LOC_0s03g50550 (PAC:33130599),
que codificam proteinas “MAPK”. Nas plantas, as cascatas “MAPK” desempenham fun¢des
de extrema importancia, dentre as quais destaca-se a regulacdo do crescimento e
desenvolvimento, respostas de estresse biotico e abiotico, e transdugéo de sinal de fitormonio.
Depois de receber sinais externos, as MAPKKKSs das plantas fosforilam principalmente os
dois residuos conservados de serina (S) e treonina (T), no motivo S/T-X5-S/T (X é qualquer
aminoacido) de MAPKKs e ativam MAPKKs. Os MAPKKSs ativados, por sua vez, fosforilam
tanto a treonina (T) quanto a tirosina (YY) no motivo TDY ou TEY de MAPKSs e ativam
MAPKSs. No entanto, a transducdo de sinal mediada por cascata de MAPK de plantas precisa

ser regulada com precisdo, pois a ativacdo ou supressdo continua da sinalizagdo de MAPK
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causa efeitos colaterais para o crescimento normal das plantas. Assim, MAPKs de plantas
podem fosforilar reversamente MAPKKKS para regular a cascata MAPK, controlando com
precisdo a transducdo de sinal ou respostas (ZHANG et al., 2018; PEDLEY et al., 2005;
RODRIGUEZ et al.,2010; XU et al., 2015; MENG et al., 2013)

As cascatas de proteina quinase ativada por mitogeno (MAPK) foram caracterizados
como modulos de transducdo de sinal demasiadamente conservados em eucariotos com varias
funcBes, agrupando diferentes estimulos extracelulares a uma vasta gama de respostas
intracelulares. Uma cascata MAPK completa se representa principalmente em trés quinases,
incluindo uma MAPK quinase (MAPKKK ou MEKK), uma MAPK quinase (MAPKK ou
MEK) e uma MAPK (MPK). Ao identificar o sinal de estimulo externo, as MAPKKKs
fosforilam e ativam MAPKKSs; as MAPKKS ativadas subsequentemente fosforilam MAPKSs e,
por fim, as MAPKs ativadas fosforilam um nUmero extenso de substratos a jusante
especificos, como fatores de transcricdo, fatores de remodelacdo da cromatina, quinases ou
entdo outras enzimas, incitando a reprogramacéo do transcritoma e proteoma em toda a célula.
A fosforilacdo sequencial é primordial para a transducdo de sinal mediada pela cascata MAPK
e interacBes entre as proteinas MAPK e seus substratos (DOCZI; BOGRE, 2018).

O genoma do arroz contém setenta e cinco OSMAPKKKSs, oito OSMAPKKS e quinze
OsMAPKs. Os OsMAPKKKSs ocupam o0 maior grupo de proteinas da cascata MAPK do
arroz, sao separados em trés familias, incluindo quarenta e trés OSMAPKKKSs da familia Raf,
22 OsMAPKKKs da familia MEKK e dez OsMAPKKKs da familia ZIK (YANG, 2015;
RAO, 2010). Apesar de o genoma do arroz conter oito OSMAPKKSs, dois deles ndo foram
possiveis de serem detectados em niveis transcricionais em diferentes tecidos de arroz e sdo
considerados pseudogenes, por isso, existem somente seis MAPKKSs funcionais no arroz. As
MAPKSs sdo divididas em dois subtipos, TEY e TDY, de acordo com o motivo TXY
conservado em sua alca ativa que fosforilou especificamente por MAPKKSs. Destes, 0 subtipo
TEY contém cinco OSMAPKS, o subtipo TDY possui 10 OsMAPKs (HAMEL et al., 2006).

OsMAPKKKs, OsMAPKKs e OsMAPKs desempenham papéis no crescimento e
desenvolvimento do arroz, como estrutura da planta, morfologia das folhas, embriogénese,
desenvolvimento da semente, dorméncia da semente, tamanho da panicula e tamanho do gréo,
além de ter papéis cruciais na resposta ao estresse bidtico, regulando positiva ou
negativamente a resisténcia do arroz a patdégenos, de modo que essas MAPKs atuam em
resposta ao estresse abiotico, como seca, frio, sal ou estresse de submersdo. Varias MAPKs
participam do acumulo de fitormonios, transducéo de sinal ou resposta, como acido abscisico
(ABA), acido salicilico (SA), acido jasmonico (JA), etileno (ET), brassinosterdides (BR) ou
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citocinina (CK) (SINGH et al., 2013). As cascatas MAPK desempenham papéis criticos na
embriogénese do arroz. A analise funcional de mutantes com perda de fungdo de OsSMAPKG6
revela que OsMAPKG6 afeta a diferenciacdo de células da camada L1 durante a embriogénese
inicial para cessar o desenvolvimento embrionario no estagio globular, influenciando a sintese
de GA e auxina (Yl et al., 2016).

Em nossas anélises foram observadas que os loci LOC_0s05¢g50970 (PAC:33155602)
e LOC_0s01g43100 (PAC:33122115) alinharam com a sequéncia de milho LOC100279239.
Observou-se também que os loci de arroz LOC_0s04g25570 (PAC:33108270) e
LOC_0s02g27220 (PAC:33139431), por sua vez, alinharam na sequéncia LOC100281394.
Por fim, foi observado que as sequéncias de arroz LOC_0s10g39780 (PAC:33100318),
LOC_0s03g04430 (PAC:33128290) e LOC_0s06950380 (PAC:33148551), e os loci de
Arabidopsis thaliana AT5G66080 (PAC:19665514) e AT4G38520 (PAC:19646061)
alinharam na sequéncia de milho LOC100285006. Todas essas sequéncias de arroz e de
Arabidopsis codificam para um mesmo tipo proteico, a “proteina fosfatase 2C, (putativa)”.
Esse tipo proteico catalisa a desfosforilacdo de proteinas-alvo em varias vias metabdlicas das
plantas.

O processo pelo qual as células vegetais identificam os sinais de estresse que
conduzem a ativacdo de respostas adaptativas € referido como “transdugdo de sinal”. A
percepcao do estresse desencadeia uma série de respostas metabdlicas nas células, que acaba
por levar a expressdo de genes envolvidos na resposta ao estresse (XIONG e ZHU, 2001). A
ligacdo ou remocdo de um grupo fosfato de uma proteina por diversas vezes tem efeitos
profundos na estrutura e, consequentemente, nas propriedades funcionais da proteina. Estes
ciclos de fosforilagcdo/desfosforilacdo sdo de grande importancia para possibilitar que as
proteinas mudem aceleradamente de um estado para outro, 0 que permite que as plantas
respondam a estimulos de estresse com rapidez e precisdo, tornando a fosforilacdo reversivel
de proteinas um processo quimico importante na transducdo de sinal e regula todas as
atividades celulares em sistemas eucarioticos (LUAN, 2003). Para ocorrer 0 processo de
fosforilagdo de proteinas, uma proteina quinase transfere o grupo fosfato terminal de uma
molécula de ATP para o grupo hidroxila em uma cadeia lateral Ser, Thr ou Tyr da proteina. A
reacdo reversa ou desfosforilacdo é catalisada por uma proteina fosfatase (PP, do inglés
protein phosphatase) (ALBERTS et al., 2002).

Segundo a especificidade do substrato, as PPs (Proteins phosphatase/Proteina
fosfatase) podem ser categorizados em Ser/Thr e Tyr fosfatases. Os estudos iniciais

bioquimicos em sistemas animais designaram dois tipos principais (PP1 e PP2) de fosfatases
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Ser/Thr com base em sua particularidade de substrato e propriedades farmacoldgicas
(COHEN, 1989). As fosfatases do tipo PP2 podem ser ainda classificadas em PP2A, PP2B e
PP2C meramente por sua dependéncia de cations bivalentes: PP2B e PP2C séo ativados por
Ca 2+ e Mg 2+, por essa ordem, enquanto PP2A, como PP1, ndo requer cations para ativacao.

Uma caracteristica Unica das plantas Ser/Thr fosfatases é a abundancia e diversidade
de enzimas do tipo PP2C (LUAN, 2003). PP2Cs sdo frequentemente considerados como 0s
reguladores negativos da sinalizacdo de ABA (MERLOT et al., 2001; SCHWEIGHOFER et
al., 2004). Em Arabidopsis thaliana existem 76 PP2Cs agrupados em 10 grupos de A-J
(SCHWEIGHOFER et al., 2004). No genoma da Oryza sativa 90 PP2Cs foram identificados
e classificados em 11 grupos A-K (SINGH et al., 2010). Proteinas PP2C de plantas
demonstraram ter papéis criticos em vias de sinalizacdo envolvidas em respostas hormonais e
de estresse, formacdo de oOrgdos e desenvolvimento de flores (LUAN, 2003;
SCHWEIGHOFER et al., 2004).

Nas presentes analises, observou-se que o locus de arroz LOC_0s01¢g67290
(PAC:33124801) alinhou em uma das sequéncias de milho. Esse locus codifica para uma
“proteina relacionada a ciclina (putativa)”. Proteinas relacionadas a ciclina sdo de grande
importancia na coordenacao entre a divisao celular e o crescimento, papel necessario para o
desenvolvimento apropriado de organismos multicelulares. Sistemas complexos de regulacao
do ciclo celular tiveram grande evolugdo ao longo do tempo em plantas e animais. As
quinases dependentes de ciclina (CDKs), uma classe conservada de serina/treonina quinases,
em conjunto com suas subunidades reguladoras ciclinas (CYCs), conduzem a progressdo
unidirecional e irreversivel de uma fase do ciclo celular para a préxima, atuando na
fosforilacdo das proteinas alvos. Os inibidores de CDK (CKIs) manipulam negativamente a
progressdo do ciclo celular e estdo envolvidos na instituicdo de pontos de verificacdo do ciclo
celular. Em algumas condi¢fes, os CKIls também promovem um ciclo celular modificado
conhecido como endorreplicacdo ou endorreduplicacdo, no qual a mitose e a citocinese sao
ignoradas, mas a replicagdo do DNA continua resultando em células com ploidia aumentada
(DE VEYLDER, 2011; FOX DT, 2013).

As plantas terrestres tém 2 familias de CKI (Inibidor de quinases dependentes de
ciclina) bem definidas, sendo elas proteinas relacionadas a CDK/KIP (ICK/KRPS) e as
proteinas relacionadas a SIAMESE (SMRS), que desempenham diversos papéis na regulacao
do ciclo celular (CORREA 1995; DE VEYLDER et al., 2011). As ICK/KRPs tém
similaridade de sequéncia limitada com proteinas Kip de mamiferos, enquanto os SMRs néo

possuem homologos reconheciveis fora do reino vegetal (DE VEYLDER et al., 2011,
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TORRES et al., 2011). Quanto as ICK/KRPs e SMRs, compartilham apenas um Gnico motivo
de 6 aminoécidos, do qual se acredita ser um motivo de ligagdo a ciclina. A maior parte dos
genomas de plantas terrestres contém multiplos genes em ambas as familias CKI, tal como o
genoma de Arabidopsis thaliana contém 7 genes KRP e 17 genes SMR, numeros tipicos de
genomas de angiospermas (KUMAR et al., 2015.; DE VEYLDER et al., 2011). As plantas
contém 2 tipos de CDKSs, sendo elas a CDKA e CDKBs. Em Arabidopsis thaliana, a Unica
CDKA quinase, CDKA;1, que regula principalmente a transi¢cdo G1/S, enquanto os CDKBs
sd0 essenciais para a mitose e sdo expressos apenas durante a fase G2 e M (POLYN et al.,
2015).

CONSIDERACOES FINAIS

A andlise de dados iniciou com 900 loci. Antes de inicia-las, foi realizada uma busca
nos bancos de dados para verificar quais destes ainda permaneciam como ‘“néo-
caracterizados” e aqueles que ja haviam tido alguma caracterizagdo. ApOs essa analise,
restaram um total de 770 genes ‘“ndo-caracterizados”, que foram utilizados nas analises
subsequentes. Apds isso, esses genes de milho foram alinhados contra o genoma de arroz
(Oryza sativa) e de Arabidopsis thaliana. Dentre aqueles genes de milho que alinharam em
algum loci destes dois organismos, alguns foram destacados e foi realizado levantamento
bibliografico para confirmar a atividade/funcdo do locus em que o gene de milho alinhou com
a finalidade de ao gene de milho as mesmas caracteristicas do loci no qual ele alinhou.

A escolha dos dois genomas para a busca por sequéncias homologas se deve pelo fato
de que o arroz (Oryza sativa) €, assim como o milho, uma monocotiledénea do grupo dos
cereais, e assim, por natureza, é evolutivamente préxima ao milho (Zea mays). Ja a escolha de
Arabidopsis thaliana (angiosperma) se deu pelo fato de ela ser a planta modelo de estudos
genéticos em angiospermas e possuir vasta caracterizacdo do seu genoma.

Os resultados obtidos ao longo deste trabalho evidenciam a importancia dos bancos de
dados genémicos. Com o uso deles, foi possivel encontrar sequéncias génicas de arroz ou de
Arabidopsis com alto grau de similares as sequéncias “ndo-caracterizadas” de milho. E devido
a esta alta similaridade, foi possivel supor que os genes ‘“ndo-caracterizados” de milho
possuem a mesma fungédo do locus com o qual ele alinhou.

Estudos subsequentes comparando a sequéncia de aminodcidos destes genes “ndo-
caracterizados” de milho com a dos loci com o0s quais eles alinharam para verificar a presenca

de sitios ativos essenciais para a funcdo que desempenham sdo necessarios. Esses estudos
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trardo maior confianca para estender aos genes “nao-caracterizados” de milho a mesma

funcéo dos loci no qual eles alinharam.
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Genes de milho "nédo-
caracterizados"

Informagdes sobre o alinhamento

Oryza sativa

Arabidopsis thaliana

Gene Symbol  Gene ID [ Cromossomo  Espécie E-value Gene Identifier | Descrigdo Gene Identifier | Descrigdo
LOC100281965 100281965 2 O'Vs;"_g"a 3.78E-36 "(gga?ssgfgfggg)o N exoribo””gf&ﬁ;?* putative,
LOC100279000 100279000 3 O.Vs?t(;va 6.66E-126 L(ggaoss?(’)fzgggszg)o ataxin-2 C-teran;;r;esg;SLodn family protein,
LOC100283869 100283869 1 O'Vs;"_g"a 1.90E-73 "(826?335113255554%0 PPR repea;ﬁiﬂ“fei," e(;((;)r;gsrggg protein
LOC100281425 100281425 3 O'Vs;"_g"a 2 50E-156 "(826%331339;%%0 peptide tra“sg’)‘(’;triggm’ putative,
LOC100281425 100281425 7 O'\/S;"_g"a 2.85E-149 L(ggagsgfffgfj)o thioredoxin, putative, expressed
LOC100281425 100281425 7 O.Vs7a.tgva 5.89E-82 L(ggaogsgfff??;j)o thioredoxin, putative, expressed
LOC100281425 100281425 7 O.\/s;téva 1.39E-45 5?26035391719257341)0 thioredoxin, putative, expressed
LOC100281425 100281425 1 ©. stg"a 3.98E-46 "(826%53911325375)0 peptide transg)‘(’gtreerssezm' putative,
LOC100281425 100281425 1 O. stg"a 1.48E-32 L(S,‘ia?gi?ffg’gi%o peptide transg)‘(’gtreerssezm' putative,
LOC100281425 100281425 5 ©. stg"a 2.86E-35 "(Sga?;gfsgggfll)o peptide transg)‘(’gtreerssezm' putative,
LOC100285784 100285784 10 O-s2lva g 63e-52 '-(826?35311035:;12)0 tObamOVF;L‘:;tmg'téﬁ’(gf:;'szg protein,
LOC103633290 103633290 7 O'\f;‘_g"a 0 '-(826?353?1719;’672125)0 expressed protein
LOC100170237 100170237 1 O'\f;‘_g"a 1.28E-62 '-(826?353?115’;’5’;23)0 nuclease PA3, putative, expressed
LOC100191163 100191163 8 O'\f;‘_g"a 6.52E-48 L(ggé?ssglsc?é;olc%o expressed protein
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LOC100191176 100191176 10 O:satva 1 20856 I}S&a%?fgfgg)o CS domain Conéi?ri:sgse'ogowi”' putative,
LOC100191184 100191184 6 O satva 1 20E43 '-(ggé?ssgff;’%f)o mtic“'or‘p‘fﬁ;‘:ﬁ‘jg‘;?(’;tfggsigg protein,
LOC100191184 100191184 2 O'\/S;‘_g"a 2.25E-40 "(826?353?12??;5572)0 rEtiCU'O“p‘t‘;;‘:i"\‘/ig ‘;‘)’(’;}fﬁ:sns'gg protein,
LOC100191203 100191203 1 O'\/S?gva 2.02E-65 "(826?353?11;5653589)0 G10 protein, putative, expressed
LOC100191203 100191203 4 O'Vs;"_g"a 8.58E-64 "(826%3314192555530 G10 protein, putative, expressed
LOC100191203 100191203 5 O'Vs;"g"a 2 02E-46 '-(326?33??155‘9’5’;589)0 G10 protein, putative, expressed
LOC100191203 100191203 4 A'TtX?F'{ifga 2 81E-38 (Pﬁgf‘géﬁég N G10 family protein
LOC100191203 100191203 12 O.Vs;'gva 1.19E-36 L(ggaoss?’lfggggsgl)o G10 protein, putative, expressed
oo oz 4 O g LOC ST iyt s
LOC100191422 100191422 3 O.Vs7a.t3va 7 81E-89 L((F?E\E%Ss?f:’?zfslzgg)o protein kinase:)a(g]rigsz(rjotein, putative,
LOC100191422 100191422 3 O.\/s;gva 7 32E-64 L(ggaogsgfsg]ffgéo protein kinasezir;ri;)s/sgtrjotein, putative,
LOC100191422 100191422 3 O.\/s;gva 3.33E-49 L(ggaogsgfsg]ffgéo protein kinasezir;ri;)s/sgtrjotein, putative,
LOC100191422 100191422 3 O.\/s;gva 8.93E-44 L(ggaogsgfsg]ffgéo protein kinasezir;ri;)s/sgtrjotein, putative,
LOC100191422 100191422 3 O.\/s;gva 2 24E-32 L(ggaogsgfsg]ffgéo protein kinasezir;ri;)s/sgtrjotein, putative,
LOC100191433 100191433 2 0. stg"a 1.67E-101 '-(3269355123511782{;‘)0 ATROPGEFZ)’(?EE;EW' putative,
LOC100191433 100191433 1 O-salva 6 23669 5826:0353911334?;61)0 ATROPGEF;’ng’igw' putative,
LOC100191433 100191433 1 O'\f;‘_g"a 2.04E-62 '-(826?353?1135155’5)0 ATROPGEFZ}’(E%ES(ZEW' putative,
LOC100191433 100191433 1 O'\f;‘_g"a 1.29E-39 '-(826?353?11%5;61)0 ATROPGEFZ}’(ESQESEEW' putative,
LOC100191433 100191433 1 O.sativa 6.24E-31 LOC_Os01g48410  ATROPGEF7/ROPGEF7, putative,
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v7.0 (PAC:33126496) expressed
oo o1 A s T
LOC100191433 100191433 5 O satva  620E31 '-(826?333?155?;‘98514)0 ATROPGEFZ)’(ES:S%EW' putative,
LOC100191709 100191709 3 O.Vs7agva 0 L(g,iéosse?f??fgfg)o peptidetransg)(()pr)trirSSPe'lC'jRZ, putative,
LOC100191709 100191709 3 o. \f;‘_g"a 2 89E-35 '}Sﬁagsgfgffgéo peptide ”""“Spg;?:rrez’;';s'A’ putative,
LOC100191709 100191709 3 O'Vs;"_g"a 3.52E-34 L((p)ﬁa%sffffgfg)o peptide transg)?gtreerssezm' putative,
LOC100191709 100191709 1 O'Vs;"_g"a 3.09E-41 L((p)ﬁa%sffffgfg)o peptide transg)?gtreerssezm' putative,
LOC100191709 100191709 1 O'Vs;"_g"a 4.29E-33 "(826%3311296258:5)0 pmto”'dEpSE‘tjaet?\tlg'g%?gsgge transport,
LOC100191709 100191709 4 O.Vs;'gva 3.76E-40 L(ggaoss??ffggggo POT family protein, expressed
LOC100191709 100191709 5 0. Vs;‘_g"a 1.60E-38 '-(326%53?155?735;375)0 peptide ”ansg’)‘(’gtreerssezm' putative,
LOC100191709 100191709 8 O'\/S;"_g"a 1.50E-32 L(ggagsgfglefgo peptide ”ansé’f;tfersfeﬂm’ putative,
LOC100192499 100192499 8 O'\/S;"_g"a 1.03E-78 L(gga?gsgfgfgfgo peptide ”ansé’f;tfersfeﬂm’ putative,
LOC100192499 100192499 5 A'Tt’:f‘gi‘ga 6.51E-37 (pﬁl;sfﬁféggi%) cytochrome ¢ oxidase 15
LOC100192503 100192503 2 O'\/S;"_g"a 4.29E-51 L((ggé(:)gsglzggggss)o peptidase, putative, expressed
LOC100192543 100192543 11 O'\/S;"_g"a 0 L(gga%ss}llggggf)o expressed protein
LOC100192870 100192870 3 O-satva 4 256-170 '-(826?35305301;:50 expressed protein
LOC100193067 100193067 7 O.i;gva 3.83E-57 L(ggaogsgffszggo O-methyltransferase, putative, expressed
LOC100193067 100193067 7 O.\f;gva 7.40E-41 L(ggaogsgfjfgg)o O-methyltransferase, putative, expressed
LOC100193067 100193067 7 O.\/s;téva 1.10E-38 L(Sgaogs??l?lg]YZZZQZ)O O-methyltransferase, putative, expressed
LOC100193067 100193067 7 O.sativa 3.59E-32 LOC_0s07g28040 O-methyltransferase, putative, expressed
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V7.0 (PAC:33114129)
LOC100193252 100193252  Un o. \f;‘_g"a 0 5826?333?123?71703?13)0 expressed protein
LOC100193252 100193252 1 o. \f;‘_g"a 1.03E-38 %826?3351135?9871;)0 expressed protein
LOC100193350 100193350 6 o. \f;‘_g"a 2.22E-78 '-(826?33??163581:56 a“Xi”'i“d““deﬂ(rgrt:;';e%“(;“' putative,
LOC100193350 100193350 2 o. \f;‘_g"a 5.95E-73 5226%33?1238315?22)6 a“Xi”'i“d““der;rgrt:;';;'\'e“’ putative,
LOC100193369 100193369 10 O'Vs;"_g"a 2.07E-38 5826%3583912311)4 ngiﬁ:iﬁ:";rlr:(ialr;/(S:ce)t(éi:naslreercguerr;;?d
expressed
LOC100193369 100193369 10 O'Vs;"_g"a 7.23E-38 5826%3583912311)4 ngiﬁ:iﬁ:";rlr:(ialr;/(S:ce)t(éi:naslreercguerr;;?d
expressed
LOC100193369 100193369 10 O'Vs;"_g"a 1.59E-33 "(826?3351030154;;4 ngiﬁziﬁ:";rlr:(ialr;/(S:ce)t(éi:naslreercguerr;;?d
expressed
LOC100193544 100193544 12 O.Vs;gva 0 I_(ggaogss}fsgf;zlzia)o expressed protein
LOC100193572 100193572 6 O.\/s;gva 2 2AE-62 L(g,(o:\éogsgffel;fe%o growth regulato;)r(f)lfgsigrotein, putative,
LOC100193792 100193792 9 O.\/s;gva 0 L(ggaogsgfffgggo calmodulin-big)?;?gssggtein, putative,
LOC100193962 100193962 1 0. stg"a 7.99E-31 '}S/‘ia%sgllffleéo expressed protein
LOC100194075 100194075 1 O.Vs;gva 6.91E-75 L(ggaogsgllzgsgfs)o Wound—responsi\;exgargwsi;gdprotein, putative,
LOC100194144 100194144 12 O'\/S;"_g"a 7.24E-64 L((gga?gsglzggsgg)o SCP-like extracellular protein, expressed
LOC100194144 100194144 10 O'\f;‘_g"a 2.88E-37 '-(826?353}835’;5’42)9 expressed protein
LOC100194263 100194263 1 O'\f;‘_g"a 5.55E-74 '-(826?353?115’{‘5’571)0 DUF623 dom;igrgzgégi”i”g protein,
LOC100194263 100194263 5 O'\f;‘_g"a 6.77E-54 I}?ﬁé?ssgfggfgf)o WRK Y83, expressed
Cocumsree e 5 O 2% 1aeso LOC OO0 WS bamRlin L i
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O. sativa i LOC_0s11g34320  regulator of chromosome condensation,
LOC100194342 100194342 11 v7.0 2.65E-47 (PAC:33162401) putative, expressed
O. sativa LOC_0s02g47830 .
LOC100216613 100216613 2 V7.0 5.33E-91 (PAC:33139605) expressed protein
O. sativa LOC_0s02917240 ATROPGEF7/ROPGEF7, putative,
LOC100216854 100216854 2 v7.0 0 (PAC:33135188) expressed
O. sativa i LOC_0s01g55520 ATROPGEF7/ROPGEF7, putative,
LOC100216854 100216854 1 V7.0 1.39E-58 (PAC:33125100) expressed
A. thaliana i AT3G24620 RHO guanyl-nucleotide
LOC100216854 100216854 3 TAIR10 6.778-31 (PAC:19662233) exchange factor 8
A. thaliana i AT1G79860 RHO guanyl-nucleotide
LOC100216854 100216854 1 TAIR10 6.77E-31 (PAC:19656276) exchange factor 12
O. sativa LOC_0s03g59070 .
LOC100217309 100217309 3 V7.0 4.41E-58 (PAC:33127551) phosphatase, putative, expressed
. STE_MEK ste7_MAP2K.6 - STE kinases
LOC100272290 100272290 3 O. sativa 0 LOC—9503912390 include homologs to sterile 7, sterile 11 and
v7.0 (PAC:33132895) .
sterile 20 from yeast, expressed
. STE_MEK ste7_MAP2K.7 - STE kinases
LOC100272290 100272290 3 O. sativa 4.21E-75 LOC—QSOSQ50550 include homologs to sterile 7, sterile 11 and
v7.0 (PAC:33130599) .
sterile 20 from yeast, expressed
. STE_MEK_ste7_MAP2K.3 - STE kinases
LOC100272290 100272290 1 O.sativa 4 gap 4g LOC 0501942400 4y o iologs to sterile 7, sterile 11 and
v7.0 (PAC:33123653) ,
sterile 20 from yeast, expressed
0. sativa i LOC_0s06¢g09180  OsMKKS5 - putative MAPKK based on
LOC100272290 100272290 6 v7.0 3.70E-44 (PAC:33148311) amino acid sequence homology, expressed
. STE_MEK ste7_MAP2K.4 - STE kinases
LOC100272290 100272290 2 O.sativa ¢ oqp 4q LOC_0s02946760 ;) o omologs to sterile 7, sterile 11 and
v7.0 (PAC:33139591) .
sterile 20 from yeast, expressed
. STE_MEK ste7_MAP2K.5 - STE kinases
LOC100272290 100272290 2 O.sativa 3y 4o LOC_0802954600 ;) o omologs to sterile 7, sterile 11 and
v7.0 (PAC:33136334) .
sterile 20 from yeast, expressed
O. sativa LOC_0s01g08830 OsFBDUF1 - F-box and DUF domain
LOC100272343 100272343 ! v7.0 9.35E-129 (PAC:33122088) containing protein, expressed
O. sativa i LOC_0s06g40960 Z0S6-05 - C2H2 zinc finger protein,
LOC100272543 100272543 6 V7.0 2.54E-173 (PAC:33147706) expressed
O. sativa i LOC_0s08g39390 Z0S8-10 - C2H2 zinc finger protein,
LOC100272543 100272543 8 V7.0 2.90E-147 (PAC:33107059) expressed
LOC100272543 100272543 8 O.sativa 2.91E-33 LOC_0s08g39390 Z0S8-10 - C2H2 zinc finger protein,




26

v7.0 (PAC:33107059) expressed
LOC100272543 100272543 9 o. Vs;"g"a 1.83E-143 '-(ggé?ssgff;’jég)o Zosg'lﬁ'ci'j(srzeg';‘e’;inger protein,
LOC100272543 100272543 9 o. \f;‘_g"a 4.90E-138 L(g,ié?ssgffgjég)o 2039'16'C2e'j(§rze;';‘e’;i”9er protein,
LOC100272543 100272543 9 ©. Vs;"g"a 1.32E-113 '-(ggé?ssgff;’jég)o Zosg'lﬁ'ci'j(srzeg';‘e’;inger protein,
LOC100272543 100272543 9 o. Vs;"g"a 4.61E-37 L(Siagsgffg’jgg)o Zosg'lﬁ'cze':;rzis';‘éginger protein,
LOC100272543 100272543 2 O'Vs;"_g"a 4.91E-119 "(826%33123013?554)0 2052'05'026';'(;?522?”9” protein,
LOC100272543 100272543 1 O'Vs;"_g"a 8.87E-116 "(826%3311292653:58)0 2051'17'Cze'j(§rzisgggi”ger protein,
LOC100272543 100272543 5 O'Vs;"_g"a 4.60E-113 "(826%33155?;’0721;0 2055'08'Cze'j(§rzisgggi“ger protein,
LOC100272543 100272543 3 A'Ttﬂ?ﬁii‘ga 5.99E-61 (Pﬁg?gé%%%& WIP domain protein 4
LOC100272543 100272543 1 A'Ttﬂ?ﬁii‘ga 6.41E-48 (Pﬁg:lg%g%%l) WIP domain protein 3
ocursn w1 I e N
LOC100272543 100272543 1 A A 5 g9 a3 (pﬁg;ﬁﬁzﬁgm WIP domain protein 5
LOC100272755 100272755 5 O.\/s;gva 2 83E-63 L(ggaogsglz??g?:?ziig)o SNF7 domain coen)zgirr;isr;gdprotein, putative,
LOC100273080 100273080 1 O sativa 0 '}S/‘ia%sgllffgsgo NPL4, putative, expressed
LOC100273080 100273080 1 Osatva o 17E47 '}S/‘ia%sgllffgsgo NPL4, putative, expressed
LOC100273080 100273080 1 O-salva 5 96e-34 '-(826?353?1135;:;0 NPL4, putative, expressed
LOC100273080 100273080 2 A'Ttﬂiigfga 3.36E-84 (Pﬁg:zgé;g;%s) Nuc'e;;oﬁgirﬁ ,'\‘l);"l"_'fa”‘)”
LOC100273080 100273080 O'\f;‘_g"a 3.37E-46 L(ggé?sss?fggggez)o expressed protein
LOC100273080 100273080 O'\f;‘_g"a 1.64E-37 '-(826?353?1719:732088)0 expressed protein
LOC100273371 100273371 O. sativa 0 LOC_0s01g42520 expressed protein




v7.0 (PAC:33121982)

LOC100273371 100273371 4 o. Vs;"g"a 1.45E-131 '-(ggé?ssgff;j;f)o expressed protein
LOC100273371 100273371 4 o. Vs;"g"a 2.15E-110 '-(ggé?ssgff;j;f)o expressed protein
LOC100273371 100273371 4 o. Vs;"g"a 7.52E-110 '-(ggé?ssgff;j;f)o expressed protein
LOC100273371 100273371 4 o. \f?g"a 1.89E-98 "(8'&6%3??14324:7714)0 expressed protein
LOC100273371 100273371 2 O'Vs;"_g"a 4.75E-68 "(826%331239;;%0 expressed protein
LOC100273371 100273371 2 O'Vs;"_g"a 4.76E-49 "(826%331239;;%0 expressed protein
LOC100273371 100273371 3 O'Vs;"_g"a 5.79E-67 "(826%331329%27131%0 expressed protein
LOC100273371 100273371 7 O'Vs;"_g"a 2.63E-52 L(gﬁa%?ffgfggs)o expressed protein
LOC100273371 100273371 7 O'Vs;"_g"a 1.20E-37 "(826%331719813??92)0 expressed protein
LOC100273577 100273577 3 O'\/S;"_g"a 0 L(gga%sgfggfgg)o Cyto‘:hmmeeiﬁgsisdAl' putative,
LOC100273577 100273577 3 ©. stg"a 0 "(gga?gsgfggjgg)o Cytocmome;‘ggszgfl’ putative,
LOC100273577 100273577 3 O'stg"a 0 "(gga?gsgfggjgg)o Cytocmome;‘ggszgfl’ putative,
LOC100273577 100273577 3 ©. stg"a 8.22E-162 L(S,‘ia?;s?ffgfggo CWOChromeeF;‘ggszgfl' putative,
LOC100273577 100273577 3 O. stg"a 1.81E-138 L(S,‘ia%ss?ffgfggo CWOChromeeF;‘ggszgfl' putative,
LOC100273577 100273577 3 O.\/s;t(iva 6.76E-125 L(ggaossgfgg;lggo cytochrome P450, putative, expressed
LOC100273577 100273577 1 O'\f;‘_g"a 1.50E-88 '-(826?353?115’20385(%0 cytochrome P450, putative, expressed
LOC100273577 100273577 8 O'\f;‘_g"a 6.35E-62 '-(826?353?183713;’42)0 cytochrome Zig?egsrgéei”' putative,
LOC100273577 100273577 8 O'\f;‘_g"a 2.70E-60 bggagsgfgjggo cytochrome Zii?egsr;’éei”' putative,

LOC100273577 100273577 8 O.sativa 6.78E-49 LOC_0s08g16430  phytochrome P450, putative, expressed
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V7.0 (PAC:33103240)

LOC100273577 100273577 5 O satva 5 8gE-47 '-(826?335155?81858;0 cytochrome P450, putative, expressed

LOC100273700 100273700 5 o. \f;‘_g"a 6.05E-81 '-(826?335155?5’96;27)0 fr“Ctose'l'B'b;pphr‘;zggjtase' putative,

LOC100273700 100273700 1 o. \f;‘_g"a 8.98E-60 L(?ia%ffzgfffgo fr“Ctose'l'B'b;pphr‘;zggjtase' putative,

ooz oz 3 O s L0500 i o e

LOC100273721 100273721 6 O'Vs;"_g"a 2.60E-61 "(826%331635518%9 expressed protein

LOC100273721 100273721 8 O'Vs;"_g"a 5.03E-45 'zggagsgfggggg)o expressed protein

LOC100273730 100273730 7 O'Vs;"_g"a 1.14E-61 "(826%331719586524)0 ORML, putative, expressed

LOC100273730 100273730 4 O'Vs;"_g"a 1.14E-42 "(826%331419(;‘;397)0 ORML, putative, expressed

LOC100273730 100273730 2 O'Vs;"_g"a 5.91E-40 "(826%33123974348)0 ORML, putative, expressed

ocumran w2 OSNA iseq LOCOTMSED i i CHCTm G

Cociom toma 7 On o L0C OO0 RUAmapttn s

LOC100273889 100273889 11 0. stg"a 8.06E-87 '}S/‘ia%ss}llgfggggo RNA recogrg&zz‘l\zog;;fe?sae'g'“g protein,

LOC100273889 100273889 3 A'TtX‘f‘F';iga 1.37E-58 (Pﬁg?l%%égég& (RRI\/:?I;\II_;;_A[;?II?nNdII:%OIifs)
amily [_)rot_eln

LOC100273889 100273889 5 A'Ttxf‘giga 5.81E-57 (Pﬁg?g‘é;%gs) (RRl\/:?Fle\:s_AS/)Flenﬁg?notifs)
amily prot_eln

LOC100273889 100273889 5 A'Ttﬂiigfga 1.20E-46 (pﬁl?r’féf;?%g%a (RRI\/EIQ?IS?I;{nNdII:’ngWOtifS)
amily prot_eln

LOC100273889 100273889 4 A'Ttﬂf‘gfga 2.64E-42 (Pﬁyl(;%ig%g@ (RRM?F'{\léA\I;I;enNdIIDngwotifs)

family protein

LOC100273889 100273889 10 O.sativa 7.08E-37 LOC_0s10g33230 RNA recognition motif containing protein,
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v7.0 (PAC:33101061) putative, expressed
5 20 ey LG OBEIR0 CUOTS. armedpn
LOC100274175 100274175 ©. \f;‘_g"a 6.38E-58 5826?333?12395?711277)0 START dom:)i(';feos';teﬂ”ing protein,
LOC100274175 100274175 ©. Vs;"g"a 5.24E-40 '-(ggé?ssgffffgf)o expressed protein
LOC100274175 100274175 o. \f?g"a 3.31E-36 "(8'&6%3??163872?%0 DUF1336 dorzf(g‘r:sos';fjami”g protein,
O Ao |05 QM Nkl e s
O A sy |05 QMg N Rl il e ot
Oy 10C Ousgloy N Al e o
LOC100274555 100274555 O sava 1 44e-82 L((gga%sgllgggggo a”thocya”igL”ta‘r;’i?/fégL”r‘;‘;:é’é"a“Sferase'
LOC100274555 100274555 O'stg"a 3.85E-77 "(826?353911355;22)0 a”thocya”ig:‘tai’iifé%ﬁgzggranﬁerase'
LOC100274555 100274555 O salva 1 6aE75 '-(826%55113574511)0 a”thocya”ig:‘tai*iifé%ﬁgzggra”“erase'
LOC100274555 100274555 0. stg"a 1.87E-68 '}S/‘ia%sgllfggff)o tlfaasffr'ﬁsioéﬂrﬁffeggi;ﬁEggp'frjﬁfes.ﬁ'
LOC100274555 100274555 0. stg"a 6.53E-68 %826?353?1135?;;(%0 a”thocya”igLﬁ;;?/ﬂgLﬁgzggr""”Sf‘arase'
LOC100274555 100274555 O'\f;‘_g"a 2.78E-47 5826?353?1135?5?2307)0 a”thocya”i‘;L”tai’if’/'&?(:)”r‘ézzzc';m“Sferase'
LOC100274555 100274555 O'\f;‘_g"a 2.78E-47 '-(826?353?115’05;;22)0 a”thocya”i‘;L”tai’if’/'&?(:)”r‘ézzzc';m“Sferase'
LOC100274555 100274555 O.vs,?t(i)va 3.17E-40 L((I3260353?11295553§(?)0 glucosyltransferase, putative, expressed
LOC100274555 100274555 O'\f;‘_g"a 5.35E-107 L(ggé?ssgff?;ggf)o a”thocya”i‘;L”tai’if’/fé?(:)”r:;’é”a“Sferase'
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LOC100274555 100274555 5 o. \f;‘_g"a 1.53E-88 L(S,S\E(:)Ssgfgéggg)o a”thocya”igL’l;;ifggL‘ﬁgiggra”Sferase'
LOC100274555 100274555 5 O. \f;g"a 1.53E-88 L(gg(—:%s,o?fgg‘gol;o a”thocya”igL’l;ﬁfgggﬁ;:Zgranﬁerase'
LOC100274555 100274555 5 O'\/S?gva 6.11E-81 L(S,ic_:%sgfsgge:j)lls?)o a”thocya”igL"t a5tEf’lfég:o”rce‘;zggrans'cerase'
LOC100274555 100274555 5 O'\/S?gva 3.85E-77 L(S,ic_:%sgfsgge:j)lls?)o a”thocya”igL”tai’i?/fégL”rce‘;zggra“Sferase'
LOC100274555 100274555 5 O'Vs;"_g"a 2.96E-72 "(826%33155?;552&0 a”thocya”i3Lr‘ta5t’i\3/fég'p”é§:é’gra“3ferase'
LOC100274555 100274555 5 O'Vs;"_g"a 4.40E-70 "(826%33155?;5113%0 a”thocya”i3Lr‘ta5t’i\3/fég'p”é§:é’gra“3ferase'
LOC100274555 100274555 9 O'Vs;"g"a 1.64E-75 L((;XE%S?E)EA?E?O?;})O tlrJaDnsP{grl;sceoégTr?:i)ﬂ iggt;rliiggrl)ggge?rﬂl
expressed

LOC100274555 100274555 9 O.Vs;'gva 4.40E-70 L(ggaoss??ffg?fsl)o glucosyl transferase, putative, expressed
LOC100274555 100274555 10 ©. Vs;"_g"a 2 96E-72 '-(826?35318993:;97)0 a”thocya”ig:‘t;*i?/'e’oég:)”r‘;‘;:ggra”Sferase'
LOC100274555 100274555 3 ©. stg"a 4.70E-57 '-(826%55133765224;0 a”thocya”ig:‘tai*iifé%ﬁgzggrans‘cerase'
LOC100274555 100274555 6 ©. stg"a 2.28E-48 '-(gga?gsgfffg’gf)o a”thocya”ig:‘tai*iifé%ﬁgzggrans‘cerase'
oot womesss 7 O o 000G UopgconeyiUon g
LOC100274819 100274819 6 O'\/S;"_g"a 1.28E-40 L(gga?gsgfffgsgo expressed protein
LOC100274912 100274912 10 O'\/S;"_g"a 0 L(gga?;gfgfggg)o expressed protein
LOC100274912 100274912 11 O'\/S;‘_g"a 5.34E-35 L(gga%ss}llgllfggo expressed protein
LOC100274944 100274944 1 O'\f;‘_g"a 7.91E-77 '-(826?353?1119;;;50 expressed protein
LOC100275129 100275129 1 O'\f;"_g"a 4.06E-36 '-(826?3551130151054)0 expressed protein
LOC100275318 100275318 6 O'stg"a 4.86E-86 '-(g/fa?gsgffggggo expressed protein
LOC100275449 100275449 12 O.sativa 2.73E-78 LOC _Osl2g13130  Z0S12-03 - C2H2 zinc finger protein,
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v7.0 (PAC:33154500) expressed

LOC100275449 100275449 12 O. Vs;"g"a 2.10E-35 '-(826?335125?55301%0 20512'03'Cg)'jpzrezsisnecdﬁnger protein,
o w5 O o LOC oIk OURSST o coaig
LOC100275527 100275527 1 O Vs;"g"a 1.95E-103 Iiggé?ssgllzgg?esgo DUF567p%?2:$2°£(’;}f£g‘23 protein,
LOC100275527 100275527 8 O satva 4 30E-42 '-(826?33??183513450 flavonol Su'fg)t(g"rgzzee:jase' putative,
LOC100275576 100275576 4 0. Vs?t(;va 0 53260383?18(?51;61(%0 flavonol sulf:)’i;arr;ssgjase, putative,
LOC100275671 100275671 2 O'Vs;"g"a 5.92E-77 "(826%3312395’07531)0 expressed protein
LOC100275671 100275671 4 O'Vs;"_g"a 4.87E-40 "(826%331435’2%9 RNA recogga'tzg\zog)f(;&?s?;;'“g protein,
ocumn w10 O a1 OIS i ey
LOC100275772 100275772 2 O'Vs;"_g"a 2.45E-40 "(826%3312395?5;37)0 expressed protein
LOC100275797 100275797 5 O'\/S;"_g"a 0 L((ggé(:)gsgfg;:llgo expressed protein
LOC100275804 100275804 11 O saa 310695 L(gga%ss}llggf%o expressed protein
LOC100276016 100276016 1 0. stg"a 4.08E-152 '-(826?353?113550714)0 F-boleRR-rggg?;Sp;;%tein, putative,
LOC100276169 100276169 4 0. stg"a 8.66E-154 '-(Sgaf’gsgffs“fg%"’ DUF584p‘i'J‘:2:§j2"ggf£;gg protein,
LOC100276236 100276236 5 O salva 347655 '}S/‘ia%sgfggfg%o expressed protein
LOC100276273 100276273 3 O'\ff_g"a 2.76E-176 "(826?3530537225;;)0 expressed protein
LOC100276273 100276273 7 O'st_g"a 3.17E-36 5826?3539173:3?3?(%0 expressed protein
LOC100276291 100276291 10 O'\f’;‘_g"a 1.79E-33 L(ggé?sszlfgffff)o AGAP003819-PA, putative, expressed
LOC100276291 100276291 3 O'\f;‘_g"a 7.59E-32 '-(826?353?1339;’35’5)0 expressed protein
LOC100276376 100276376 5 O. sativa 0 LOC_0s05938470 expressed protein
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V7.0 (PAC:33158545)
LOC100276376 100276376 12 o. \f;‘_g"a 8.37E-102 '-(826?335125?5’385350 expressed protein
LOC100276376 100276376 4 o. \f;‘_g"a 5.29E-79 '-(826?33514391&295)0 expressed protein
LOC100276401 100276401 6 o. Vs;"g"a 1.15E-112 '-(ggé?ssgffglg’géo expressed protein
LOC100276521 100276521 11 o. Vs;"g"a 0 "(826?335115225550 expressed protein
oo, s+ O azseas LOC OO0 Tyl NOOI G o
LOC100276855 100276855 6 O'Vs;"_g"a 3.93E-96 "(826%331638:315)0 expressed protein
LOC100276855 100276855 5 A'Ttﬂ?ﬁii‘ga 3.23E-40 (Pﬁg?gézégg&
LOC100276899 100276899 3 O'Vs;"_g"a 1.82E-51 "(826%3313393?55;0 expressed protein
LOC100276958 100276958 3 O'Vs;"_g"a 8.67E-59 "(826%3313391102:22)0 expressed protein
LOC100277035 100277035 8 O'\/S;"_g"a 3.27E-76 L(gga?gsgfgggé%o expressed protein
LOC100277055 100277055 3 O'\f;"_g"a 1.17E-121 L(gga%sgfgggg%o expressed protein
LOC100277172 100277172 9 0. stg"a 1.06E-67 5826%53919‘?137071351)0 expressed protein
LOC100277380 100277380 1 O.\/s;téva 8.16E-161 I‘(ggaogsgllzgfl()?léo E2F-related protein, putative, expressed
LOC100277380 100277380 12 O.\/s;téva 4.53E-69 5?260353}125985255)0 E2F-related protein, putative, expressed
LOC100277380 100277380 11 O.\f;gva 1.93E-67 L(Sgaogs;llgffggo E2F-related protein, putative, expressed
LOC100277402 100277402 3 O'st_g"a 1.88E-56 "(826?353953;%50 expressed protein
o, s 1 AU o AT O
LOC100277500 100277500 12 O'\f;‘_g"a 3.06E-69 '-(826?35;125?;’:;50 expressed protein
LOC100277507 100277507 1 O. sativa 0 LOC_0s01g53910 dehydrogenase, putative, expressed
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V7.0 (PAC:33126035)

LOC100277507 100277507 o. Vs;"g"a 3.90E-101 '-(826?3351135’73580 6ptﬁ?ﬁﬁ?ﬁggL”gﬁg?ﬁec%enﬁifjrfﬁ?gegfgfeﬁAD
putative

LOC100277507 100277507 o. Vs;"g"a 2.31E-91 '-(826?335123?;;1(";)0 expressed protein
LOC100277507 100277507 O.Vs7agva 1.28E-56 L(ggao;gfgésgg)o dehydrogenase, putative, expressed
LOC100277564 100277564 o. \/S;‘_g"a 5.98E-39 5326?35391132151;%0 expressed protein
LOC100277664 100277664 O'Vs;"_g"a 0 "(826%33155?:5{‘14)0 expressed protein
O AR ssom 1 LOC OO0 G s o L
O AR i LOC OTII  Gkam s o |
O AR i LOC OISO Gcn s oL
LOC100277683 100277683 A#ﬂ?ﬁ!i‘é’a 8.83E-35 (Pﬁg?g%gigl) S“'foq“ino"osé'diacy'g'ycero'
LOC100277718 100277718 O.Vs7a.t(;va 3.87E-50 L(ggaogsgffgfggo amidohydrolase family protein, expressed
LOC100277777 100277777 O.\/s;gva 0 L(ggaogsgfggggéo dehydrogenase, putative, expressed
LOC100277777 100277777 O.\/s;gva 3.37E-76 L(ggaogsgllgggg)o dehydrogenase, putative, expressed
LOC100277794 100277794 0. stg"a 5.77E-72 Iigga?gsgff;g%o expressed protein
LOC100277822 100277822 O'\ff_g"a 1.14E-37 '-(826?35301235012445)0 expressed protein
LOC100277858 100277858 O salva 540836 L((Sﬁa%ff??;g%o transposon pgﬁg’ef(‘gfgis‘s’ga'\"a””er sub-
LOC100277880 100277880 O sathva 1 .46E-36 '-(826?353018(?262573)0 E:S:?Sgﬁm;,i%:gggg:g;?xpﬂgtﬂf
LOC100277950 100277950 O'\f;‘_g"a 6.57E-78 L(ggé?ssgff?fgozg)o ATK'Ngjt';'i'vlegl’g( *;r'e’\;EeSJN'BA’
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LOC100277950 100277950 2 A'TtXf‘F';fga 3.19E-31 (Pﬁg:zg‘éz%%%@ spliceosomal protein ULA
LOC100278056 100278056 1 o. \f;‘_g"a 1.83E-128 '-(826?33511293077215)0 expressed protein
Cocuososs oz 1 O opean 05 OO Ut ese el i
LOC100278056 100278056 4 O'\/S?gva 4.60E-79 "(SX(—:%SS{‘E;;E;)O expressed protein
LOC100278056 100278056 11 O'\/S;"_g"a 4.31E-73 "(826%35113:’12;;0 expressed protein
LOC100278056 100278056 5 O'Vs;"_g"a 7.79E-70 L((p),fa%?fg?é’gféo expressed protein
LOC100278056 100278056 5 O'Vs;"_g"a 2.55E-44 5826%339155?:59;51)0 expressed protein
LOC100278056 100278056 3 O'Vs;"_g"a 3.31E-68 L(ggé(:)ssgfggffsl)o expressed protein
LOC100278056 100278056 3 0. Vs;"_g"a 7.80E-51 '-(326?35??133?215556)0 expressed protein
LOC100278071 100278071 6 O.Vs?t(;va 7.76E-85 L(ggaogsgffssgg%o spermidine synthase, putative, expressed
LOC100278071 100278071 6 ©. stg"a 9.46E-84 "(gga?gsgfffg’;o CGMMA%S%;%,?(;\A nglggulgﬁZSizA'
expressed
LOC100278071 100278071 7 0. stg"a 1.32E-56 '}826%55173:22:;0 roGAP dom:)i(grcec;;‘g”ing protein,
LOC100278071 100278071 7 0. stg"a 1.23E-31 I}SXE%?ZE:;&?&?? rhoGAP doms;gr%‘;rs‘g”ing protein,
LOC100278071 100278071 8 O'\/S;"_g"a 8.30E-53 L(gga?gsgfgjg;%o expressed protein
LOC100278071 100278071 8 O'\/S;‘_g"a 1.41E-24 L(gga%sgfgjgggo expressed protein
LOC100278071 100278071 5 A'Tt’z?gfga 2.38E-34 (PQE?B%%%%?O)
LOC100278201 100278201 11 O'\f;‘_g"a 1.12E-137 '-(826?35311131005755’)0 expressed protein
LOC100278201 100278201 12 O'\f;‘_g"a 1.77E-122 58269353'}12592057797)0 expressed protein
LOC100278279 100278279 6 O.sativa 1.36E-95 LOC_0s06¢g06280 galactosyltransferase family protein,
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v7.0 (PAC:33148466) putative, expressed
1-5-phosphoribosyl-5-5-
O s |O5OTTI0 ooty
chloroplast precursor, putative, expressed
1-5-phosphoribosyl-5-5-
O 1 (95 OO pogbamroTatyidernirin
chloroplast precursor, putative, expressed
LOC100278328 100278328 O'Vs;"_g"a 1.09E-67 "(826%331833,15?25)9 expressed protein
LOC100278460 100278460 O'Vs;"_g"a 1.45E-58 "(826%331129317332)0 expressed protein
LOC100278542 100278542 O'Vs;"_g"a 1.19E-94 "(826%331129052653)5 expressed protein
LOC100278628 100278628 O'Vs;"_g"a 3.63E-94 "(826%33132991585)0 expressed protein
LOC100278628 100278628 O'Vs;"g"a 6.58E-53 '-(326?333?1130155506)0 expressed protein
LOC100278628 100278628 0. stg"a 1.36E-42 '}S/‘ia%sgllfgfslgo expressed protein
LOC100278657 100278657 0. stg"a 1.83E-55 '}S/‘ia%sgllffgfgo MEE18, putative, expressed
LOC100278838 100278838 O.\/s;téva 0 L(ggaogsglz??f??égo PB1 domain containing protein, expressed
LOC100278862 100278862 0. stg"a 1.08E-56 %826%539;155983313)0 expressed protein
LOC100278901 100278901 O.Vs;gva 5 95E-167 L(ggaogsglzsggggf)o NHLrepeat-cor;t)zzlg)rrl;rgge%rotein, putative,
LOC100278901 100278901 O.\/s?t(;va 5 97E-91 L((;gaossgffglozggo NHLrepeat-cor;t:(a;)rr](ier;ge%rotein, putative,
LOC100279239 100279239 O'\f;‘_g"a 1.19E-46 '-(826?353?155?;5327)0 protein phoz&g"’gseegc' putative,
LOC100279239 100279239 O'\f;‘_g"a 1.27E-33 '-(826?353?115’;131150)0 protein phoz&g"’gseegc' putative,
LOC100279249 100279249 O'\f;‘_g"a 4.69E-127 '-(826?353?1329:013?30 aminotransferase, putative, expressed
LOC100279249 100279249 O.sativa 1.44E-38 LOC_0s05¢39770 aminotransferase, putative, expressed
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v7.0 (PAC:33155669)
O. sativa i LOC_0s05g49380 OsDegp9 - Putative Deg protease
LOC100279259 100279259 v7.0 9.04E-105 (PAC:33156364) homologue, expressed
A. thaliana AT3G27925
LOC100279259 100279259 TAIR10 6.97E-43 (PAC:19659506) DegP protease 1
O. sativa i LOC_0s09g20980 RING-H2 finger protein, putative,
LOC100279324 100279324 V7.0 3.27E-154 (PAC:33142215) expressed
O. sativa i LOC_0s06g07100 RING-H2 finger protein, putative,
LOC100279324 100279324 v7.0 6.35E-43 (PAC:33149216) expressed
O. sativa LOC_0s069g07100 RING-H2 finger protein, putative,
LOC100279324 100279324 V7.0 1.31E-32 (PAC:33149216) expressed
0. sativa i LOC_0s03g08920 Zinc finger, C3HC4 type domain
LOC100279324 100279324 v7.0 4.57E-32 (PAC:33128809) containing protein, expressed
0. sativa i LOC_0s08g34550 RING-H2 finger protein, putative,
LOC100279324 100279324 v7.0 1.60E-31 (PAC:33105372) expressed
0. sativa LOC_0s03g48390 .
LOC100279366 100279366 V7.0 1.40E-39 (PAC:33132345) expressed protein
O. sativa LOC_0s08g37990 .
LOC100279423 100279423 V7.0 1.76E-34 (PAC:33103589) expressed protein
. TKL_IRAK_DUF26-Ic.1 - DUF26 kinases
O. sativa LOC_0s07g35280 = - - .
LOC100279471 100279471 V7.0 2.00E-164 (PAC:33113626) have homology to DUF26 containing loci,
expressed
. TKL_IRAK_DUF26-Ic.9 - DUF26 kinases
0. sativa LOC_0s07g35260 = — - .
LOC100279471 100279471 V7.0 2.97E-143 (PAC:33114432) have homology to DUF26 containing loci,
expressed
. TKL_IRAK_DUF26-Ic.21 - DUF26
0. sativa LOC_0Os07g35660 S = —
LOC100279471 100279471 V7.0 1.11E-91 (PAC:33118387) kinases hgv_e homqlogy to DUF26
containing loci, expressed
. TKL_IRAK_DUF26-Ic.1 - DUF26 kinases
0. sativa LOC_0s07g35280 = — - .
LOC100279471 100279471 V7.0 5.75E-89 (PAC:33113626) have homology to DUF26 containing loci,
expressed
. TKL_IRAK_DUF26-Ic22 - DUF26 kinases
O. sativa LOC_0Os07g35680 = — S .
LOC100279471 100279471 V7.0 1.45E-77 (PAC:33115015) have homology to DUF26 containing loci,
expressed
. TKL_IRAK_DUF26-Ic.20 - DUF26
O. sativa LOC_0Os07g35580 - -
LOC100279471 100279471 V7.0 1.27E-65 (PAC:33117146) kinases hz_iv_e homqlogy to DUF26
containing loci, expressed
LOC100279471 100279471 O.sativa 5.39E-64 LOC_0s079g35280 TKL_IRAK DUF26-Ic.1 - DUF26 kinases
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v7.0 (PAC:33113626) have homology to DUF26 containing loci,
expressed
. TKL_IRAK_DUF26-Ic.3 - DUF26 kinases
O. sativa LOC_0Os07g35690 = — - .
LOC100279471 100279471 V7.0 8.00E-62 (PAC:33118300) have homology to DUF26 containing loci,
expressed
. TKL_IRAK_DUF26-Ic.1 - DUF26 kinases
O. sativa LOC_0s07g35280 = = L .
LOC100279471 100279471 V7.0 2.15E-56 (PAC:33113626) have homology to DUF26 containing loci,
expressed
. TKL_IRAK_DUF26-Ic22 - DUF26 kinases
O. sativa LOC_0s07g35680 = — S .
LOC100279471 100279471 V7.0 3.19E-54 (PAC:33115015) have homology to DUF26 containing loci,
expressed
. TKL_IRAK_DUF26-Ic.23 - DUF26
O. sativa LOC_0s07g35730 . = —
LOC100279471 100279471 V7.0 1.35E-52 (PAC:33115421) kinases hgv_e homqlogy to DUF26
containing loci, expressed
. TKL_IRAK_DUF26-1c.20 - DUF26
0. sativa LOC_0s07g35580 S = —
LOC100279471 100279471 V7.0 4.73E-52 (PAC:33117146) kinases hgv_e homqlogy to DUF26
containing loci, expressed
. TKL_IRAK_DUF26-1c.9 - DUF26 kinases
0. sativa LOC_0s07g35260 = — - .
LOC100279471 100279471 V7.0 5.76E-51 (PAC:33114432) have homology to DUF26 containing loci,
expressed
. TKL_IRAK_DUF26-1c.9 - DUF26 kinases
0. sativa LOC_0s07g35260 = — - .
LOC100279471 100279471 V7.0 2.98E-48 (PAC:33114432) have homology to DUF26 containing loci,
expressed
. TKL_IRAK_DUF26-Ic.9 - DUF26 kinases
O. sativa LOC_0s07g35260 = - - .
LOC100279471 100279471 V7.0 1.27E-46 (PAC:33114432) have homology to DUF26 containing loci,
expressed
. TKL_IRAK_DUF26-Ic.12 - DUF26
O. sativa LOC_0s07g35310 .= -
LOC100279471 100279471 V7.0 1.88E-44 (PAC:33116867) kinases hgv_e homqlogy to DUF26
containing loci, expressed
. TKL_IRAK_DUF26-Ic.3 - DUF26 kinases
0. sativa LOC_0Os07g35690 = — - .
LOC100279471 100279471 V7.0 1.88E-44 (PAC:33118300) have homology to DUF26 containing loci,
expressed
. TKL_IRAK_DUF26-1c.20 - DUF26
0. sativa LOC_0s07g35580 S = —
LOC100279471 100279471 V7.0 6.57E-44 (PAC:33117146) kinases hgv_e homqlogy to DUF26
containing loci, expressed
. TKL_IRAK_DUF26-Ic.2 - DUF26 kinases
0. sativa LOC_0s07g35650 = — - .
LOC100279471 100279471 V7.0 2.29E-43 (PAC:33114910) have homology to DUF26 containing loci,

expressed
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TKL_IRAK_DUF26-Ic.21 - DUF26

O. sativa LOC_0s07935660 .
LOC100279471 100279471 7 V7.0 2.29E-43 (PAC:33118387) kinases hgv_e homqlogy to DUF26
containing loci, expressed
. TKL_IRAK_DUF26-Ic.4 - DUF26 kinases
O. sativa LOC_0s07g35700 = — L .
LOC100279471 100279471 7 V7.0 2.80E-42 (PAC:33114619) have homology to DUF26 containing loci,
expressed
O. sativa LOC_0s07g35640 .
LOC100279471 100279471 7 V7.0 3.41E-41 (PAC:33116786) expressed protein
. TKL_IRAK_DUF26-Ic.23 - DUF26
O. sativa LOC_0s07g35730 .= -
LOC100279471 100279471 7 V7.0 4.15E-40 (PAC:33115421) kinases hgv_e homqlogy to DUF26
containing loci, expressed
. TKL_IRAK_DUF26-1d.5 - DUF26 kinases
O. sativa LOC_0s07g35790 = - . :
LOC100279471 100279471 7 V7.0 2.15E-37 (PAC:33118101) have homology to DUF26 containing loci,
expressed
. TKL_IRAK_DUF26-Ic.2 - DUF26 kinases
0. sativa LOC_0Os07g35650 = — L .
LOC100279471 100279471 7 V7.0 7.50E-37 (PAC:33114910) have homology to DUF26 containing loci,
expressed
. TKL_IRAK_DUF26-Ic.4 - DUF26 kinases
0. sativa LOC_0Os07g35700 = — - .
LOC100279471 100279471 7 V7.0 7.50E-37 (PAC:33114619) have homology to DUF26 containing loci,
expressed
. TKL_IRAK DUF26-Ic.24 - DUF26
0. sativa LOC_0Os07g43560 .= -
LOC100279471 100279471 7 v7.0 3.19E-35 (PAC:33116893) kinases hqv_e homqlogy to DUF26
containing loci, expressed
. TKL_IRAK_DUF26-1d.5 - DUF26 kinases
O. sativa LOC_0s07g35790 = - o :
LOC100279471 100279471 7 V7.0 1.11E-34 (PAC:33118101) have homology to DUF26 containing loci,
expressed
. TKL_IRAK_DUF26-Ic.24 - DUF26
O. sativa LOC_0s07g43560 .= -
LOC100279471 100279471 7 v7.0 1.11E-34 (PAC:33116893) kinases hqv_e homqlogy to DUF26
containing loci, expressed
0. sativa i LOC_0s07¢g35630 retrotransposon protein, putative, Ty3-
LOC100279471 100279471 ! v7.0 1.36E-33 (PAC:33113836) gypsy subclass, expressed
. TKL_IRAK DUF26-Ic.24 - DUF26
0. sativa LOC_0Os07g43560 S = —
LOC100279471 100279471 7 V7.0 7.02E-31 (PAC:33116893) kinases hgv_e homqlogy to DUF26
containing loci, expressed
. TKL_IRAK DUF26-Ic.24 - DUF26
0. sativa LOC_0Os07g43560 S = —
LOC100279471 100279471 11 V7.0 4.43E-46 (PAC:33116893) kinases hgv_e homqlogy to DUF26
containing loci, expressed
LOC100279471 100279471 11 O.sativa 1.55E-45 LOC_0s11g34610 TKL_IRAK_DUF26-Ic.28 - DUF26
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v7.0 (PAC:33160733) kinases have homology to DUF26
containing loci, expressed
. LTPL98 - Protease inhibitor/seed
O. sativa LOC_0Os11g34660 . .
LOC100279471 100279471 11 V7.0 7.50E-37 (PAC:33163803) storage/L TP family protein precursor,
. LTPL98 - Protease inhibitor/seed
O. sativa LOC_0Os11g34660 . .
LOC100279471 100279471 11 V7.0 3.89E-34 (PAC:33163803) storage/L TP family protein precursor,
. TKL_IRAK_DUF26-la.5 - DUF26 kinases
O. sativa LOC_0s10g04720 = - - .
LOC100279471 100279471 10 V7.0 6.57E-44 (PAC:33098898) have homology to DUF26 containing loci,
0. sativa LOC_0s06¢g38550 .
LOC100279525 100279525 6 V7.0 0 (PAC:33147262) expressed protein
A. thaliana AT3G28720
LOC100279525 100279525 3 TAIR10 4.04E-72 (PAC:19660049)
O. sativa LOC_0s01g67290 . . .
LOC100279714 100279714 1 v7.0 1.60E-92 (PAC:33124801) cyclin-related protein, putative, expressed
. endonuclease/exonuclease/phosphatase
O. sativa LOC_0s10g27230 : - S -
LOC100279717 100279717 10 V7.0 0 (PAC:33101988) family domain containing protein,
. endonuclease/exonuclease/phosphatase
0. sativa LOC_0s03g07080 : - . .
LOC100279717 100279717 3 V7.0 0 (PAC:33128451) family domain containing protein,
A. thaliana i AT3G58580 DNAse I-like superfamily
LOC100279717 100279717 3 TAIRLO 1.26E-34 (PAC:19660692) protein
. MCMB6 - Putative minichromosome
O. sativa LOC_0s05g14590 . .
LOC100279753 100279753 5 V7.0 2.58E-88 (PAC:33156980) maintenance MCM complex subunit 6,
. MCMB6 - Putative minichromosome
A. thaliana LOC_0s05¢g14590 . .
LOC100279753 100279753 5 TAIR10 1.63E-46 (PAC:33156980) maintenance MCM complex subunit 6,
O. sativa LOC_0s03g39740 .
LOC100279761 100279761 3 V7.0 3.31E-62 (PAC:33131971) expressed protein
O. sativa LOC_0s03g23935 WD domain, G-beta repeat domain
LOC100279862 100279862 3 v7.0 0 (PAC:33127173) containing protein, expressed
. STE_MEK ste7_ MAP2K.3 - STE kinases
0. sativa LOC_0Os01g42400 .~  — — - . .
LOC100279862 100279862 1 v7.0 8.99E-105 (PAC:33123653) include homologs to sterile 7, sterile 11 and

sterile 20 from yeast, expressed
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Locl00279862 100279862 2 AN 4 7e 50
WD-40 repeat family protein /
ootz oz 2 AL ey ATy
related
LOC100279862 100279862 8 O'\/S?gva 2.95E-41 "(SXE%ngg;sggo expressed protein
LOC100279863 100279863 9 O'Vs;"_g"a 8.06E-118 'zggagsgffggff)o expressed protein
cocomoz o1 O apoe 95001000 WOt Shee o
LOC100280005 100280005 12 0. Vs;:l.tgva 0 L((ggaoss;lzgggggo tetratricopeptigigilgssggIical,putative,
LOC100280049 100280049 5 0. Vs;lgva 2 15E-31 I_(g,iéogse?fg#gg)o phosphoglycerat:xzirr;izz dprotein, putative,
LOC100280100 100280100 3 0. Vs;lgva 0 L(ggaoss?(’)fzggggo 4—coumarate——CZXAp:Lgsiiz—like 7, putative,
LOC100280100 100280100 3 O.\;s?gva 8.04E-36 L(ggaogsgfzggogé)%o AMP-binding dg)r:;)zarLr;S(::dntaining protein,
LOC100280100 100280100 3 O.\/s;gva 5 07E-32 L(ggaogsgfzggogfggo 4—coumarate——Cce)XAp:Lgsizz—like 7, putative,
LOC100280100 100280100 11 O s2lva 3 89E-65 L(SXE%SI;’lllg(?sgfg)o expressed protein
LOC100280106 100280106 7 O-salva 2 60E-165 I_(ggé?ssgffgfg%o sex dete”';ilz‘taattii‘\’lglpg)‘(’;erg;;:gse'seed'z’
LOC100280106 100280106 7 O s2a 6 54E-135 L(gga?gsgffjgsf)o sex demr'gil:‘taattii‘\)/zlp;)‘(’;f:e’;;ea;se'se“'z’
LOC100280106 100280106 7 OS2V 1 a4E-130 L(ggagsgffff%o sex demr'gil:‘taattii‘\)/zlp;)‘(’;f:e’;;ea;se'se“'z’
LOC100280106 100280106 7 O 52V 5.03E-130 '-(826?353?17193255’)0 sex dete”;ilz‘tittii‘\)/glpg)‘();ergggse'seed'z’
LOC100280106 100280106 7 Osava  g51E-121 '-(826?353?17198453?41)0 sex dete”;ilz‘tittii‘\)/glpg)‘();ergggse'seed'z’
LOC100280106 100280106 7 O'\f;"_g"a 2.97E-120 "(826?355173‘?(?317)0 = detem;,il?tzttii(\)/g,perggiier;;:;selsm-z’
LOC100280106 100280106 7 O'stg"a 5.03E-111 jﬁ,ﬁ&fjﬁg‘fgg‘) > detem;rtittii?,g,perg;?ier;st:;selseew’
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LOC100280106 100280106 7 o. \f;‘_g"a 2.79E-76 L(‘;ga%fffgfg)o > daerr?&ittii?/g,pgg;t)eriegst:cjsaseed-z’
LOC100280106 100280106 7 o. \f;‘_g"a 3.40E-75 L(‘;ga%fffggggo > daerr?&ittii?/g,pgg;t)eriegst:cjsaseed-z’
LOC100280106 100280106 7 O sava 5 61E-70 L(gg(—:%s,o?ffs“ggg)ﬁ sex dew"';i&gttii‘\’/g,per)‘(’;er:a';sggse'seed'z’
LOC100280106 100280106 7 O-salhva 5 75E66 "(826?353?175125242)0 sex detem;il:‘;ttii‘\’/gPg)‘(’;ﬁgggseh%d'z’
LOC100280106 100280106 7 O-s2va 5 98E-63 "(826%331719355;)6 sex dete”gilz‘tzttii?lz,p;)‘();‘ig;;s;se'see‘j'z’
LOC100280106 100280106 7 OS2 1 04g-43 "(826%331719326:42)0 sex deter”;ilz‘tzttiic\’lz,pg)‘();i';;sgse'seed'z’
LOC100280106 100280106 7 O-sava 110636 "(826%3317193352)0 sex dete”gilz‘tzttii?lz,p;)‘();‘ig;;s;se'see‘j'z’
LOC100280106 100280106 12 O'Vs;"_g"a 3.87E-87 "(826?335123115871)0 e dete"EiStzttii?/g,pgg;tﬁiegst:csiseISGEd_Z’
LOC100280106 100280106 3 0. Vs;"_g"a 1.35E-67 "(825%53?1333?3187;)0 > dete”gil?tittii?/g,pgg;t)eriegst:csisaseed_z
LOC100280106 100280106 11 o. Vs;"_g"a 2.98E-63 "(8/25?33;123115871)0 > dete”’;ﬁ?@?ﬁ@,perf;erg;st??e'seed'z’
LOC100280165 100280165 1 O salva 1 8aE76 '-(326%5391135:;50 expressed protein
e R T M
oo womnz o O apieds LSOm0 Wy st pis o
LOC100280368 100280368 1 0. stg"a 1.67E-80 I_(ggé?ssgllgﬁff)o argi“i”E/segSg trl'vceh gggfggeo(j'pmtei” L
ooz s 7 O tuso LSOm0 e T b
ocuomauer o3 Ogin o LoCOfs0  wiraiaaratinsoun e
ooz e s AR seen T T
LOC100280586 100280586 7 O'\f;‘_g"a 4.07E-161 '-(826?353?17191;)%0 ga'aCtOSﬂHtii‘s:,rZiepﬁzgzg protein,
LOC100280586 100280586 7 O. sativa 2 9AE-55 LOC_0s07g09670 galactosyltransferase family protein,

v7.0 (PAC:33118714) putative, expressed
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LOC100280586 100280586 7 O satva  383E-41 L(S,S\E(:)Ssgffgfﬂ)o ga'aCtOS)gfjtZ’t"iS\feefiieprzggé’ protein,

LOC100280586 100280586 3 O 52t 1.03E73 '-(826?33513295559%0 ga'aCtOS)gHti’t"iS\feefiieprzggé’ protein,

LOC100280586 100280586 3 O. \f;g"a 7.91E-31 '-(8'26?333?1337498511)0 ga'aCtOS)gHtZ’t"f\fee,rif(ep:Zsrggé’ protein,

LOC100280586 100280586 12 O'\/S?gva 6.93E-38 5826?353’11259;375)6 ga'aCtosﬂltjrtZ't‘see,riiep';gggé’ protein,

LOC100280824 100280824 6 O'Vs;"_g"a 7.35E-123 L(g,iégsgffgffez)o peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100280824 100280824 6 O'Vs;"_g"a 8.39E-116 "(826%33163;’5;88)0 peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100280824 100280824 6 O'Vs;"_g"a 7.86E-91 "(826%33163:5;‘%0 peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100280824 100280824 6 O'Vs;"_g"a 6.90E-60 "(gga?ssgffg’ffgo peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100280824 100280824 6 O'\f? 'gva 3.58E-57 L(Sgaogsgffgffgo peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100280824 100280824 6 O'\f;l_ 'gva 2.94E-39 L(ggaogsgffffsg;o peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100280824 100280824 6 O'VS?_ 'gva 4.36E-37 L(ggaogsgffggg%o peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100280824 100280824 2 O'VS?_ 'gva 2.93E-115 L(ggaogsglz???lfjso peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100280824 100280824 2 O'VS?_ 'gva 2.57E-103 L(ggaogsglzggggé)o peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100280824 100280824 2 0. stg"a 4.64E-100 %826?353?12??:;8188)0 peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100280824 100280824 2 O'\/S;"_g"a 1.25E-94 L(gga?gsglzgggggo peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100280824 100280824 2 O'VS? gva 2.11E-66 52260353?12395};71‘80 peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100280824 100280824 2 O'VS? gva 1.85E-54 52260353?1239512;87)0 peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100280824 100280824 2 O'VS? gva 6.91E-41 522603535)123971223?)0 peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100280824 100280824 2 O.Vs? 'gva 1.17E-31 58260355’?12??51;71 f)O peroxidase precursor, putative, expressed
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LOC100280824 100280824 2 O.Vs7agva 1.17E-31 L(ggao;glzgég;go peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100280824 100280824 1 O.Vs7agva 3.13E-64 L(ggéossgllggg%o peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100280824 100280824 7 0. \f;g"a 1.62E-61 '}8&6?333?173;77%0 peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100280824 100280824 7 O'\/S?gva 1.03E-38 "(826?3535)1751745251)0 peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100280824 100280824 7 O'Vs;"_g"a 1.43E-30 "(826%3317197434386)0 peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100280824 100280824 4 O'Vs;"_g"a 1.62E-61 "(826%331419551724)0 peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100280824 100280824 3 O'Vs;"_g"a 8.42E-40 "(826%3313295125032)0 peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100280824 100280824 3 O'Vs;"_g"a 1.25E-37 "(826%35133?225%0 peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100280824 100280824 3 O.Vs;'gva 5.31E-36 L(ggaoss??fggszfg)o peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100281016 100281016 11 o. Vs;"_g"a 1.65E-52 '-(8/26?353}1135?;20)0 HVA22, putative, expressed
LOC100281016 100281016 8 0. stg"a 8.55E-31 I}S/Eé?ssgfg:fgéo HVA22, putative, expressed
cociose tomom 2 O s \SCOSD g o e oo U
coriose tomom 5 O oo |OCOTSOD gttt e ot DU
LOC100281394 100281394 4 O. stg"a 1.28E-84 '-(326?353?143;;755)0 protein phoif(ﬁissisc' putative,
LOC100281394 100281394 2 O'\/S;"_g"a 3.93E-53 L(gga?gsglzggzszlz)o protein phozg(ﬁfsigc' putative,
LOC100281422 100281422 3 O'\f;‘_g"a 1.38E-109 '-(826?353?53915295@0 pAPA'l"ij)t‘;?;‘fg;‘ﬁgsggo” family
LOC100281458 100281458 10 O.vs,?t(i)va 0 I_((Sgaoss;é)ggfégo leucine rich res;;:ezzzgaining protein,
LOC100281458 100281458 10 O'\f;‘_g"a 2.03E-43 '-(826?353}835;:11)0 OSFBXS%{()?{;%"”;S&?:‘;: dCO”tai”ing
LOC100281537 100281537 1 O.Vs,?gva 0 L((F?gaogsé)llzglfigfgo methyltransferase, putative, expressed
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S-adenosyl-L-methionine-

LOC100281537 100281537 2 A'TtXf‘F';fga 8.75E-62 (Pﬁg:zl(i)%?lg%& dependent methyltransferases
superfamily protein

LOC100281537 100281537 5 A, thalana 4 53859 (PQE?S%?%%S) P”tati‘;gmmif;hg’r';;z?sferase

LOC100281537 100281537 1 A'Tt'zf‘gi‘ga 5.53E-39 (Pﬁg:lgégggo) dSpggggr?melt_hafrt:rzggPaies
superfamily protein

LOC100281771 100281771 8 O'Vs;"_g"a 6.90E-157 "(826%331837402;)%0 ACRS, putative, expressed

ocumu o o O sape 100 OB OSATL Ann e AR

LOC100281771 100281771 8 O'Vs;"_g"a 5.33E-38 L{Si@%?fog’é‘gfsl%o ACT domain containing protein, expressed

LOC100281771 100281771 8 0. Vs;"_g"a 2.76E-35 %826?35?(’)183;102;)%0 ACRS, putative, expressed

LOC100281771 100281771 4 O.Vs?t(;va 1.99E-62 L(ggaossgfgg%sl)o ACT domain containing protein, expressed

LOC100281771 100281771 5 O.Vs?t(;va 2 49E-42 L(g,iéogss?lz??f;?f)o ACTdomaincog)t(agrrleisrlsgegrotein, putative,

LOC100282018 100282018 12 O.\/s;téva 2.93E-64 I‘(ggaogss}lzsgggggo cornichon protein, putative, expressed

Cocsomrs s 5 O oomss LOCOMRGETD gt e b dor

LOC100283321 100283321 4 0. stg"a 3.15E-84 '-(326?353?143;52977)0 t”b“"”/':tspzu fa‘i:\”/:'“e;g:‘;gs';‘:jng protein,

LOC100283321 100283321 5 A'Tt’:f‘gi‘ga 6.95E-61 (pﬁl;sfﬁfé?ig%e) cytrémé?sgrfﬁgtﬁiﬁle.n

ocumm w1 O e (O ONEI o it oo

LOC100284077 100284077 1 O'\f;‘_g"a 2.80E-91 '-(826?353?11335373;0 CDP'a'CO:&LEC?@Z?:S;';&‘“Sferase'

Cocuomnte o5 O S yape LOC OB e T CORCHype

LOC100284700 100284700 4 O.\/s;téva 0 L(ggaogsgffggggo proteasome subunit, putative, expressed

LOC100284700 100284700 3 O. sativa 0 LOC_0s03g37950  proteasome subunit, putative, expressed
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V7.0 (PAC:33130497)

LOC100284700 100284700 1 A fhatana o (Pﬁg:lgég(l)gaa) hon-ATPase subunit 9
LOC100284970 100284970 12 o. Vs;"g"a 8.45E-120 '-(826?335125?;13;30 thaumatin, putative, expressed

LOC100284970 100284970 12 o. Vs;"g"a 4.38E-117 '-(826?335125?;13;30 thaumatin, putative, expressed

LOC100284970 100284970 12 o. \fj‘_g"a 3.84E-105 '18&6?33512595‘133330 thaumatin, putative, expressed

LOC100284970 100284970 12 o. \/S;‘_g"a 3.84E-86 '-(ggagsgfggfggo thaumatin, putative, expressed

LOC100284970 100284970 12 O'Vs;"_g"a 1.99E-64 "(826%35125?;133348)0 thaumatin, putative, expressed

LOC100284970 100284970 12 O'Vs;"_g"a 4.39E-41 "(826%35125?;133348)0 thaumatin, putative, expressed

LOC100284970 100284970 1 O'Vs;"_g"a 1.43E-53 "(826%33112985521)0 expressed protein

LOC100284970 100284970 1 O'Vs;"_g"a 2.60E-31 "(826%33112985521)0 expressed protein

LOC100284970 100284970 3 O'\/S;"_g"a 3.85E-48 L(gga?;gfggf?go thaumatin, putative, expressed

LOC100284970 100284970 3 O.Vs7a.tgva 1.34E-47 L((F))gaogsgfzg;f?go thaumatin, putative, expressed

LOC100284970 100284970 3 O.\/s;téva 1.64E-46 L(ggaogsgfggf?go thaumatin, putative, expressed

LOC100285006 100285006 10 O satva 1 4gE-133 L(S,‘ia?;;fgg’sgfg')o protein ph°sepxlaf§§see§° puatve

LOC100285006 100285006 3 O-salva 2 68E-111 L(S,‘ia?;s?ffgog‘g‘(%o protein phosep))(f:)arteasSSZSC, puatve

LOC100285006 100285006 6 O salva 4 s5E-45 L(Sgg’;fffgggf‘)o protein phosép))(f;)arteassstzﬁQ puatve

Coctammons s 5 AU ssea AT, e
oo oo 4 A AT o o
LOC100285911 100285911 1 O'\f;‘_g"a 1.80E-69 '-(826?353?1129&5;%0 nner memb;ir;)‘i;zrs‘)etgi”' putative,

LOC100285948 100285948 6 O.sativa 1.42E-61 LOC_0s06g49890 coiled-coil domain-containing protein 90A,
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v7.0 (PAC:33148140) mitochondrial precursor, putative,
expressed

Y N N sy
ociommas s s O A 1oup e LOC O ot Conch ey
LOC100304328 100304328 6 O'\/S?gva 0 "(SXE%ngfs“gfgo ATEXOT0G1, putative, expressed
LOC100304328 100304328 2 O'Vs;"_g"a 0 "(826%33123985532)0 ATEXOT0G1, putative, expressed
LOC100304328 100304328 2 O'Vs;"_g"a 1.62E-65 "(826%331239;5’3758)5 expressed protein
LOC100304328 100304328 2 O'Vs;"_g"a 2.40E-63 "(826%3312397445?5)0 PPR mpeegu‘]t'gtrir‘\f‘;,”e‘;(%':gasiggg protein,
LOC100304328 100304328 1 O'Vs;"_g"a 6.44E-77 L(‘ggg’;g’fg;‘ff;" PPR repea;ﬁiﬂ“fei," e(;(%?gasisneigg protein
LOC100304328 100304328 4 A'TtX?F'{ifga 2 25E-57 (Pﬁgfgéﬁ‘é%s) exocyst S;Egtgiitneé‘fo family
LOC100304328 100304328 11 O satva 7 g5E.57 '-(8/26?35311135‘2326%0 ATEXO70G1, putative, expressed
LOC100304328 100304328 10 O salva 4 pag-a7 L(S,‘ia%?ﬁ?(??é’;o
LOC100381474 100381474 8 O.\/s;téva 0 L(ggaogsgfg%gg)o ATP binding protein, putative, expressed
oo oo 1 O o LCOMUENS) e st g
oo e s O R LOCOOSRI0 st st ot dra
LOC100381900 100381900 4 O'\/S;"_g"a 1.02E-46 L(ggagsgfgfgfll)o FGGYfarSL'é t?\‘;:aggg:‘egge kinases,
LOC100381927 100381927 8 O'\f;‘_g"a 6.70E-78 L(ggé?sss?fgfg)f;)o Leucine RiChe'?(SE’:;te?m"y protein,
LOC100381927 100381927 4 O'\f;‘_g"a 2.34E-77 '-(826?353?143;’522;0 Leucine RiChe'?(SE’:;te?m"y protein,
LOC100381936 100381936 12 O'\f;‘_g"a 0 '-(826?353}125?85;30 expressed protein
LOC100381936 100381936 5 A'Ttﬂf‘gfga 3.44E-95 (PQESZ‘;%%Q) CLUB
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LOC100382105 100382105 2 o. \f;‘_g"a 1.84E-48 '-(826?333?1235’1458;0 te”at”COPEpSigfezﬁ?eeitpfé’g:é” containing
LOC100382354 100382354 9 o. \f;‘_g"a 2 85E-50 L(gga?;gffffg 41)0 keratin, type'g;’;‘:zsk:e'gta' 9, putative,
Locioasaet t00sm2e41 8 OG0 L e e, o
Lociooseauas 100382444 4 O o Lo e, expressed
Lociooa24e4 t003m2e44 4 OG0 LER R e, expressed
LOC100382444 100382444 2 O'Vs;"_g"a 7.46E-42 "(826%331239710101:)0 Cyto"i“i;dg;ﬁ/'é‘,cgig'rgsgerase 3,
Loci00ag2444 100382044 2 OJNY 3a7e40 TSR o raneferase 1 putive, expressed
Locioossasd 100382444 2 UM mmaEss Lo o, expressed
LOC100382629 100382629 3 O'Vs;"_g"a 0 '-(326?35??133;57243)0 cytochrome P450, putative, expressed
LOC100382629 100382629 4 O.Vs;'gva 5.27E-44 L(ggaogsgffllfg%o cytochrome P450, putative, expressed
LOC100382629 100382629 12 0. stg"a 1.16E-39 '}S/‘ia%s;fgggi})o cytochrome P450, putative, expressed
LOC100382629 100382629 12 0. stg"a 1.72E-37 '}S/‘ia%s;fgfgggo cytochrome P450, putative, expressed
LOC100382629 100382629 2 0. stg"a 7.32E-36 '}S/‘ia%sgfgggslgo cytochrome P450, putative, expressed
LOC100382694 100382694 1 O'\/S;"_g"a 3.72E-109 L(gga?gsgllfgg;tgl)o Nnﬁg?hgﬁé?.“a\n&”eecﬁrfgfrﬁﬂiﬁf@?
_ e_xpressed_
LOC100382694 100382694 7 O'\f;‘_g"a 2.51E-54 '-(826?353?171937767%0 Nnﬁg?hé‘ﬁé?f'é”&”eecﬁrﬁ'gfrgﬁfaifiie
expressed
LOC100382848 100382848 2 O'\f;‘_g"a 5.21E-82 '-(826?353?12381%0 RNA binding protein, putative, expressed
LOC100382848 100382848 1 A'Ttlzf‘gfga 5.58E-31 (pﬁlﬁi‘éiégs) dfp:gggr?f)r/r:el{h;r;f:ar]rzgpéPaeses
superfamily protein

LOC100382925 100382925 1 O. sativa 0 LOC_0s01g66560 signal recognition particle 72 kDa protein,
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v7.0 (PAC:33123341) putative, expressed

LOC100382925 100382925 1 A'TtXf‘F';fga 3.75E-72 (Pﬁg}g‘gﬁg‘;& SRP72 RNA-binding domain
LOC100382925 100382925 1 A'TtXf‘F';fga 1.59E-70 (Pﬁg}g%gggs) SRP72 RNA-binding domain
LOC100383285 100383285 1 O satva 1 35E.57 '-(826?3351129{);‘5850 DUFGMp%?Q:S; Zf(’gf;:s'gg protein,

LOC100383495 100383495 11 O.Vs; 'gva 7.80E-97 L((;gaoss?’lllgfszzlgo peroxidase precursor, putative, expressed

LOC100383495 100383495 12 O.Vs? t(i)va 1.41E-93 L(ggaoglzgfgfgo peroxidase precursor, putative, expressed

LOC100383495 100383495 4 O'Vs;"_g"a 5.26E-61 "(826%331419551724)0 peroxidase precursor, putative, expressed

LOC100383495 100383495 4 O'Vs;"_g"a 3.32E-57 "(826%331435’;5;0 peroxidase precursor, putative, expressed

LOC100383495 100383495 4 O'Vs;"_g"a 2.10E-34 "(826%331419551724)0 peroxidase precursor, putative, expressed

LOC100383495 100383495 7 O'Vs;"_g"a 2.10E-53 "(826%331719277%0 peroxidase precursor, putative, expressed

LOC100383495 100383495 7 O'\/S;"_g"a 3.11E-32 L(ggagsgffff%o peroxidase precursor, putative, expressed

LOC100383495 100383495 2 O.Vs7a. tgva 7.32E-53 L(ggaogsgf%:g’)o peroxidase precursor, putative, expressed

LOC100383495 100383495 2 O'VS?_ 'gva 8.35E-46 L(ggaogsglzgg;;go peroxidase precursor, putative, expressed

LOC100383495 100383495 2 O'VS?_ 'gva 3.55E-44 L(ggaogsglz???lfjso peroxidase precursor, putative, expressed

LOC100383495 100383495 2 O'VS?_ 'gva 1.84E-41 L(ggaogs’o?lz%;?lgo peroxidase precursor, putative, expressed

LOC100383495 100383495 2 O'\f?_ t(;va 9.53E-39 L(Sgaogsgf??jgggo peroxidase precursor, putative, expressed

LOC100383495 100383495 2 O'V“? t(i)va 1.72E-35 L(ggaogsglzggégs)o peroxidase precursor, putative, expressed

LOC100383495 100383495 2 O'VS? gva 2.10E-34 52260353?1239;;71‘80 peroxidase precursor, putative, expressed

LOC100383495 100383495 2 O'VS?. gva 1.09E-31 52260353?123%:;;)0 peroxidase precursor, putative, expressed

LOC100383495 100383495 10 O.sativa 8.35E-46 LOC_0s10g01760 peroxidase precursor, putative, expressed
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v7.0 (PAC:33100980)

LOC100383495 100383495 10 O.Vs7agva 4.94E-36 L(ggao;égggggg)o peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100383495 100383495 6 O.Vs7agva 1.51E-42 L((;gaossgffsfféo peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100383495 100383495 8 O.Vs7agva 3.11E-32 L(ggao;gfgfggol)o peroxidase precursor, putative, expressed
LOC100383495 100383495 3 O.Vs;'gva 3.11E-32 L(ggao;??fgglzgéo peroxidase precursor, putative, expressed
Locuoummsuss toveuss 3 Oh® nonesr LOCORMONGD et phpepie ool conples
LOC100383661 100383661 5 O'Vs;"_g"a 0 I_(ggégsgfggfgf)o expressed protein
LOC100383726 100383726 1 O.Vs?t(;va 0 5326033??11326571(%0 peptide transporter, putative, expressed
LOC100383726 100383726 1 O-s2a 519682 "(826%331129’;5%16)9 pmto”'dEpSE‘tjaet?\t/g'g%?gE;%e transport,
LOC100383726 100383726 1 O'Vs;"_g"a 2.49E-54 "(826%33112926571(%0 peptide transporter, putative, expressed
LOC100383726 100383726 1 O-saa 5 66E-41 L(ggagsgllgffllg)o pr°t°”'depgﬂfa‘*t?\tlg'g(%eggiﬂe transport,
LOC100383726 100383726 1 O:salva 4 50E-32 L(gga%sgllgggfgo peptide "a“sg)‘zgtreersfezm' putative,
LOC100383726 100383726 1 O.\/s;téva 4.50E-32 L(ggaogsgllzgzﬁé_’?l(%o peptide transporter, putative, expressed
LOC100383726 100383726 5 O.\/s;téva 6.21E-157 5326035391559:55756%4 peptide transporter, putative, expressed
LOC100383726 100383726 5 O salva 2 64E-136 '-(Sga?gsgfgfgfgo peptide ”ansg)‘(’gtreersfezm' putative,
LOC100383726 100383726 5 O sathva 1 79E43 '}Sﬁa?gsgfgfgfgo peptide "ansg)‘(’gtreerssezm' putative,
LocuoemeeTzs oz 10 OE paiper OO0 FOT domanconanig e
LOC100383726 100383726 4 O'\f;‘_g"a 5.85E-56 L(ggé?ssgffggéeio POT family protein, expressed
LOC100383726 100383726 6 O-salva 1 91649 '-(826?353?16‘?;;92(%0 pmto”'depgﬂgaet?\t/:'g(%egggée transport,
LOC100383726 100383726 6 O.sativa 1.47E-44 LOC_0s06¢13210 peptide transporter PTR2, putative,
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v7.0 (PAC:33146076) expressed
LOC100383726 100383726 o. \f;‘_g"a 7.13E-36 '-(826?33512??7351?88)0 pmto”'depngaet?\tleol'g%ﬁggsﬂe transport,
LOC100383726 100383726 A'TtXf‘F';fga 7.13E-36 (Pﬁg:lgg;‘;‘fm) Majorfac”;‘f‘;:’erif]”perfam"y
LOC100383726 100383726 o. \f;‘_g"a 1.06E-33 I}S&E?ssgfglefso peptide ”ansg)‘(’gtrirsspezm' putative,
LOC100383726 100383726 o. \fj‘_g"a 3.69E-33 '18&6?33??133?145;)0 peptide tra“Spgiﬁrre§;§3'A’ putative,
LOC100383810 100383810 O.Vs?gva 2 66E-76 53260383?34?;2131(%0 glutamate receg)t(grrepsgjursor, putative,
LOC100383810 100383810 O.Vs?t(;va 2 66E-76 L((ggé%sgfggfﬁ)o glutamate receg;g:e[)sgic(jursor, putative,
LOC100383810 100383810 O'Vs;"_g"a 9.31E-38 "(826%331419(;‘5%0 glutamate receptor, putative, expressed
LOC100384029 100384029 O.Vs?t(;va 5 35E-76 I.((ggé%s??llzgggfgio signal peptide pi[:(tpi)?:::étljike 2B, putative,
LOC100384533 100384533 O'\/S;"_g"a 6.50E-128 L(gga?gsgfggol%o expressed protein
5 S e on LS O e it Lo
LOC100501255 100501255 O.\/s;téva 0 58260353912?92795980 expressed protein
LOC100501255 100501255 O 52t g 03E-134 '}S/‘ia%sgffglgggo expressed protein
LOC100501255 100501255 O satva 4 70836 '}S/‘ia%sgfgfggol)o expressed protein
Oy LOC otk v o o CACTA
Oy 10C Ot ki sl ol 62
LOC100501712 100501712 A'Ttﬂiigfga 7.40E-31 (pﬁl?r’fé?%%) (RRI\/:?SBAt;?ll?nlgggwotifs)
amily protein
LOC100501921 100501921 O'\f;‘_g"a 0 L(ggaﬁgffgg’g;o expressed protein
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LOC100501994 100501994 8 o. \f;‘_g"a 1.20E-78 L(Sia%ffgfg%o CS'—A“'Ce”/:'%iepﬁé’g‘stggse"ike family
LOC100501994 100501994 8 o. \f;‘_g"a 4.80E-65 L(?ia%ffogfg?’;ﬁo CSLA“'Ce”A“l'%SXepﬁzg‘stggse'"ke family
LOC100501994 100501994 8 O. \f;g"a 3.03E-61 L(gg(—%gfgfg’ggo CSLA“'Ce'l:l'oesxepigg‘;ggse'"ke family
ocummne w5 O garess 10 O i o e corl o
LOC100501994 100501994 6 O.Vs?t(;va 9.97E-49 52,260333?164?;523?62)0 CSLA9—celluloz)e(;zgr;;f;zse-likefaminA,
ccumne o 2 O e 1SC OSO CSUAL e g i i A
ocummne o7 O seas 1L OSHTI CRUAT e g e iy A
LOC100502153 100502153 4 O'Vs;"_g"a 1.65E-175 "(gga?ssgff’fggzz)s PPR re"eeguct':tr:‘\f‘e'”e‘)’(%?g'ggg protein,
LOC100502313 100502313 1 O.Vs;'gva 0 %826035??113266571(?)0 peptide transporter, putative, expressed
LOC100502313 100502313 1 o. Vs;"_g"a 1.28E-96 L(S,‘ia?gi?ffffjf)g pr°t°”'depngaet?\tlg'é?(%ﬁgssﬂe transport,
LOC100502313 100502313 5 0. stg"a 1.55E-171 %826%53915373:7675)0 peptide ”ansg)‘(’gtreerssezm' putative,

LOC100502313 100502313 5 0. stg"a 6.19E-88 '}S/‘ia%sgfgfgfgo peptide ”ansg)‘(’gtreersfezm' putative,

LOC100502313 100502313 5 O.\/s;téva 3.65E-116 582603539155(215557554 peptide transporter, putative, expressed
LOC100502313 100502313 5 Osalva ; a7e-61 '-(326?353?&?:;53)4 peptidie transporter, putative, expressed
LOC100502313 100502313 5 O'\/S;"_g"a 7.56E-49 L(gga?gsgfg?g?%o peptide "ansg)‘zgtrirssezm' putative,

LOC100502313 100502313 5 O'\f;‘_g"a 2 4TE-42 5826?353?155?:;75(?)4 peptide transporter, putative, expressed
LOC100502313 100502313 5 O'\f;‘_g"a 4.18E-33 L(ggé?sss?ff?ezgfel)o peptide ”""”Spg;t;rressTeES'A’ putative,
ocuomss w10 O imess O OAO 0T dmancnany i

LOC100502313 100502313 4 O'\f;‘_g"a 1.05E-59 '-(826?35514192535‘;0 POT family protein, expressed
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O. sativa i LOC_0s06g13210 peptide transporter PTR2, putative,
LOC100502313 100502313 6 V7.0 1.12E-46 (PAC:33146076) expressed
O. sativa i LOC_0s06g13200 proton-dependent oligopeptide transport,
LOC100502313 100502313 6 v7.0 2.478-42 (PAC:33145290) putative, expressed
O. sativa ) LOC_0s08g41590 peptide transporter PTR2, putative,
LOC100502313 100502313 8 V7.0 1.90E-37 (PAC:33104216) expressed
O. sativa i LOC_0s02g31980 proton-dependent oligopeptide transport,
LOC100502313 100502313 2 v7.0 2.31E-36 (PAC:33137578) putative, expressed
A. thaliana AT1G22540 Major facilitator superfamily
LOC100502313 100502313 1 TAIR10 1.78E-31 (PAC19657244) rotein
p
0. sativa i LOC_0s11g02730 harpin-induced protein 1 domain
LOC100502500 100502500 1 v7.0 3.68E-126 (PAC:33160248) containing protein, expressed
0. sativa i LOC_0s12¢g02700 harpin-induced protein 1 domain
LOC100502500 100502500 12 v7.0 6.65E-123 (PAC:33150102) containing protein, expressed
0. sativa i LOC_0s06¢g32970 harpin-induced protein 1 domain
LOC100502500 100502500 6 v7.0 3.03E-70 (PAC:33145538) containing protein, expressed
LOC100856921 100856921 5 0. Jatva - 417E-53 '-(326?35??1559745‘8156)0 expressed protein
O. sativa LOC_0s10g22990 phi-1-like phosphate-induced protein,
LOC103626267 103626267 10 v7.0 0 (PAC:33101918) putative, expressed
. phosphate-induced protein 1 conserved
LOC103626267 103626267 6 0. Jatva 1 61E-55 '}S/‘ia%sgffslgfgo region domain containing protein,
' ' expressed
. phosphate-induced protein 1 conserved
LOC103626267 103626267 6 O S22 g.93E-40 %826935391639151;50)0 region domain containing protein,
' ' expressed
. phosphate-induced protein 1 conserved
LOC103626267 103626267 6 O'stt(;"a 6.87E-35 535532%3%1712650 region domain containing protein,
' ' ' expressed
. phosphate-induced protein 1 conserved
LOC103626267 103626267 2 O'\f?t(;"a 7.83E-47 52269353?164?6171265)0 region domain containing protein,
) ) expressed
. phosphate-induced protein 1 conserved
LOC103626267 103626267 2 O'\f;"g"a 7.83E-47 'igga%sgfggggg)o region domain containing protein,
' ' expressed
. phosphate-induced protein 1 conserved
LOC103626267 103626267 8 O'stt(;"a 3.12E-39 L(ggagsgfgggggo region domain containing protein,

expressed
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LOC103632729 103632729 9 Osava  7a1E31 '-(gia?ssgffgg%o expressed protein
LOC103633165 103633165 7 O satva 114836 '-(826?3351719559%‘)0 expressed protein
LOC103636932 103636932 3 O. \f;g"a 6.65E-50 '}8&6?333?13’3921;5‘30 expressed protein
LOC103639235 103639235 3 O'\/S?gva 4.67E-72 "(SX(—:%SSE,O?&%S‘)O expressed protein
LOC103639235 103639235 5 O'Vs;"_g"a 4.10E-41 "(826%33155?58856‘)0 expressed protein
LOC103639888 103639888 7 0. Vs?t(;va 0 5226033??17?2521530 ATP-depend(eeQ;rp;;c;;edase, putative,
ocuseon e 5 O e 1L OSHTS pomor o by o0
LOC103645334 103645334 10 O'Vs;"_g"a 1.74E-75 "(gga?sséfgllgfg)o transc”ptio”e""):gfg;'eaéor' putative,
cocuts s 5 O s 00O et ooy kst
LOC103645745 103645745 3 O.Vs;'gva 8.48E-44 L(ggaogsgf??;ls?l;o PH domain containing protein, expressed
I Ak i
I A i e
oo w1 O aomese 1L OMET OFaUrS.Eoncet b G
ocivsin st 1 O arrees S Oy OFSDuSl-Fimans b o
ocusean o 1 O e 1SC OMTON GFSnrs:. oncet o G
ocumn o 1 O e 1SC O GF0U: Conct o G
ocusm o 1 O pucs 1SS 0D Grooo mhnc o sonh
LOC103645907 103645907 11 O'\f;‘_g"a 4.89E-39 '-(826?353}11383550 expressed protein
LOC103645907 103645907 11 O'\f;‘_g"a 2.08E-37 '-(826?35;113:’;261)0 expressed protein
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LOC103646241 103646241 O.Vs7agva 0 L(ggao;gfggggg)o expressed protein
LOC103646241 103646241 O Vs;"g"a 1.24E-48 '-(826?33512??742;01)0 expressed protein

O AR ey L OV R lEng e po
O sy LOC VIO RNl st
LOC103648231 103648231 O'\/S;"_g"a 1.94E-31 "(826%3317194112{501)0 OSFBXZZ;&Z&?’;}?&Z‘@: dcomai“ing
LOC103648516 103648516 O'Vs;"_g"a 2.20E-79 "(826%33183:’;’7432)0 agenet domz’ggp"r‘;g:;”i”g protein,
LOC103651769 103651769 O'Vs;"_g"a 1.49E-35 "(826%3313295‘?7672)0 expressed protein
LOC103651769 103651769 O'Vs;"_g"a 1.49E-35 "(gga?ssglllggglgo expressed protein
LOC103653151 103653151 O.Vs?t(;va 2 5AE-58 %8260353?183207118;)0 nucleic acid bier:(dpipegsgpergtein, putative,
5 0 ey L5 OIS DURGODUISS
O s 05 OO0 oo
O ey 05 OOyt phomius g
LOC103653829 103653829 O salva 4146116 '-(326%53912374:25%0 expressed protein

O AR ey L OV UL o Bl Ty
LOC103650845 103650845 O'\/S;"_g"a 6.65E-124 L(gga?gsgllgggslgo regulatory protein, putative, expressed
LOC103650845 103650845 O'\f;‘_g"a 5.12E-81 '-(826?353?11198679;(%0 regulatory protein, putative, expressed
LOC103650845 103650845 O'\f;‘_g"a 5.48E-49 '-(826?353?1133?:31‘80 regulatory protein, putative, expressed
LOC103650845 103650845 O'\f;‘_g"a 6.68E-48 '-(826?353?115’{579%0 regulatory protein, putative, expressed
LOC103650845 103650845 O'\f;‘_g"a 1.68E-36 '-(826?35511198679;(%0 regulatory protein, putative, expressed




55

oo wss 1 O qizers OCOTER gt

LOC103650845 103650845 6 o. \f;‘_g"a 3.03E-71 L@i&%ffféff%o DNA binding protein, putative, expressed

LOC103650845 103650845 8 0. \f;g"a 6.25E-42 '-(8'26?333?183;1158%0 regulatory protein, putative, expressed

LOC103650845 103650845 3 O'\/S?gva 3.95E-38 5826?35395395531258)0 regulatory protein, putative, expressed

LOC103636147 103636147 1 O'Vs;"_g"a 2.46E-85 "(826%331129’;;5(%0 expressed protein

ooz o5 A e AT Ut
LOC100192831 100192831 7 0. sativa 431E-55 LOC_0s07g46320 uncharacterized UPF0114 domain

v7.0 (PAC:33117957) containing protein, expressed
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ANEXO A - TERMO DE COMPROMISSO DO PROFESSOR ORIENTADOR DO
TRABALHO DE CONCLUSAO DE CURSO

Eu, Rafael Rauber, professor do Curso de Graduagdo em Ciéncias Bioldgicas desta
Instituigéo, declaro, para os devidos fins, estar de acordo em assumir a orientacio do Trabalho
de Conclusdo de Curso da aluna Adrielli Marina de Almeida, habilitagdo bacharelado e que
apresenta, como titulo provisério: Identificag¢do in silico de loci génicos nido-caracterizados de
milho que estavam diferencialmente expressos durante a interagdo de Azospirillum com milho

na preseng¢a de um inibidor da sintese de 4cido indol acético (aia).

Cascavel, 22 de setembro de 2022.

ﬁa[u/ %Aul?t‘r /4/,// %}’57

Nome legivel do orientador Assinatura do orientador
~\ N =
‘\;n"‘ 2 : Y i \ 5 \ . \ | ‘l 1 y
U e LU D X DLOWA ._}ﬁmm W\ ol mwicle-

Nome legivel do aluno Assinatura do aluno



ANEXO B - TERMO DE COMPROMISSO DO ALUNO ORIENTADO DO TRABALHO DE
CONCLUSAO DE CURSO.

Eu, Adrielli Marina de Almeida, Carteira de identidade nimero 13.205.045-7, aluna
regularmente matriculado no curso de graduag@o de Ciéncias Bioldgicas da Faculdade Assis Gurgacz
— FAG, sob registro académico niimero 201910699 declaro estar ciente das regras definidas pelo
colegiado do curso de Ciéncias Bioldgicas para o processo de realizagdo do trabalho de conclusio de

curso, cumprindo, assim os créditos da disciplina: Trabalho de Conclusdo de Curso.

Declaro ainda que me comprometo a cumprir rigorosamente os prazos definidos para entrega
das diversas etapas do trabalho, bem como a estar em todos os encontros previstos com o professor

orientador.

Professor orientador: Rafael Rauber.

Titulo provisoério:

Identificagdo in silico de loci génicos ndo-caracterizados de milho que estavam
diferencialmente expressos durante a interagcdo de Azospirillum com milho na presenga de um

inibidor da sintese de 4cido indol acético (aia).

Cascavel, 22 de setembro de 2022.

(N . A . \ Y 4 ’
pﬁ\% €l ™ De NUNEWA aplwb (). da \th"#é'\

Nome legivel do aluno Assinatura do aluno
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ANEXO C - SOLICITACAO DE COMPOSICAO DE BANCA DE DEFESA DE TCC

Eu, académica Adrielli Marina de Almeida, juntamente com meu professor(a) orientador(a)
Rafael Rauber, docente do curso de Ciéncias Biolédgicas, viemos por meio deste solicitar a composicido
da banca de defesa ptblica do Trabalho de Concluséo de curso intitulado Identificagdo in silico de loci
g€nicos ndo-caracterizados de milho que estavam diferencialmente expressos durante a interagdo de
Azospirillum com milho na presenga de um inibidor da sintese de 4cido indol acético (AIA). com os

professores citados abaixo:

Rafael Rauber Orientador
Eliandro Espindula Titular
Bianca Carraro  Tiwlar
. Thomas Freut ‘S—up—lente

Cascavel, 27 de outubro de 2022

Q&AUWA W) i (M/chtou

RAFAEL RAUBER ADRIELLI MARINA DE ALMEIDA

RG: 8.610.982-4/SSPPR RA: 201910699
CPF: 059.976.109-99 RG: 13.205.045-7/SSPPR
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ANEXO D - ACOMPANHAMENTO DAS ORIENTACOES DE TCC

Académico: Adrielli Marina de Almeida RA: 201910699

Orientador: Rafael Rauber Periodo: 8°

Assinatura do

Data Atividades desenvolvidas
aluno

Assinatura rientador

n

Uodla4 &moa Al godho \.\Lsd.d»b(‘ﬂt‘v \IL\J&/«

A\

A 219891 'ﬂuvmms F 5 foony wm&&%( (\I’L\»Ah/\ %
BlAL Rins 88 A o oy mLsd»Lo.c.. rl,\,;\ﬂr ﬁ
16009724 | Rape s )Ann)\..locbo 2 gy wktide Lon o, (\AMALM"

2ttat | Qotin domaede  clo e pking, Bl (g4
01020 | Qutorni C8  todonen A nicion Quacalls %§
D8loY/all Qwipalreeo® . doslds M\,Lu,\

WloWhi | Onsrlicegd  cunphin e oloplés Qe M #(
UKl Vo is > panr koot QAM UK

2306121 £ nedonkc potie ALt Ol Aok (\D\mxﬂ»

b2l Onl pdoccnd  aukyclobogie, QW (L(
10922l DA wnkoc D Qg Jia O da M TM«L]
092)| foun s 0 wmarsdohs te Qe Jos 77;
116127 Runca s daloida, poke buin co Ol gk %r{
1S1ael2 ) a\mal-bm,.ab fuwl’« i ca. . OVA/\-J}\-A L)/

Assinatura do Orientador: Rafael Rauber.



ANEXO E - DECLARAGCAO DE REVISAO ORTOGRAFICA E GRAMATICAL DO
TCC

Eu, Mayara Zanatta Fank, RG 10.207.384-3, CPF 088.310.389-31, e-mail
mayara_zanatta@hotmail.com, telefone (45) 99975-3806, declaro para os devidos fins que
realizei a correg#io ortografica e gramatical do artigo intitulado IDENTIFICACAO IN SILICO
DE LOCI GENICOS NAO-CARACTERIZADOS DE MILHO QUE ESTAVAM
DIFERENCIALMENTE EXPRESSOS DURANTE A INTERACAO DE AZOSPIRILLUM
COM MILHO NA PRESENCA DE UM INIBIDOR DA SINTESE DO ACIDO INDOL-3-
ACETICO (AIA), de autoria de Adrielli Marina de Almeida, académica regularmente matriculada
no Curso de Ciéncias biolégicas — modalidade Bacharelado do Centro Universitario da Fundag&o

Assis Gurgacz.

Por ser verdade, firmo o presente documento.

Cascavel, 22 de novembro de 2022

e

Mayara Zanatta Fank

. ‘\/‘L\/ \_;,“-\ A ”L\ .‘U/‘I\v-\'(\((' v

Adrielli Marina de Almeida
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ANEXO F - DECLARACAO DE INEXISTENCIA DE PLAGIO

ADRIELLI MARINA DE ALMEIDA

IDENTIFICACAO IN SILICO DE LOCI GENICOS NAO-CARACTERIZADOS DE MILHO
QUE ESTAVAM DIFERENCIALMENTE EXPRESSOS DURANTE A INTERACAO DE
AZOSPIRILLUM COM MILHO NA PRESENCA DE UM INIBIDOR DA SINTESE DO
ACIDO INDOL-3-ACETICO (AIA).

Eu Adrielli Marina de Almeida, aluna da Graduag#o de Ciéncias Bioldgicas, da Faculdade Assis
Gurgacz, declaro, para os devidos fins, que o Trabalho de Conclusdo de Curso apresentado em anexo,
requisito necessario a obtengdo do grau de Bacharel em Ciéncias Bioldgicas, encontra-se plenamente
em conformidade com os critérios técnicos, académicos e cientificos de originalidade. Declaro ainda
que, com excegdo das citagdes diretas e indiretas claramente indicadas e referenciadas, este trabalho foi
escrito por mim e portanto ndo contém plagio, fato este que pode ser comprovado pelo relatério do
software verificador de plagio que se encontra junto a este documento. Eu estou consciente que a
utilizagdo de material de terceiros incluindo uso de parafrase sem a devida indicagdo das fontes sera
considerado plagio, e estara sujeito a processo administrativos da FAG - Faculdade Assis Gurgacz e

sangdes legais.

Cascavel, 22 de novembro de 2022.
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ANEXO G — AUTORIZACAO PARA ENCAMINHAMENTO DO TCC PARA DEFESA

Eu, Professor Rafael Rauber, docente do curso de Ciéncias Bioldgicas, orientador da académica
Adrielli Marina de Almeida, na elaboragdo do Trabalho de Conclusdao de Curso (TCC) intitulado:
Identificagdo in silico de loci génicos ndo-caracterizados de milho que estavam diferencialmente
expressos durante a interag@o de Azospirillum com milho na presenga de um inibidor da sintese do acido

indol-3-acético (AIA), declaro estar de acordo com o envio do trabalho sob minha orientagdo para
avaliag@o da banca e defesa publica.

Cascavel, 22 de novembro de 2022.
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