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Introduccion

1. INTRODUCCION

1.1. Estrés por frio

1.1.1.Concepto de estrés.

Lambers et al. (1998) define el estrés como cualquier factor ambiental, bi6tico o
abidtico, que reduce la tasa de algun proceso fisiologico, por debajo de la tasa
maxima que podria alcanzar. Y especifica tres escalas temporales en la respuesta
de las plantas al estrés:

Fase de alarma: es el efecto inmediato cuando se presenta el estrés. Ocurre en
una escala de segundos a dias. Las plantas reaccionan ralentizando o deteniendo
sus funciones fisiolégicas basicas, reduciendo su vigor, y activando mecanismos
especificos para hacer frente al estrés. Las plantas que no poseen mecanismos
adecuados de defensa o respuesta frente al estrés experimentan dafios
irreversibles y mueren. El desenlace es el mismo cuando la situacion de estrés en
muy intensa y supera la capacidad de respuesta de la planta.

Aclimatacion: es el ajuste morfologico y fisiologico que realiza la planta, como
individuo, para compensar su peor funcionamiento después de la exposicion al
estrés. Ocurre en una escala de dias a semanas. La activacion de los mecanismos
defensivos o de respuesta da lugar a reajustes del metabolismo celular para
adaptarse a las nuevas condiciones, a la activacion de los procesos de reparacion
de la maquinaria celular dafada y a la expresidon de las adaptaciones
morfologicas.

Adaptacion: es la respuesta evolutiva que resulta de cambios genéticos en las
poblaciones, conduciendo a una compensacion morfolégica y fisioldgica. Ocurre
en una escala temporal mucho mayor que la aclimatacién, y tras muchas

generaciones.
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1.1.2. Tipos de estrés.

Entre las posibles clasificaciones de los factores de estrés, en general,
podemos clasificar en dos grandes grupos, estreses biodticos y abidticos (Azcon
Bieto y Talon, 2008). Siendo los estrés bioticos los originados por la accion de
otros seres vivos: animales, plantas (competencia, alelopatia, etc.),
microorganismos (bacterias y hongos), y otros agentes fitopatogenos (virus y
viroides).

Y por otra parte, los estreses abioticos, dependiendo del agente causal,
podemos dividirlos en fisicos y quimicos. Entre los estrés fisicos encontraremos el
estrés por déficit o exceso de agua, temperaturas extremas (calor, frio y
congelacion), salinidad (en su componente osmotico) y radiacion UV. Y entre los
factores quimicos destacan la contaminacion atmosférica por metales pesados,
compuestos téxicos de diferente origen, salinidad (en su componente i6nico o

toxico) y carencia de elementos minerales esenciales para la planta.

1.1.3. Relevancia del estudio del estrés en plantas.

La importancia del conocimiento de los factores de estrés en las plantas de se
deben a los siguientes motivos:

Elemento crucial para la elaboracion de modelos predictivos, como por ejemplo
en el estudio de los efectos en el tan inminente y problematico cambio climatico
que estamos experimentando.

Para el analisis de la interaccion de las plantas con los factores ambientales con
el fin de comprender la distribucion de las especies en los diferentes ecosistema.

El rendimiento y capacidad de supervivencia de los cultivos limitado a los
impactos de estrés ambientales, siendo estos los factores que mas limitan la
productividad agricola a nivel mundial. Estos estrés no solamente tienen un
impacto sobre los cultivares actuales, sino que también son un obstaculo
importante en la introduccion de cultivos en zonas que actualmente no estan

siendo utilizadas para la agricultura (Gaspar et al., 2002).
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Siendo crucial comprender los procesos fisiolégicos subyacentes en la
tolerancia de los cultivos al estrés a la hora de establecer programas de mejora
genética, tanto desde abordajes tradicionales como biotecnoldgicos (Ali Dib et al.,
1990).

1.1.4. Mecanismos generales de respuesta a estrés.

Las plantas estan ligadas a su habitat, no pueden huir de la amenaza de
muchos agentes estresantes ambientales y antropicos, y por lo tanto necesitan
mecanismos especiales para evitar el estrés o adaptarse a él (Lichtenthaler,
1998). La flexibilidad de su metabolismo les permite hacer frente a su entorno en
constante fluctuacion (Gaspar et al., 2002).

La manifestacion de las respuestas de las plantas frente a unas condiciones
ambientales adversas implica la puesta en marcha de una secuencia compleja de
acciones. En primer lugar, se produce la percepcion por la planta del estimulo
estresante, siendo este proceso el menos conocido. En general, a sefial de estrés
es detectada por una serie de receptores y seguidamente es amplificada a través
de cascadas o rutas de transmision de sefal hasta llegar al nucleo de la célula.

La transduccion de senal produce cambios transitorios en los niveles de
determinados iones, como el calcio y de moléculas como lipidos, especies
reactivas de oxigeno, especies antioxidantes, oxido nitrico, entre otras que actuan
como segundos mensajeros, amplificando la sefial de estrés a través de la célula
hasta inducir un cambio en una molécula efectora, como una quinasa o un factor
de transcripcion. Las hormonas también tiene un papel importante en las rutas de
transmision intracelular de la sefial de estrés, donde se ha descrito como el acido
abscisico participa de forma activa en la sefalizacion de muchas respuestas al
estrés abidtico (Toumi et al., 2010), y se ha detallado también la implicacion del
etileno, el acido salicilico y el acido jasmonico, en la transmision de la sefal de
infeccion por patogenos (Dempsey et al., 1999; Dong, 1998; Jameson y Clarke,
2002; Viot et al., 2009).
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Finalmente tiene lugar la regulacion de la expresion génica en el nucleo donde
se induce o reprime la expresion de diversos genes, o los factores de transcripcion
que los regulan, lo que a su vez provoca cambios en el metabolismo celular, que
se traducen en alteraciones en el crecimiento y desarrollo de la planta, cambios
que segun Azcon-Bieto y Talon (2008) pueden ser entre otros:

- Alteraciones en el desarrollo de la planta. Normalmente se aprecia un menor
crecimiento vegetativo, asi como una reduccién del numero de estructuras
reproductivas que aceleran su desarrollo para poder asegurar la siguiente
generacion.

- Muerte celular y abscision de los tejidos dafiados, lo que elimina el foco de la
infeccion en estrés bidtico, disminuye la superficie de transpiracion y permite
reciclar nutrientes.

- Aumento o disminucién en la actividad de las rutas alternativas de disipacion y
obtencion de energia, como la fermentativa.

- Cambios en la actividad hormonal. Ademas de participar en la percepcion y
transmision de la sefial. La modificacidon de los niveles hormonales puede
incrementar la resistencia a estrés.

- Sintesis de nuevas proteinas, como la ubicuitina, las proteasas implicadas en la
degradacion de las proteinas dafiadas o marcadas con la propia ubicuitina , y las
proteinas de choque térmico. Estas dultimas no solo inducidas frente a
temperaturas extremas, actuando como chaperonas plegando proteinas
desnaturalizadas por el estrés y previniendo la formacion de agregados proteicos
irreversibles.

- Sintesis y acumulacién de compuestos osmoprotectores que actuan restaurando
el potencial hidrico o bien como protectores de la estructura de membranas y
macromoléculas.

- Sintesis de metabolitos secundarios protectores, como los fenilpropanoides.
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1.1.5. Estrés por bajas temperaturas.

El frio esta considerado como uno de los estreses abidticos mas importantes,
afecta severamente al crecimiento y desarrollo de las plantas, y limita su
distribucion geografica. Solamente un tercio del area total de la Tierra esta libre de
heladas y el 42% de la superficie terrestre soporta temperaturas por debajo de los
-20°C (Larcher, 1995).

Para entender el efecto del frio sobre las plantas, conviene distinguir entre
aquella temperaturas que se encuentran por encima y por debajo de los cero
grados Celsius. Puesto que el término “estrés por bajas temperaturas” puede
resultar arbitrario. Se puede clasificar en funcion de la temperatura en: “estrés por
frio” para referirse al estrés causado por temperaturas comprendidas en el
intervalo entre 0 y 15°C, también denominado chilling stress. Y por otro lado,
‘estrés por congelacidn” para designar al freezing stress, estrés causado por
temperaturas por debajo de los 0°C. Siendo el enfoque de este trabajo el estudio
del estrés por frio.

Otro enfoque es la clasificacion en funcién de la sensibilidad al frio de las
plantas (Gofii, 2010):

- Plantas sensibles a las bajas temperaturas (chilling-sensitive): especies que
presentan sintomas de dafo tras tiempos prolongados de exposicion a
temperaturas por debajo de los 2 — 15°C. Se entiende por planta moderadamente
sensible aquella que se altera en el intervalo entre los 2 — 7°C, y muy sensible
cuando no soportan temperaturas por debajo de 15°C.

- Plantas resistentes a bajas temperaturas (chilling-resistant): son capaces de
tolerar bajas temperaturas por encima de 0°C pero son seriamente dafias cuando
se forma hielo en su interior.

- Plantas resistentes a las heladas (frost-resistant): especies capaces de soportar
temperaturas por debajo de los 0°C.

La respuesta al estrés por frio es un proceso complejo que implica muchos

cambios a nivel celular. Se produce una reprogramacion de la expresion génica,
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modificaciones en el metabolismo celular (Chinnusamy et al., 2010), y cambios en
compartimientos celulares (Miura y Furumoto, 2013).

1.1.6 Sec14

El gen de remolacha BvCRIO4, objeto de estudio en este trabajo, codifica una
proteina con un dominio Sec14. El dominio Sec14, también denominado CRAL-
TRIO, representa una unidad estructural, ancestral y versatil, que esta restringida
a eucariotas (Sha et al., 1998). El dominio Sec14 se encuentra en 1550 proteinas
anotas en la base de datos del NCBI (Nacional Center for Biotechnology
Information; http://www.ncbi.nlm.nih.gov). La diversidad de esta gran familia de

proteinas que contienen el dominio Sec14, propicia que sus miembros participen
en multitud de procesos celulares. Se han descrito multiples roles para estas
proteinas de transferencia (PITPs tipo Sec14,) inicialmente como proteinas de
transferencia de fosfatidilinositol (Pl) y fosfatidilcolina (PC) entre membranas,
como sensores de la composicion de la membrana, reguladoras de rutas de trafico
de membranas, siendo esencial en levadura; y en humanos, disfunciones de las
proteinas Sec14, pueden dar lugar a enfermedades neurodegenerativas, ceguera
y algunos canceres (Bankaitis et al., 1990; Sha et al., 1998; Cichowski y Jacks
2001; Fishman et al., 2004, Curwin y McMaster, 2008).

1.1.7. Patelinas, familia multigénica

El gen CRIO4 de remolacha, objeto de estudio en este trabajo, es ortdlogo a los
genes PATLs de Arabidopsis thaliana. Las PATLs o patelinas, son una familia de
proteinas tipo Sec14 de Arabidopsis thaliana compuesta por seis miembros.
Poseen una region N-terminal variable en longitud y composicion, donde también
pueden encontrarse los motivos Coiled Coil, un motivo de plegamiento vy
oligomerizacion de proteinas (Burkhard et al., 2001), secuencias PXXP de union a
dominios SH3 y secuencias poliprolina (Feng et al., 1994). Los dominios SH3

participan en interacciones proteina- proteina implicadas en dinamicas de
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citoesqueleto, rutas de sefalizacion tirosina quinasas y trafico vesicular (Kay et al.,
2000). El extremo C- terminal de las PATLs esta muy conservado y es el que
define a la familia por contener los dominios Sec14 y GOLD, que se encuentran en
otras proteinas eucariotas implicas en el trafico de mambranas. El dominio Sec14,
tiene actividad en la union y transferencia de fofolipidos (Peterman et al. 2004) y el
dominio GOLD esta relacionado con la funcion de Golgi y en el trafico lipidico
(Anantharaman y Aravind, 2002).

El analisis de las seis patelinas de levadura nos indica que ademas del dominio
SEC14 y GOLD que es el distintivo de la proteina, en el N terminar pueden
aparecer dominios PXXP, poliprolina o Coiled coil. No hay informacion en la
literatura sobre la presencia de esta familia en diferentes plantas, asi como si los
diferentes dominios estan conservados o se presenta un proceso de domain
shuffle. En el presente trabajo trataremos de conseguir toda la informacion posible
sobre esta familia en todas las bases de datos asi como su representacion en los

genomas de plantas.
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2. OBJETIVOS

Los objetivos del trabajo propuesto consisten en el analisis bioinformatico de la
familia de proteinas PATL en plantas, a la cual pertenece BvCRIO4 Para
investigar la conservacion de esta familia y la dispersion de sus diferentes

miembros en diferentes genomas de plantas.

Para ello, se realizara un primer estudio en bases de datos moleculares y una
busqueda de similitud con otras especies o proteinas relacionadas. A
continuacion, una busqueda en bases de datos de motivos y dominios proteicos
verificara los resultados obtenidos anteriormente y permitira determinar la
presencia o ausencia de esta familia en diferentes especies de plantas.,
permitiendo enmarcar la proteina en una/s familia/s proteica concreta. Por ultimo,
la estructura de dominios de CRIO4 en comparacion con los resultados obtenidos
en otras especies proporcionara informacién sobre la localizaciéon de los dominios

cataliticos y motivos proteicos conservados.
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3. MATERIALES Y METODOS

3.1. Bases de datos

3.1.1. UniProt

El nombre de esta base de datos proviene del nombre en inglés Universal
Protein. Es una de las bases de datos mas importantes que existen sobre fichas
proteicas, creada a partir de Swiss-Prot, TrEMBL y PIR. Para acceder a cada una
de las fichas rellenamos el campo “Query” con el “GeneName” o nombre de la
proteina de estudio y, pinchando en el botén “Fields” seleccionamos el campo
“Organism [OS]” y ponemos el nombre del organismo que queramos en el campo
“Term”. En cada entrada de UniProt aparece gran cantidad de informacion
minuciosa sobre proteinas. Esta base de datos ha sido usada durante todo el
trabajo. Dentro de toda esta informacion contenida en las fichas se pueden
destacar varios apartados importantes como “general annotation” para la
busqueda de caracteristicas moleculares y funciones bioldgicas y biotecnoldgicas;
“‘sequence annotation” para la busqueda de informacion de secuencia;
“‘Sequences” para visualizar la secuencia aminoacidica de la proteina y
descargarla en formato FASTA (aparece un botdn con este nombre), que permite
usarla en herramientas bioinformaticas; “References” para obtener bibliografia de
ampliacion; y “cross-reference”, que provee de referencias cruzadas hacia otras
bases de datos como GenelD, Ensembl o GenBank. Las secuencias de cada
proteina a estudian han sido descargadas en formato FASTA y puestas en formato
multiFASTA para facilitar su uso en los distintos programas bioinformaticas
utilizados. Esta base de datos también puede usarse para obtener homdlogos de
nuestra proteina de estudio, utilizando la herramienta Blast, que compara las
secuencias de aminoacidos en formato FASTA y muestra todos los posibles

organismos con secuencias homologas para esta proteina.
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3.1.2- GeneBank

Esta base de datos se encuentra en el sitio web del NCBI (Nacional Center for
Biotechnology Information) y es la base de datos de secuencias genéticas del NIH
(Nacional Institute of Health), que proporciona una completa informacion sobre
secuencias nucleotidicas. También contiene estructuras 3D, secuencias
aminoacidicas y muchas referencias cruzadas hacia UniProt. Ademas, permite
visualizar informacién sobre la estructura génica del gen, con la regién promotora,
la region poliA, exones e intrones. La hemos usado gracias a las referencias
cruzadas de UniProt para obtener las secuencias nucleotidicas de las proteinas
estudiadas (CDSs), dentro del campo “Features” de la ficha, pinchando en el botdn
CDS de cada una de las fichas, permitiendo obtener el ORF del gen en formato
FASTA.

3.1.3. Protein

Una coleccion de secuencias de varias fuentes, incluyendo traducciones
de regiones de codificacion anotadas en GenBank, RefSeq y TPA, asi como
registros de SwissProt, PIR, PRF y PDB.

3.1.4. TAIR

El recurso de informacion de Arabidopsis (TAIR) mantiene una base de datos
de biologia molecular y genética para la planta modelo Arabidopsis thaliana. Los
datos disponibles de TAIR incluyen la secuencia completa del genoma junto con la
estructura génica, la informacion sobre los productos génicos, la expresion génica,
el ADN y las reservas de semillas, los mapas del genoma, los marcadores
genéticos y fisicos, las publicaciones y la informacion sobre la comunidad de
investigacion de Arabidopsis. Los datos de la funcion de los productos genéticos

se actualizan cada semana a partir de la ultima literatura de investigacion
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publicada y de las presentaciones de datos de la comunidad. TAIR también

proporciona enlaces a otros recursos de Arabidopsis.

3.1.5. Prosite y ProRule

Estas bases de datos también proporcionan informacion sobre dominios y
motivos, siendo muy completas. Se complementa con ProRule, una
coleccion de reglas basadas en perfiles y patrones, que aumenta el poder
discriminatorio de los perfiles y patrones, proporcionando informacion

adicional sobre los aminoacidos funcionalmente y estructuralmente criticos.

3.2. Software bioinformatico

3.2.1. BLAST

El algoritmo BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) es una herramienta de
busqueda basica de alineamiento local entre secuencias que determina el
porcentaje de similitud entre ellas. Se encuentra alojada en el NCBI y en UniProt.
Usamos esta herramienta porque sus implementaciones son muy eficaces y
permiten trabajar con resultados rapidos en las busquedas de secuencias en los
servidores gratuitos. En nuestro caso usamos el blastp, basada en una matriz de
intercambio de aminoacidos para puntuar los alineamientos locales que se
realizan entre la proteina de referencia introducida y todas las entradas presentes
en la base de datos UniProt, introduciendo la secuencia aminoacidica de la
proteina betagalactosidasa. Asi, podemos buscar organismos homédlogos que
contengan una secuencia similar a nuestra proteina, basandonos en una medida
de e-value (indica la probabilidad de que la similitud que se encuentre sea debida
al azar), p-value significativos (entendiendo por significativos los alineamientos
que arrojen un e-value menor o igual a 0,02) y % de similitud o identidad. Ademas,
hemos usado también un algoritmo tipo BLAST llamado bl2seq para la busqueda

de similitud entre dos secuencias de entrada. Las secuencias presumiblemente
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homodlogas a nuestra proteina se recogen en formato FASTA, creando un archivo
multiFASTA.

Hemos usado la matriz de intercambio BLOSUM 62 (BLOcks of Amino Acid
SUbstitution Matrix) con porcentaje de identidad minimo de 62%, que viene por
defecto en el BLAST del NCBI. De esta forma, determinamos un grado de
exigencia tal que todas las familias de proteinas que tengan un 62% de identidad
se agrupan como un unico representante en el analisis. Si usaramos un porcentaje
de identidad mayor, obtendriamos proteinas con una relacién evolutiva mas
estrecha.

Con este programa podemos realizar una rapida busqueda de similitud contra
una base de datos completa, permitiéndonos variar ciertos parametros de

busqueda y obtener gran fiabilidad en los resultados obtenidos.

3.2.2. Clustal Omega

Es una aplicacion que realiza alineamientos multiples de proteinas y secuencias
nucleotidicas desde secuencias que se encuentran en los archivos multiFASTA
creados anteriormente. Se basa en la utilizacion del algoritmo Clustal de
alineamientos progresivos, que agrupa secuencias y realiza alineamientos por
pares para generar matrices de distancia en los que se puede estudiar el % de
identidad entre cada par de secuencias. A partir de éstas, se elaboran arboles
filogenéticos que agrupan los grupos creados segun su relacion evolutiva.

En nuestro trabajo, damos al programa como informacién de entrada las
secuencias aminoacidicas y nucleotidicas en formato multiFASTA, para obtener
verificacion de que los homologos de BvCRIO4 obtenidos con BLAST son
correctos y para determinar la presencia de dominios en nuestra familia proteica
de estudio. Hemos tenido que realizar un alineamiento general para luego ir
eliminando candidatos no validos, a fin de encontrar un buen alineamiento

multiple.
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3.2.3. TreeView

Este es un programa que permite abrir los archivos con la extensién .dnd para
el estudio de la filogenia de la familia proteica. Nos permite visualizar y comparar
los arboles filogenéticos obtenidos desde los alineamientos de las secuencias de
aminoacidos y nucledtidos. Permite ver el arbol de tres formas distintas: arbol sin
raiz, cladograma o filograma. Ademas permite enraizar el arbol y ordenar las
secuencias, ya que podemos definir un grupo externo, que se encuentre mas

alejado evolutivamente del resto de proteinas.

3.2.4. Coils

Es un programa que compara una secuencia con una base de datos de bobinas
en espiral de dos hilos paralelos conocidos y obtiene una puntuacién de similitud.
Al comparar esta puntuacion con la distribucién de las puntuaciones en las
proteinas globulares y en espiral, el programa calcula la probabilidad de que la

secuencia adopte una conformacion de la bobina en espiral.
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4. RESULTADOS

4.1. Eleccién del gen.

El interés de nuestro laboratorio por BvCRIO4 surge a raiz de ser identificado
en un escrutinio de genes de remolacha capaces de conferir tolerancia a frio al ser
sobreexpresados en levadura (lzquierdo AC, 2016). El frio es uno de los estreses
abidticos mas importantes, afectando severamente al crecimiento y desarrollo de
las plantas y limitando su distribucion geografica. En concreto, se sabe que la
sobreexpresidon de CRIO4 confiere a las células de levadura la capacidad de
crecer a temperaturas bajas y tolerancia luminica (inhibidor de la glicosilacién de
proteinas). Puesto secuencia de CRIO4 se han confirmado diversos motivos y
dominios conservados en la proteina que parecen dirigir su funcion hacia el trafico
vesicular, y revela multiples potenciales sitios de fosforilacion en CRIO4 sugiriendo
una posible funcion de sefalizacion. El dominio Sec14 es un dominio de union y
transferencia de fosfolipidos, y los resultados obtenidos indican que CRIO4
establece una union con fosfatidiolinositol y fosfatidiletanolamina. En un estudio de
localizacion subcelular se demostr6 que CRIO4 esta asociada a la membrana
plasmatica y en membranas intracelulares, formando parte de vesiculas, lo que
parece confirmar el papel de CRIO4 en el trafico intracelular, funcion que
compartira con sus ortdlogos. El patron de expresidon de CRIO4 en remolacha
mostro que CRIO4 se expresaba en los tejidos analizados, concentrandose su
mayor expresion en hoja y raiz. También se demostré que la expresion de CRIO4
aumenta tras tiempos cortos de exposicion a estrés por frio y estrés por calor.
También se han realizado estudios fenotipicos de diferentes lineas mutantes en
genes PATLs de Arabidopsis thaliana, obteniéndose una gran variabilidad en los
resultados que podria ser la redundancia funcional entre los miembros de esta
familia multigénica. Estudios fenotipicos de las lineas transgénicas de de
Arabidopsis thaliana que sobreexpresan el gen CRIO4 muestran una mejoria en
su crecimiento y desarrollo a bajas temperaturas, aumentando por tanto su

tolerancia a estrés por frio.
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La gran variabilidad de esta familia en Arabidopsis nos plantea la pregunta de si
esta variabilidad se da en otras plantas o es una particularidad de Arabidopsis.

4.2. Caracteristicas generales del gen BVCRIO4

El ADNc correspondiente a CRIO4 tiene una longitud de 2150 nucledtidos,
contenido en un marco abierto de lectura (Open Reading frame, ORF) de 1751
nucledtidos (Figura 1). El codon de inicio de la traduccién se encuentra en la
posicion 70, y el codén de parada en la posicién 1821.

CRIO4 codifica una proteina tipo Sec14 que conserva la misma estructura de
dominios que las PATLs (Patellins) de Arabidopsis thaliana. La proteina CRIO4
esta compuesta por 583 aminoacidos y su peso molecular estimado es de 65,33
kDa (Figura 2).

La proteina CRIO4, presenta una estructura multidominio muy semejante a las
PATLs de Arabidopsis thaliana, con los dominios SEC14 Y GOLD en el extremo
C-terminal y motivos prolina y Coiled coil en su extremo N-terminal.(Figura 3 y 4)
El conjunto de motivos y dominios que componen la estructura de la proteina
CRIO4 senalan hacia una funcion en el trafico vesicular, y el elevado numero de
potenciales sitios de fosforilacion indican un posible papel en sefalizacion.

En plantas, la localizacion subcelular de CRIO4 esta asociada preferentemente
a la membrana plasmatica y a membranas intracelulares, aunque también puede
establecer un patron reticular.

Estudios fenotipicos de sobreexpresion del gen CRIO4 en lineas transgénicas
de Arabidopsis thaliana, demuestran que la sobreexpresion de CRIO4 parece
mejorar el crecimiento de las plantas a temperaturas bajas, aumentando asi su

tolerancia a estrés por frio. (Izquierdo. AC, 2016).
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CGGCACGAGC
CCAGAATCAA
AGTTCTACCA
GCCGAGGCTA
TACATAGAAA
TCCTCCTCCT
CCTCCATCCA
CATCCGAAGA
GCAACCACCT
GAGAAAACTG
TAACAGAACC
GTATCAATAT
CAAGAGATTA
GGTTGATTCT
AAACAAGGTC
TCTCTGATGC
TCTTGATTTT
GGTAAGAGAG
CTGCTAAACA
TACACGCAGG
ATAGCTCCTG
CTGATACTGT
AACTGAGTTG
AAGGAAGGAG
GTGACACTTT
GAAGCTCCTT
ATTCATTCAA
AATTATTTAT
CCTGGTCCTT
TTGATACTCT
AATTATAAAT

BvCRIO4

TCATTTCTCT
CGGTGGCTGA
CCTGAAGCTG
AGATAGCTCA
GGCTCTCGAG
CCGCCTCCGC
CCACCTCCAC
GGCCCCGAAA
ACAACACCGG
GTGAGGATAT
AGAATCTGTT
GGGGAATTCC
TAGAGTGAAA
TTACTTGATG
GTCCTGTTTG
AGAAAAAAGG
AGTCCTGAAG
ATCTTTACAA
GTTGTGCATC
AGCAAGAGCA
AGCAGGTGCC
CACTGAAGTT
GTATGGGAGC
GATACACTCT
CAAGGTTACT
TACAGGTCTA
AAAATCATAG
TTATTATTTG
GTGTTTCTCA
TTTTGTCTGT
TTTCATTCT

ACATCAAAAA
AGTGGTGGTT
AGAAACTAGC
ACAAGTCTCA
GACTTGAAGA
CTGCTCCAGC
CACCACCACC
ACTGACGAGG
CAGAAGAACC
TAAAGAAACT
GAGGAGACAC
ACTTCTTGCT
GATGCTTTCA
AAGATCTTGG
TTATAATGTG
AAAAAGTTCT
GAATTAATTC
AGTTATTGAC
AATGTTTCAT
AGTTTGTGTT
TGTTCAATTT
ACCATCAAGC
TTAGAGTAAT
AAACATTGCC
GAGCCAGGAA
AGGTCAAGAC
TGACTCTTAA

CACAACAAAG
CCAGTAGCCG
TGCAGCTGAA
TTCAAAGAGG
AACTTATTCA
TAAAGTTGAG
ACCACCACCG
CCTCTCCGAA
TGAACCAGCA
ATAGTAGTCG
TGAAGTTGTA
GATGAAAGAA
CTATGATTAG
AAATGATTAT
TTTGGAGAGT
TGAGATGGTT
TTTTGTTCTT
AAGTTTCTTG
GGTGGTACTT
TGCAAGCCCA
GGTGGGCACA
CTGGCAGTAA
TGGATGGGAT
AAGCCAAAGA
AGGTTGTAAT
TTCTCAGTGA
TAAGTTACTT

TTTTATTTTT
AGTTTGGAGG
ATATTCTTAT

Figura 1: Secuencia de nucledtidos del gen BvCRIOA4.
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GNDYEKVVFT HGVDKQGRPV CYNVFGEFQN KELYQNTFSD AEKRKKFLRW
LIQFLEKTIR TLDFSPEGIN SFVLVNDLKN SPGYGKRDLY KVIDKFLEIL
QDNYPEFAAK QLCINVSWWY LAYNWIYLTV FTRRSKSKFV FASPSKTAET
LFKYIAPEQV PVQFGGHSKF GEHEFSPADT VTEVTIKPGS KHPVEFAFSE
ETELVWELRV IGWDVSYGAE FLPTKEGGYT LNIAKPKKVT PADEPVICDT
FKVTEPGKVV ITIDNQSSKK KKLLYRSKVK TSQ

Figura 2: Estructura de dominios de la proteina CRIO4. Subrayado en azul el Coiled coil, en rojo los motivos PXXP, el

dominio Sec14 en verde y el dominio GOLD en violeta.
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Coils output for CRIO4

T
window=14
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Figura 3: Prediccion de Coiled Coil en la proteina CRIO4
1 100 2ha 300 4no 600 700
ruler:
CRIO4 - 4 (583 aa)

]
|

Figura 4: Diagrama de la estructura de dominios de CRIO4.
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4.3. Busqueda de secuencias homoélogas

Con la intencion de identificar los genes ortdlogos a CRIO4, se realiz6 una
busqueda exhaustiva en la busqueda de patelinas en otras especies en las bases
de datos de GeneBank, Protein, UniProt y TAIR. Con todas las secuencias
recopiladas, se realizdé un analisis de similitud de secuencias de aminoacidos con
el programa BLASTp del NCBI.

De este modo se, el programa BLASTp permitio identificar como ortélogos de
cRIO4 en Arabidopsis thaliana, a la familia de las patelinas cuyos genes aparecen
en el siguiente orden de homologia: PATL3 (At1g72160), PATL2 (At1g22530),
PATL5 (At4g09160), PATL1 (At1g72150), PATL4 (At1g30690) y PATL6
(At3g51670). Estos mismos datos fueron corroborados mediante un alineamiento
con la herramienta WU-BLAST de la base de datos de Arabidopsis thaliana
(TAIR).

4.3.1. Estudio filogenético de CRIO4

La herramienta Clustal Omega permite obtener arboles filogenéticos basados
en homologia de secuencia. Se sometieron a analisis con Clustal Omega el
conjunto de las secuencias de todas las PATLs de Arabidopsis thaliana y de
CRIO4 y el arbol filogenético generado se muestra en la Figura 5.

En cuanto a homologia, CRIO4 parece ser mas cercano a PATL3. Sin embargo,
el analisis filogenético enmarca a CRIO4 mas proximo a la rama de PATLT y
PATL2.

PATL4_Arabidopsis_thaliana 0.29315
PATL6_Arabidopsis_thaliana 0.26737

4‘_: PATL3_Arabidopsis_thaliana 0.16167

PATLS_Arabidopsis_thaliana 0.21721

PATL1_Arabidopsis_thaliana 0.14016

4‘_: PATL2_Arabidopsis_thaliana 0.13802
CRIO4 0.23511

Figura 5: Cladograma de CRIO4 y la familia de PATLs de Arabidopsis thaliana, a partir de secuencias de
aminoacidos.

28



Resultados

Del mismo modo, se realiz6 un segundo arbol filogenético utilizando todas las
patelinas encontradas con similitud a CR/O4, obteniendo el cladograma que se
presenta en el Anexo | dada su extension.

Analizando las especies mas cercanas a nuestra proteina, obtenemos el
siguiente arbol filogenético (Figura 6), donde aparecen como era de esperar, la
PATL3 de Beta vulgaris en la misma rama que CRIO4. En la rama derivada mas
cercana, aparecen Erythanthe guttata y Nicotiana tabacum, ambas descritas con
resistencia a estrés abidticos.

Erythanthe guftata es una dicotiledonea de flores silvestres, cultivada en
Australia y Norte América, incluyendo habitats como el desierto, alta montana, e
incluso se han llegado a encontrar en minas de cobre, por lo que les confiere
cierta predisposicion al frio y a estreses abidticos.

Nicotiana tabacum, descrita con resistencia a estrés por bajas temperaturas y a
salinidad.

PATL3_Sesamum_indicum 0.13407
PATL3_Nicotiana 0.0192
_: PATL3_Nicotiana_sylvestris 0.01904
PATL3_Solanum_tuberosum 0.049
PATL3_Capsicum_annuum 0.05759
— PATL3_Nicotiana_tabacum 0.18103
e PATL3_Erythranthe_guttata 0.18049
— CRIO4 0.00436
L PATL3_Beta_vulgaris 0.00254
|— PATL3_Cicer_arietinum 0.18615
L — PATL3_Eucalyptus_grandis 0.1867

— PATL1_Cucurbita_pepo 0.17762
| S PATL3_Populus_euphratica 0.1648

Figura 6: Cladograma de CRIO4 y las PATLs de las especies mas cercanas, a partir de secuencias de
aminoacidos.

Por otro lado, se realizd un analisis de presencia de motivos poliprolina
conservados, dando lugar a una nueva relacion de patelinas con esta
caracteristica y el arbol correspondiente, en las que destacariamos la cercania de
la PATLZ2 de Arabidopsis thaliana y las patelinas 3 de varias especies de interés

agronomico como: arroz, judia, maiz, cacao, vid, tabaco, entre otros (Figura 7).
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PATL2_Arabidopsis_thaliana 0.27692
CRIO4 0.00325
PATL3_Beta_vulgaris 0.00365
PATL3_Oryza_sativa_Japonica 0.08659
PATL3_Zea_mays 0.07616
PATL3_Amborella_trichopoda 0.18672
PATL3_Vigna_angularis 0.15696
PATL3_Vitis_vinifera 0.15829
PATL3_Theobroma_cacao 0.14634
PATL3_Sesamum_indicum 0.13965
PATL3_Nicotiana 0.01884
PATL3_Nicotiana_sylvestris 0.01941
PATL3_Solanum_tuberosum 0.04812
PATL3_Capsicum_annuum 0.05964
PATL3_Cucumis_melo 0.20132
PATL3_Nicotiana_tabacum 0.18224
PATL3_Erythranthe_guttata 0.17927
PATL3_Cicer_arietinum 0.18133
PATL1_Cucurbita_pepo 0.17912
PATL3_Populus_euphratica 0.1633
PATL3_Eucalyptus_grandis 0.18762

alnilnn

1y

Figura 7:Cladograma de CRIO4 y las PATLs de las especies que presentan motivos ricos en prolinas

4.3.2. Patelinas conservadas en otras especies

Las patelinas mas conservadas son las PATL3 y PATL6, conservadas en el
80% de las especies que presentan homologia con BvCRIO4 (Figura 8). La
peculiaridad de la estructura de dominios que presentan estas dos patelinas es la
mas sencilla, ya que solamente conservan los dominios Sec14 y Gold en la parte
C-terminal y una parte N-terminal variable en longitud y composicion.

La remolacha (Beta vulgaris) conserva las PATL3,PATL4 y PATL6, ademas de
BvCRIOA.
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PATELINAS CONSERVADAS EN OTRAS ESPECIES (%)

PATL5;2% PATL 1; 5%

PATL2; 7%

Figura 8: Relacion de patelinas conservadas en otras especies (%)

La mayoria de especies conservan una o dos patelinas, muy pocas son las que
conservan cuatro o mas patelinas, como Camelina sativa, Theobroma cacao y
Arabidopsis thaliana que llega a conservar las seis, aunque se predice que se esté
dando solapamiento de funciones entre los miembros de esta familia (Peterman et
al., 2006) (Figura 9).

NUMERO DE PATELINAS CONSERVADAS POR ESPECIE

6 PATLs...

3 PATLs 1 PATLs
24% 32%

2 PATLs
38%

\

Figura 9: Relacion del numero de patelinas conservadas por especie (%)
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4.4. Clasificacion patelinas en funcién de la estructura de dominios

Podemos clasificar las patelinas en funcion de su semejanza a las estructuras de
las patelinas de Arabidopsis thaliana. Para ello, en primer lugar hemos delimitado
mediante la herramienta bioinformatica ExPASy-Prosite, la presencia de motivos
ricos en prolina y mediante el software Coils predecir las regiones Coiled coil en
las patelinas (Figura 10 y Anexo Il y Ill) para asi poder delimitar en los diagramas
de estructuras de dominios de las patelinas los motivos de interés para su

lasificacion
Coils output for PATLI Arabidopsis thaliana Coils output for PATLZ Arabidopsis thaliana
T windowsta —— | [ T T T uindous 14
uindous21 Uindow-z1
A Uindous28s J P+ i 28
M F
ool 1 el J
0.6 0.6 |
0.4 0.4 ‘
0.2 0.2 H )
e,,~\ = R I, _ N | ]-l\ S 1 ¥ 2 e, -
o 100 260 ) 00 ) <00 o 100 200 00 08 ) <00 700
Ka
m] | Secld [ Gow PATLY 64 Atgr2150 = Sect4 PATL2 76 Al1g22530
i wass) =2
Coils output for PATLS Arabidopsis thaliana Coils output for PATL4 Arabidopsis thaliana
uuuuuu 14 T window=14
uindous21 Uindow-z1
P 4 2s P 4 4 2s
0.8 0.8 {
] J \_
0.6 0.6
\

i | Secia | T AR 56  At1g72160 61 At1g30690
‘s"'u‘ a2
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Coils output for PATLS Arabidopsis thaliana Coils output for PATLE Arabidopsis thaliana

(- | || | Secia PATLS 76 AWg09160
M M e (48/70)

(50776)

PATLE a7 ABgS1670
(ease)

(aus6)

Figura 10: Prediccion del dominio Coiled Coil en las patelinas de Arabidopsis thaliana
a)PATL1, b)PATL2, c)PATLS3, d)PATL4, e)PATLS f)PATL6

Esta tipificacion ha dado lugar a cuatro grupos:

En un primer grupo quedan incluidas aquellas patelinas con una estructura
marcada por la presencia de una regién Coiled coil, motivos PXXP, el dominio
Sec14 y el domino GOLD, como las estructuras que presentan las PATL1 y PATL2
de Arabidopsis thaliana (Figura 11). En esta primer grupo vamos a encontrar a
nuestra proteina de interés CRIO4 (Figura 12) y la PATL3 de Beta vulgaris (Figura
13), que comparte un 96% de homologia con CRIO4 en los BLAST, junto con
otras especies de importante interés agronomico como son el arroz (Oryza sativa
Japonica), la vid (Vitis vinifera) y otras especies como Erythranthe guttata, que se
encontraba muy cercana en el cladograma a CRIO4 (Figura 14).

PATELINA 1 Arabidopsis thaliana

& kd
| ml I Seci4 GO  PaTL 64  At1g72150
)

PATELINA 2 Arabidopsis thaliana

| Secl4 [TGOID | PATL2 76 At1g22530
L]

(88/95) (75/87)

I |

Figura 11: Representacién grafica de la estructura de dominios de las PATL1 y PATL2 de Arabidopsis thaliana
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Sec14 GOLD

Figura 12: Representacién grafica de la proteina CRIO4

Sec14 GOLD

Figura 13: Representacion grafica de PATL3 de Beta vulgaris con un 99% de homologia con CRIO4

l’ Secl4 GOLD PATL3_Amborella_trichopoda
'i Secl4 OLD PATL3 Oryza_sativa_Japonica
—
: l PATL3 Vigna angularis
M o
i PATL3_Vitis_vinifera
—
I PATL3_Cicer_arlefinum
: PATL3_Erythranthe_guttata
= |
1 100 200 300 400 500

Figura 14: Representacién grafica de la estructura de dominios de las patelinas homoélogas a CRIO4 con a la
estructura de PATL1 y PAT2 de Arabidopsis thaliana

En un segundo grupo incluiremos aquellas patelinas que conservan los dominio
Sec14 y GOLD y secuencias PXXP, como la PATL5 de la planta modelo,

Arabidopsis thaliana (Figura 15), en las que encontraremos especies de
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importancia agronémica como maiz (Zea mays) y el cacao (Theobroma cacao) en

la Figura 16.

PATELINA 5 Arabidopsis thaliana

. | | [ Secl4 [[GoI] PaTLs 76 Atdg09160
L J LJ

(50/76) (45/70)

Figura 15:Representacion grafica de la estructura de dominios de la PATL5 de Arabidopsis thaliana

i GOLD PATL3_Theobroma_cacao

% ecl4 OLD PATL3_Nicotiana tomentosiformis
X ecl OLD PATL3_Zea mays
*

1 100 200 300 400 500

Figura 16: Representacién grafica de la estructura de dominios de las patelinas homoélogas a CRIO4 con a la
estructura de PATL5, con motivos PXXP, dominio Sec14 y dominio GOLD.

En un tercer grupo incluiremos aquellas patelinas que si que conservan el
motivo Coiled coil pero no mantienen los motivos ricos en prolina (Figura 17). Aqui
encontraremos una serie de patelinas de especies con elevado interés agronémico
como es el caso del tomate, melodn, los citricos, que siendo cultivos importantes en

las lineas de mejora genética (Figura 18 y 19).

PATELINA 4 Arabidopsis thaliana

Seci4 [TGOIDT] PaTL4 61  At1g30690

(40/69) (49/72)

Figura 17:Representacion grafica de la estructura de dominios de la PATL4 de Arabidopsis thaliana.
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ecld OLD PATL4_Beta_vulgaris
PATL4._Citrus_sinensis
ecld OLD PATL4_Cucumis_melo

Secl4 GOLD PATL1_Camelina_sativa

!

4 OLD PATL1_Cucurbita_pepo

Figura 18: Representacion gréfica de la estructura de dominios de las patelinas homélogas a CRIO4 con la
estructura de PATL4 con un dominio Coiled coil, dominio Sec14 y dominio GOLD conservados.

PATL1_Camelina_sativa PATL3_Medicago_truncatula PATL4_Theobroma cacao
PATL2_Capsicum_annuum PATL3_Populus_euphratica PATL4 _Vitis_vinifera
PATL2_Camelina_sativa PATL3_Prunus mume PATL4_Solanum_lycopersicum
PATL2_Nicotiana sylvestris PATL3_Ricinus_communis

PATL2_Raphanus_sativus PAT3_Vigna_radiata

PATL3_Brassica oleracea PATL4_Citrus_sinensis

PATL3_Camelina sativa PATL4_Cucumis_melo

PATL3_Citrus_sinensis PATL4_Glycine_max

PATL3_Cucumis_sativus PATL4_Musa_acuminata

PATL3_Fragaria_vesca PATL4_Nicotiana_tabacum

PATL3_Glycine_max PATL4_Oryza_sativa_Japonica

PATL3_Jatropha curcas PATL4_Solanum_lycopersicum

Figura 19:Patelinas conservadas en otras especies que rigen la estructura de la PATL4 de Arabidopsis
thaliana

Y por ultimo, un cuarto grupo en el que incluiremos aquellas patelinas que
solamente conservan los dos dominios que definen a la familia, el Sec14 y el
GOLD en la parte C-terminal (Figura 20). Este es el grupo mas numeroso en
cuanto especies que conservan esta estructura de dominios, encontraremos
especie como el tabaco, maiz, cacao, entre otras de interés agronémico (Figura 21
y 22).
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PATELINA 3 Arabidopsis thaliana

| Secl4

[ GOID | PATL3 56  At1g72160

(57/79)

PATELINA 6 Arabidopsis thaliana

(48/72)

| Secl4

[TGOB ] rPaTLs 47 At3g51670

(42/68)

(33/56)

Figura 20:Representacion grafica de la estructura de dominios de las PATL3 y PATL4 de Arabidopsis thaliana.
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Figura 21: Representacion gréfica de la estructura de dominios de las patelinas homoélogas a CRIO4 con la

estructura dominio Sec14 y dominio GOLD

PATL2_Brassica_rapa
PATL2_Brassica_oleracea
PATL3_Arachis ipaensis
PATL3_Arachis_duranensis
PATL3_Brassica_napus
PATL3_Capsicum annuum
PATL3_Gossypium_arboreum
PATL3_Gossypium_raimondii
PATL3_Juglans_regia
PATL3_Musa_acuminata
PATL3_Nicotiana_sylvestris
PATL3_Sesamum_indicum
PATL3_Solanum_tuberosum
PATL3_Tarenaya_hassleriana
PATL5_Zea_mays

PATL6_Brachypodium_distachyon

PATL6_Brassica oleracea
PATL6_Brassicarapa
PATL6_Brassica_napus
PATL6_Camelina sativa
PATL6_Capsicum annuum
PATL6_Citrus_sinensis
PATL6_Cucumis_sativus
PATL6_Eucalyptus_grandis
PATL6_Fragaria_vesca
PATL6_Glycine_max
PATL6_Gossypium_arboreum
PATL6_Gossypium_raimondii
PATL6_lpomoea_nil
PATL6_Jatropha curcas
PATL6_Musa_acuminata
PATL6_Nicotiana tabacum

PATL6_Nicotiana_attenuata
PATL6_Nicotiana_sylvestris
PATL6_Oryza_brachyantha
PATL6_Perkinsus_marinus
PATL6_Populus_euphratica

PATL6_Prunus mume

PATL6_Raphanus sativus

PATL6_Sesamum_indicum PATL6_Ricinus_communis
PATL6_Setaria_italica

PATL6_Solanum lycopersicum

PATL6_Solanum pennellii
PATL6_Solanum_tuberosum PATL6_Tarenaya_hassleriana

Figura 22: Patelinas conservadas en otras especies que solamente han conservado los dominios Sec14 y

GOLD.
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5. DISCUSION

El interés de nuestro laboratorio en el estudio de las patelinas surge a partir de
haber sido encontradas en un escrutinio para buscar genes de remolacha capaces
de conferir tolerancia a frio al ser sobreexpresados en levadura. BvCRIO4 es un
gen de la familia de las patelinas. En Arabidopsis esta familia esta caracterizada a
nivel de secuencia y se conoce que tiene seis miembros, a diferencia de
remolacha donde solo existen 3 miembros. Estos miembros nos sirven como
arquetipos para diferenciar y clasificar a los miembros de la familia en funcion de
su estructura de dominios. Para empezar PATL3 y PATLG6 solo tienen los dominios
SEC14 y el dominio GOLD que son los que determinan a la familia. Estas
proteinas son las mas representadas en todos los genomas. No hemos
encontrado ningun genoma de planta en el que no estén representadas las
patelinas lo que apunta a su papel esencial. Hasta ahora se ha caracterizado su
papel en la formacion de la patelina (Peterman, 2006), y por ser capaces de
interaccionar con proteinas de movimiento viricas (Peiro, 2014) asi como su
capacidad de conferir tolerancia a frio (Izquierdo AC, 2016). No obstante su
funcién esta todavia inexplorada en su mayor parte.

El hecho que 3 y 6 sean las mas frecuentes, y a su vez las que tienen la
estructura mas sencilla indica que posiblemente evolutivamente son anteriores y
que el resto de patelinas mas complejas aparecieron por la incorporacion
progesiva de dominios. Patelina 4, la que incorpora un dominio Coiled coil es la
siguiente mas representada, con un 11% de presencia. Esto apunta a que
posiblemente este dominio fue el primero en incorporarse, la siguiente es Patelina
2, que incorpora el mencionado dominio mas los dominios PXXP o poliprolina.
Curiosamente las menos representadas en los genomas de plantas, segun
nuestros datos, serian las del tipo Patelina 5, que son las que no tienen dominio
Coiled coil, pero si que tienen dominio PXXP, posiblemente esto sugiera que este
dominio puedo perderse en etapas evolutivas posteriores a partir de Patelina 2 o

Patelina 1, aunque sin un analisis filogenético mas profundo no podemos
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descartar que se haya originado independientemente a partir de Patelinas del tipo

3 0 6 que no tienen ningun dominio especifico en el N terminal.

Otro resultado de este estudio es que hemos identificado plantas con 1, 2 0 3
patelinas, asi como plantas con 4 o 6, pero no plantas con 5 patelinas. Esto nos
sugiere que en algun momento pudieron producirse procesos de duplicacion
génica que aumentaron el numero de copias de 1 a 2 o de 2 a 3, pero el hecho
que no hayan plantas de 5 copias indica que en los organismos donde aparecen 4
o 6 copias se debe a que duplicaciones del genoma de plantas que
originariamente tenian 2 o 3 copias. La posicion de las patelinas dentro del
genoma de Arabidopsis nos puede dar pistas sobre este suceso. Las patelinas 1-4
se situan dentro del cromosoma 1, y de estas solo Patelina 1 y 3 estan situadas en
tandem, lo que sugiere un origen por duplicacién génica. No obstante las dos
copias en tandem no pertenecen al mismo grupo. Patelina 3 esta en el grupo mas
numeroso (sin dominios en el N terminal) mientras que Patelina 1 pertenece al
grupo que incorpora dominios PXXP o poliprolina y Coiled coil. Patelina 1 y 2
estdn muy cerca filogenéticamente, o que sugiere una duplicacibn y una
translocacion reciente. Patelina 5 se situa en el cromosoma 3 y Patelina 6 en el
cromosoma 4. Esto sugiere eventos de duplicacion génica, pero también que los
conocidos eventos de duplicacion del genoma de Arabidopsis influyeron en
aumentar el numero de miembros de esta familia. De hecho segun el analisis
filogenético de las patelinas de arabidopsis (Fig. 5) Patelina 3 y 5 aparecen muy
cercanas, lo que sugeriria que es fruto de la duplicacion del genoma o de una
translocacion. La funcion de las patelinas es esencial. Si existiera una unica copia
una mutacién que implicara una pérdida de funcion, o una nueva funcién,
posiblemente seria letal para la planta. Sin embargo al producirse una duplicacién,
ya sea a nivel de gen o de genoma entero, en las primeras etapas los dos genes
tienen una funcién redundante, pero una mutacion nueva (por ejemplo, la
incorporacion de un dominio Coiled coil o una mutacion que implique la aparicion

de una prolina) puede implicar la aparicion de un nuevo miembro de una familia y
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funcionalidades diferentes, puesto que la funcion esencial se mantendria gracias a

la duplicidad de genes.

A la vista de los resultados lo mas probable es que Patelina 5 y Patelina 6
provengan de eventos de duplicacion de genomas ya que se encuentran en una
unica copia en su cromosoma. Si tenemos esto en cuenta, y ademas
consideramos el hecho que Patelina 5 (con dominios poliprolina o PXXP, pero sin
Coiled coil) es la Patelina menos representada en genomas de plantas pero que
es muy similar en secuencia a Patelina 3, esto nos sugiere que posiblemente esta
provenga de una patelina del tipo 3 que ha obtenido dominios PXXP y no una que
porviene de Patelina 1,2 que ha perdido el dominio.
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6. CONCLUSIONES

1.

Las proteinas Patelina estan presentes en todos los genomas de plantas
investigados en al menos una copia, lo que implica a una funcion esencial

en plantas.

. Hemos encontrado plantas con 1, 2, 3, 4 6 6 miembros de la familia patelina,

lo que implica que durante la evolucidn se han producido numerosos

procesos de duplicacion génica o de duplicacion gendmica.

Las mas representadas son las del tipo 3 y 6, lo que sugiere su funcion

esencial y ser las originarias.
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8. ANEXOS

ANEXO I. Cladiograma especies homélogas a BvCRIO4

el

iﬁﬁlml

PATL6_Musa_acuminata 0.12595
PATL5_Zea_mays 0.05025
PATL6_Setaria_italica 0.03249
PATL6_Brachypodium_distachyon 0.0504
PATL6_Oryza_brachyantha -0.01017
PATL6_Oryza_sativa_Japonica 0.02971
PATL6_Amborella_trichopoda 0.13587
PATL6_Tarenaya_hassleriana 0.10015
PATL6_Raphanus_sativus 0.00796
PATL6_Brassica_napus 0
PATL6_Brassica_rapa 0
PATL6_Brassica_oleracea 0.00549
PATL6_Camelina_sativa 0.01879
PATL6_Arabidopsis_thaliana 0.01544
PATL6_Glycine_max 0.10208
PATL6_Eucalyptus_grandis 0.09663
PATL6_Cucumis_melo 0
PATL6_Cucumis_sativus 0
PATL6_Nicotiana_tomentosiformis 0.008!
PATL6_Nicotiana_tabacum 0
PATL6_Nicotiana_sylvestris 0
PATL6_Nicotiana_attenuata 0.00623
PATL6_Capsicum_annuum 0.04506
PATL6_Solanum_lycopersicum 0.00254
PATL6_Solanum_pennellii 0.00217
PATL6_Solanum_tuberosum 0.01109
PATL6_Ricinus_communis 0.04742
PATL6_Jatropha_curcas 0.05067
PATL6_Populus_euphratica 0.059
PATL6_Vitis_vinifera 0.05747
PATL6_Theobroma_cacao 0.04898
PATL6_Gossypium_raimondii 0.01489
PATL6_Gossypium -0.00026
PATL6_Citrus_sinensis 0.07398
PATL6_Fragaria_vesca 0.07203
PATL6_Prunus_mume 0.06666
PATL6_Erythranthe_guttata 0.11952
PATL6_Ipomoea_nil 0.1027
PATL6_Sesamum_indicum 0.10874
PATL6_Beta 0.12492
PATL4_Oryza_sativa_Japonica 0.22251
PATL4_Musa_acuminata 0.21253
PATL4_Arabidopsis_thaliana 0.21342
PATL4_Nicotiana_tabacum 0.06489
PATL4_Solanum_lycopersicum 0.0735
PATL4_Vitis_vinifera 0.15157
PATL4_Citrus_sinensis 0.15241
PATL4_Theobroma 0.14927
PATL4_Glycine_max 0.14703
PATL4_Cucumis_melo 0.17239
PATL4_Beta_vulgaris 0.17896
PATL6_Perkinsus_marinus 0.00241
PATL2_Nicotiana -0.00241
PATL2_Capsicum_annuum 0.00777
PATL6_Nannizzia_gypsea 0.08002
PATL1_Theobroma_cacao 0.16707

PATL1_Camelina_sativa 0.04668
DATI 1 Arahidancic thaliana N N3R]S7



Sl AT AT AT
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PATL2_Camelina_sativa 0.05889
PATL2_Arabidopsis_thaliana 0.05582
PATL2_Raphanus_sativus 0.04156
PATL2_Brassica_rapa 0.02719
PATL2_Brassica_oleracea 0.02962
PATL3_Musa_acuminata 0.16267
PATL3_Oryza_sativa_Japonica 0.08527
PATL3_Zea_mays 0.04936
PATL1_Zea_mays 0.04954
PATL3_Amborella_trichopoda 0.18848
PATL3_Cucumis_melo 0.18566
PATL3_Glycine_max 0.11489
PATL3_Medicago_truncatula 0.13374
PATL3_Ricinus_communis 0.17308
PATL5_Arabidopsis_thaliana 0.21626
PATL3_Tarenaya_hassleriana 0.13009
PATL3_Brassica_napus 0.04808
PATL3_Brassica_oleracea 0.04764
PATL3_Camelina 0.03377
PATL3_Arabidopsis_thaliana 0.03304
PATL3_Vitis_vinifera 0.16144
PATL3_Cucumis_sativus 0.16002
PATL3_Juglans_regia 0.14083
PATL3_Arachis 0.00679
PATL3_Arachis_duranensis 0.00553
PATL3_Vigna_radiata 0.01562
PATL3_Vigna_angularis 0.01806
PATL3_Citrus_sinensis 0.14128
PATL3_Jatropha 0.13705
PATL3_Theobroma_cacao 0.08772
PATL3_Gossypium_arboreum 0.01277
PATL3_Gossypium_raimondii 0.01253
PATL3_Prunus 0.10919
PATL3_Fragaria_vesca 0.11218
PATL3_Sesamum_indicum 0.14528
PATL3_Nicotiana 0.02019
PATL3_Nicotiana_sylvestris 0.01806
PATL3_Solanum_tuberosum 0.04858
PATL3_Capsicum_annuum 0.05999
PATL3_Nicotiana_tabacum 0.18202
PATL3_Erythranthe_guttata 0.1795
CRIO4 0.00426

PATL3_Beta_vulgaris 0.00265
PATL3_Cicer_arietinum 0.18516
PATL1_Cucurbita_pepo 0.17818
PATL3_Populus_euphratica 0.16424
PATL3_Eucalyptus_grandis 0.18702



ANEXO II. Secuencias de aminoacidos de especies homélogas a BvCRIO4

con motivos poliprolina.

>CRIO4

MAEETHKPESTVAEVVVPVAEKPAEKPAEKAVLPPEAEKLAAAESAEAEKPADSAEAKIAQQVSEFKEETNV
ASELPELHRKALEDLKKLIQEALEKHEFSSPPPPPPPAPAKVEEKAEEKKEEQPPSTTSTTTTTTTAVSDEVA
VAPPSEEAPKTDEASPKVEEEPAKIVEQPPTTPAEEPEPAKTPEVVVAEEEKTVEDIKETIVVEVATTTAAPV
LTEPESVEETPKEAEVVVEESPKEPEEVSIWGIPLLADERSDVILLKFLRARDYRVKDAFTMIRNTARWRKEEF
EVDSLLDEDLGNDYEKVVEFTHGVDKOGRPVCYNVEFGEFQONKELYONTEFSDAEKRKKFLRWLIQFLEKTIRTLD
FSPEGINSEFVLVNDLKNSPGYGKRDLYKVIDKFLEILQODNYP FAAKQLCINVSWWYLAYNWIYLTVEFTRRSK
S FVFASPSKTAETLFKYIAPEQVPVQFG HSKFGEHEFSPADTVTEVTIKPGSKHPVEFAFSEETELVWELR
VIGWDVSYGAEFLPTKEGGYTLNIAKPKKVTPADEPVICDTFKVTEPGKVVITIDNQSSKKKKLLYRSKVKTS

Q

>PATL3 Beta vulgaris

MAEETHKPESTVAEVVVPVAEKPAEKAVLQPEAEKPAAAESAEAEKPADSAEAKIAQQVSFKEETNVASEL
PELHRKALEDLKKLIQEALEKHEFS S K VEEKAEEKKEEQPPSTTSTTTTT TTAVSDEVAVAPP
SEEAPKTDEASPKVEEEPAKIVEQPAEEPEPAKT PEVVVAEEEKTVEDIKET IVVEVATTTAAPVLTEP
ESVEETPKEAEVVVEE SElEEVS IWGIPLLADERSDVILLKFLRARDYRVKDAFTMIRNTARWRKEFEVDS
LLDEDLGNDYEKVVFTHGVDKQGRPVCYNVFGEFQNKELYQONTFSDAEKRKKFLRWLIQFLEKTIRTLDFSPE
GINSFVLVNDLKNSPGYGKRDLYKVIDKFLEILQDNYPEFAAKQLCINVSWWYLAYNWIYLTVFTPRSKSKEV
FASPSKTAETLFKYIAPEQVPVQFGGHSKFGEHEFSPADTVTEVTIKPGSKHPIEFAFSEETELVWELRVIGW

DVSYGAEFLPTKEGGYTLNIAKPKKVTPADEPVICDTFKVTEPGKVVITIDNQSSKKKKLLYRSKVKTSQ

>PATL3 Amborella trichopoda

MAEEAQPAPPAATQALTAPPPAEEAPPATKEVKVEELEPASTKEVEVPKAEVAEDPKPEAETPPEASPESK
AVEESIPQSVSFKEESTRVADLEDPEKKALEELKTLIDQALKENGLS TR =LK PABBGEEKPA
BEl-2EKEEEKPAEKEEQKPAASSAVEAPAEPEVEKPKPAEPTAAEITPEAPAAPETTPPSKAEDVPAPASEA
PPAVSVETAAAPPAAPAAEDDGAKTVEAIEETVVPSASAPAAEAPETEAPVVTEEPAQEAQVIPEEVFIWGIP
LLGDERSDVVLLKFLRARDFKVKDAFTMIKNTVQWRKSFEIEGLLEEDLGSDLESVVFMNGVDREGHPVCYNV
YGEFQNKEIYQKTFADEEKRQRFLRWRIQFLEKGIRQLDFTPGGISTLVQVTDLKNSPGPGKRELRQATNQAL
SLLODNYPEFVAKQVFINVPWWYLAFNRMISPFLTQRTKSKFVFAGPSKSTETLFKYIAPEQVPVQYGGLSKE
NDTEFSTADAATEFTIKPASKNTVEIPVTEACILVWELRILGWDVSYGAEFVPSAEDGYTVIVQKARKIAITD

EPVIRNSFKIGEPGKIVLTVDNTSSKKKKLIYRYKTKKTVDISV

>PATL3 Cicer arietinum
MAEEPQKPAEQVVTTTSETAVEKPPQAEEVVAAASAAAVPPAAAEEAENPAESKEVVPEAENVKSDAAAAD

ETAAVDNKISQSVSFKEETNVVSELPEPQKKALDELKLLIQEALSKHEFAVEEEEERKAAEAT PODDKKPQE



EEKKEEVAEEKKEEVEEEKKKEEVEEEKKKEEVVVEKKVEEEVEKKEEKQGSSSEEPKTEAKPETEAVEKKVD
VTVVELVEKIATSAEEDGAKTVEAIQESIVSVIVINGDGEQPAADVELPPSTPEEVEIWGIPLLADERSDVIL
LKFLRARDFKVKEAFTMIKQTVIWRKEFGIEGLLOQEDLGTDWDKVVEFTDGYDKEGHPVCYNVFGEFENKDLYQ
KTFSDEEKRNKEFIRWRIQFLEKSVRKLNFAPSAISTEFVQVNDLKNSPGLGKRELROQATNQALQLLODNYPEFEFV
AKQIFINVPWWYLAFSRMISAFLTPRTKSKFFFAGPSKSADTLFKYIAPEQVPVQYGGLSREGDQEFTTADPA
TEVTIKPATKHAVEFPIPEKSTLVWEVRVVGWDVSYGAEFVPSAEDGYTVIVQKNRKIAPADETVINNTFEFKIG
EPGKVVLTIDNQTSKKKKLLYRSKTIPISE

>PATL3 Cucumis melo

MTDQEVVITHVPLPDKPTNDLPPLPEPPVKDSFKPEGPLADPAESEVLKPAGDDKVSADVDSFKEESTKVA
DLSDSEKKALEEFKQLIQEALNKHEFT S [ S T L PAKVEEAPVQSEVVVDKTDELI DDVAKHS DEKE
EBBSEDKTAETNEEGEKVKKSNETTVPAEEKEVVAVKTESSVDDDGAKTVEAIEET IVAVTVSATASTEEAV
DAAANPPPAAVEPEEVSIWGIPLLADERTDVILLKFLRARDFKVKESLTMLKNT IQWRKDFKIEELLEEDLGS
DLEKVVFMHGSDKEGHPVCYNVYGEFQSRELYQKTFSDEEKREKFLRWRIQFLEKS IRKLDFNPGGICTIVQV
NDLKNSPGLGKWELRQATKHALQIFQDNYPEFVAKQVFINVPWWYLAVNKMISPFLTHRTKSKFVFAGPSKSA
DTLLRYITAEELPVKYGGMSKDGEFETCDSVTEITVKPSAKHSVEYPVAQGCAVTWEVRVVGWDVNYGAEFVP
SGEGSYTVIIDKARRVGSSSQDHPVISNTFKISEPGKVVLSVDNPTSKKKKLLYRFKTKSL

>PATL3 Erythranthe guttata

MAEETKKTTAEAACEEVVVVADVPVAEKPTTTVVEKEAPPQPEPEPEPEAEKVEKAAAAEGEKEEASEEKK
VAESASFKEESNKVDDLIDPEKKALDELKKLIHEALCKREFTA R VKEEEKKVEEE JBlIFKKEEEE
TKTEEKKEEETEACAEVPAAEPVKEVPAAVVEEKAPEPPCETVVEKIEEKVESLVEEIKETIVHEVTAPAP
PPPCEEEPIAAAAAAAEETTPEEVSIWGIPLLADEKSDVILLKFLRARDFKVKDAFAMLKSVVTWRKEFKIDE
LIEEEGIINGLDKVVYIHGCDKEGHPVSYNAFGEFQDKELYNNTFADAEKRTKFLKFYIQFLEKNIRKLDFKP
DGTCTIVQITDLKNSPGLLLYKKELRQATNQALQLLQDNYPEFVAKQVEVNVPWWYVAYNRVISPFLTQRTKS
KFVFAGPTKTAETLLKYIAPEQIPVQYGGLSKQDAEQEFTTADPATEEI IKPACKHIVELPITEAGTFVWEAR
VIGWDVSYGAEFVPSAEGGYTWIVQKSRKIGPVDETVVSCSFKVGETGKVVLTFDNQTSKKKKLLYRSKTKAS
E

>PATL3 Nicotiana tomentosiformis

MADTAPTVHTLQPPSTAEEDT_AVE PAATEPPLASVEVEPVKQESVTEAEEHHPAVTVVEKDTPL
TE-EEPTLVAAEQVSVTVPEKEAEGVSVTESDKSKPADVKKI PESLVSFKEESNIVSDLSDSERKSLEELK
FLVQESIKNQTFTTGTPAKTQEIQTPSTEITDLPQEVSIWGVPLLKDDRTDVILLKFLRARDFKIKESFAMLK
KTILWRKEFNIEELVDEDLGDDLDKVVEFMHGHDKEGHPVCYNVYGEFQNKELYNKTFGDEEKRNKFLRWRIQF
LERSIRKLDENPGGINTIFQVSDLKNSPGPGKRELRLATROQALHLLODNYPEFVAKQVEFINVPWWYLAFYTMI
SPEMTQRTKSKEFVFAGPSKTAETLYKYVSPEQVPVQYGGLSVDYCECNPEFTVNDPATEIIVKPATKQTVEIT
VNEKCIIVWELRVLGWEVTYSAEYVPNTDSGYTVNIQKPRKMTPTDEPVVSSSFKIVELGKILLTIDNPTSKK
KKLLYRYKDKPYSD



>PATL3 Oryza sativa Japonica
MAEEPQPEAAPAAVAATTEVAVAEKAPVEAEKEKKVEEETPAVEAEAKEEKKDEAAAAAAAGGDEAGAIEG
TGSFKEESNLVADLPDPEKKALDEFKQL IAAALAACEFNL_KAKVEAAVEETKAEETKAEE-AEE
PAKEE-AEVAAAAAAP PEAGTEEPKAEASSEEAKTEEPKAEAAADEPAKEESKAEAAPAEEAKP
AEPEPEEKTVVVTEEEAATKTVEAIEETVVPAAAAPAAAATEEAAAPEPEVQAAAAPEPVLIWGVPLVGDD
ERTDTVLLKFLRAREFKVKEAMAMLRSAVLWRKRFGIESLLDADLALPELDSVVEYRGADREGHPVCYNVYGE
FOQDKDLYEKAFGDEEKRERFLKWRIQLLERGILSQLDFSPSGICSMVQVTDLKNSPPMLGKHRAVT
ROAVALLODNYPEFIAKKVEINVPWWYLAANKMMSPFLTQRTKSKFIFASPAKSAETLFRYIAPEQVPVQF
GGLFKEDDPEFTTSDAVTELTIKPSSKETVEIPVTENSTIGWELRVLGWEVSYGAEFTPDAEGGYTVIVQKTR

KVPANEEPIMKGSFKVGEPGKIVLTINNPASKKKKLLYRSKVKSTSESV

>PATL3 Theobroma cacao

MADETPAPAPPVAA_AVTESDS PAVVEKEDPSPPSPVDVVSVTVTESVSTAIEEKEEQTPAAEP
VEVVPDSTDKGEEEPPL-QPVKSESES PAVTEKAKEEEPPAVTEKAKEEEPPAATEKAKEEPPAATVAVL
ETELQQPPELPPQEVVTESKSLAAMMEKEEGGAPEPTVATTTTTSAEEGVAVVVEEKKIPONLGSF

KEESNKVADLSDFERKALEELKHFVQEAT DTHLFTSETKSEENPEKEKKEE-VS IWGIPLLKDDRSDVI
LLKFLRARDFKVKDAFVMIKNTIRWRKEFGIDELLDEDLGDDMEKVVEFMHGQODREGHPVCYNVYGEFQNKDLY
QKAFSDEEKRMKEFLRWRIQFLEKSIRKLDESPDGINTIFQVSDLKNSPGPGKRELRLATKQALQLLODNYPEF
VAKQVFINVPWWYLVEYTMISPEMTQRTKSKEFVFAGPAKSAETLFKYMAPEQVPIQYGGLSVDYCDCNPEFGD
ADPATEITVKPGTKQTVEITIYEKCDLVWEIRVVGWEVSYGAEFMPNAKDSYTVIIQKPTKMSPKDEPVVSQC

FRVGELGKVLLTVDNPTSKKKKLVYRFKVKPHCD

>PATL3 Vigna angularis

MAENDSN_AAS PPOEPPVPPSLSSENDAKADDVIEEKVKAEEVLVAEDKDEVKGGEEAVVVEEKE
KEEEKEEEKEKEKKKEEEVTVGETESESLKEESNRVSDSERKGIEELKKVVREELERKEEGEVSIWGVPLEFKD
QORTDVILLKEFLRARDLRVNDSLVMIONTLRWRKEFGIDALLEEDLGEELEKVVEMHGOGREGHPVCYNVYGEF
ONKELYQKAFSTEENRTKFLRWRIQLLERSIRNLDEFTPGGINTIFQVNDLKNSPGPAKRELRIATKQALQLLQ
DNYPEFVAKQVFINAPWWYLAFNTLISPFLTPRTKSKFIFAGPSKSPDTLFKYISPEQVPVQYGGLSVDFECDC
NPDFTMSDPVTEIPIKPTTKQTVEIAIYEKCIIVWELRVVGWEVTYNAEFKPDAKDAYTVVIQKATKMSPTDE

PVVSNSFKVGELGKLLLTIDNPTLKNKRLLYRENIKPYCD

>PATL3 Vitis vinifera

MADETDAAPPPTLLAAASVVPPETAAPPETAASEEVLTVLDVAPPVTEKEVS POKEEVVAVVDSEK
KVPONLVSFKEESNRLADLSESERRALEELKQSVQEALRNGIFTSQPOEEEEEP O SAEK Ml I EEASEKR
EPNPVAESEISTQEESAKDENVKPTPNPTIESILKHESPTQEDVS IWGIPLLKDERSDMILLKFLRAREFKVK
EAFAMLKNTIFWRKEFGIDALVDDDLGEHLEKVVFMHGFDRDGHPVCYNVYGEFQNKELYQKTFSDEEKRMKF
LRWRIQFLERSIRKLDFTPGGVNTIFQVNDLKNSPGPGKWELRQATKQALQLLQDNYPEFVAKQVFINVPWWY



LAFYMMISPFLTQRTKSKEFVFASPAKSAKTLEFKYISPEQVPIQYGGLSVDYCDCNPDFGIADPVTEITVKPST
KQTVEILVSEQCVIVWEVRVVGWEVAYGAEFIPDAEDEYTVVVQKATKMAPTDDPVMCNSFKIKELGKIVITI
DNPTSKKKKLLYRFKVKPYSN

>PATL3 Zea mays

MAEETQPEAAAEAEVVVTEPAPAPAEAEVPAAADAEAVTETEKKADEPAVTADDAGKGTGSFKEESNLVED
LPDPEKKVLDEFKHLIAAALAAGE FNL_KAKEE PKAEETKTEE SKTEDPAEE-AE SAAEEPKAEV
AANAPDEEVKTEVPPVEEAKAETVAVEAKPAEPEPQEKTVVVAEEEPATKTVEAIEESVVSADEAAAPEPVLV
WGVPLVGDDERTDTVLLKFLRAREFKVKEAMAMLKSAVLWRKRFGITSLLDADLGLPELENVVEYRGADREGH
PVCYNVYGEFQDKDLYEKAFGDDEKRERFLKWRIQLLERGILSKLDESPNGICSMVQVTDLKNSPPMLGKHRA
VTRQAVTLLODNYPEFIAKKVEFINVPWWYLAANKMMSPFFTOQRTKSKEVFASPAKSAETLEFRYIAPEQVPVQEF
GGLFKEDDPEFTTLDTVTELTIKPSSKETIEIPVTENSAIVWELRVLGWEVSYSAEFTPDTEGGYTVIIQKTR

KVPANEEPIMKGSFKVGEPGKLVLTVNNPASKKKKLLYRSKVKSISE

>PATL1 Arabidopsis_ thaliana

MAQEEVQKSADVAAAPVVKEKPITDKEVTIPTPVAEKEEVAAPVSDEKAVPEKEVTPEKEAPAAEAEKSVS
VKEEETVVVAEKVVVLTAEEVQKKALEEFKELVREALNKREFTAPVTPVKEEKTEEKKTEEETKEEEKTEEKK
EETTTEVKVEEEKPAVPAAEEEKSSEAAPVETKSEEKPEEKAEVTTEKASSAEEDGTKTVEAIEESIVSVSPP
ESAVAPVVVETVAVAEAEPVEPEEVSIWGVPLLODERSDVILTKFLRARDFKVKEALTMLKNTVQWRKENKID
ELVESGEEVSEFEKMVFAHGVDKEGHVVIYSSYGEFQONKELEFSDKEKLNKFLSWRIQLOEKCVRAIDEFSNPEA
KSSFVEVSDFRNAPGLGKRALWQFIRRAVKQFEDNYPEFAAKELFINVPWWYIPYYKTFGSIITSPRTRSKMV
LAGPSKSADTIFKYIAPEQVPVKYGGLSKDTPLTEETITEAIVKPAANYTIELPASEACTLSWELRVLGADVS
YGAQFEPTTEGSYAVIVSKTRKIGSTDEPVITDSFKVGEPGKIVITIDNQTSKKKKVLYREFKTQ

>PATL2 Arabidopsis_ thaliana

MAQEEIQKPTASVPVVKEETPAPVKEVEVPVTTEKAVAAPAPEATEEKVVSEVAVPETEVTAVKEEEVATG
KEILQSESFKEEGYLASELQEAEKNALAELKE LVREALNKREFTA-APVKEEKVEEKKTEETEEKKEEV
KTEEKSLEAETKEEEKSAAPATVETKKEEILAAPAPIVAETKKEETPVAPAPVETKPAAPVVAETKKEEILPA
APVTTETKVEEKVVPVETTPAAPVTTETKEEEKAAPVTTETKEEEKAAPGETKKEEKATASTQVKRASKEIKD
IFVSVITSEKKKEEEKPAVVTIEKAFAADQEEETKTVEAVEESIVSITLPETAAYVEPEEVSIWGIPLLEDER
SDVILLKFLRARDFKVKEAFTMLKNTVQWRKENKIDDLVSEDLEGSEFEKLVFTHGVDKQGHVVIYSSYGEFQ
NKEIFSDKEKLSKFLKWRIQFQEKCVRSLDFSPEAKSSEFVEVSDFRNAPGLGQRALWQFIKRAVKQFEDNYPE
FVAKELFINVPWWYIPYYKTFGSIITSPRTRSKMVLSGPSKSAETIFKYVAPEVVPVKYGGLSKDSPFTVEDG
VTEAVVKSTSKYTIDLPATEGSTLSWELRVLGADVSYGAQFEPSNEASYTVIVSKNRKVGLTDEPVITDSEFKA

SEAGKVVITIDNQTFKKKKVLYRSKTQA

>PATL3 Arabidopsis_ thaliana
MAEEPTTTTLVTPEKLPSPSLTPSEVSESTQDALPTETETLEKVTETNPPETADTTTKPEEETAAEHHPPT
VIETETASTEKQEVKDEASQKEVAEEKKSMIPONLGSFKEESSKLSDLSNSEKKSLDELKHLVREALDNHQFET



NTPEEVKIWGIPLLEDDRSDVVLLKFLRAREFKVKDSFAMLKNT IKWRKEFKIDELVEEDLVDDLDKVVEMHG
HDREGHPVCYNVYGEFONKELYNKTFSDEEKRKHFLRTRIQFLERSIRKLDEFSSGGVSTIFQVNDMKNSPGLG
KKELRSATKOAVELLODNYPEEFVEFKOAFINVPWWYLVEYTVIGPFMTPRSKSKLVEFAGPSRSAETLFKYISPE
QVPVQYGGLSVDPCDCNPDESLEDSASEITVKPGTKQTVEITIIYEKCELVWEIRVIGWEVSYKAEFVPEEKDA
YTVVIQKPRKMRPSDEPVLTHSFKVNELGKVLLTVDNPTSKKKKLVYREFNVKPL

>PATL4 Arabidopsis_ thaliana

MTAEVKVEEKQVESEVVIAPAVVPEETTVKAVVEETKVEEDESKPEGVEKSASFKEESDFFADLKESEKKA
LSDLKSKLEEAIVDNTLLKTKKKESSPMKEKKEEVVKPEAEVEKKKEEAAEEKVEEEKKSEAVVTEEAPKAET
VEAVVTEEIIPKEEVTTVVEKVEEETKEEEKKTEDVVTEEVKAETIEVEDEDESVDKDIELWGVPLLPSKGAE
STDVILLKFLRARDFKVNEAFEMLKKTLKWRKONKIDSILGEEFGEDLATAAYMNGVDRESHPVCYNVHSEEL
YOTIGSEKNREKFLRWRFQLMEKGIQKLNLKPGGVTSLLOQIHDLKNAPGVSRTEIWVGIKKVIETLODNYPEF
VSRNIFINVPEFWFYAMRAVLSPFLTQRTKSKFVVARPAKVRETLLKYIPADELPVQYGGFKTVDDTEFSNETV
SEVVVKPGSSETIEIPAPETEGTLVWDIAVLGWEVNYKEEFVPTEEGAYTVIVQKVKKMGANEGPIRNSEFKNS
QAGKIVLTVDNVSGKKKKVLYRYRTKTESSS

>PATLS Arabidopsis_ thaliana

MSQDSATTTPPPPLTSDVSMPSGEEDEPKHVTSEEEAPVTSETNLKLPLMPELEESNHTAEVVSEKVTPET
MTLESEGLNHAAEDSEQTHEVTPETETAKLEVLNHTAEDSEQTHEVTPEKETVKSEFLNHVAEDSEQTHEVTP
ETETVKSEVLNHAAEDSEQPRGVTPTPETETSEADTSLLVTSETEEPNHAAEDYSETEPSQKLMLEQRRKYME
VEDWTEPELPDEAVLEAAASVPEPKQPE PQT-S TTTSTVASRSLAEMMNREEAEVEEKQKIQIPRSLGS
FKEETNKISDLSETELNALQELRHLLOVSQDSSKTSIWGVPLLKDDRTDVVLLKFLRARDFKPQEAYSMLNKT
LOWRIDEFNIEELLDENLGDDLDKVVEFMQGQDKENHPVCYNVYGEFQONKDLYQKTFSDEEKRERFLRWRIQFLE
KSIRNLDFVAGGVSTICQVNDLKNSPGPGKTELRLATKQALHLLODNYPEFVSKQIFINVPWWYLAFYRIISP
FMSQRSKSKLVFAGPSRSAETLLKYISPEHVPVQYGGLSVDNCECNSDETHDDIATEITVKPTTKQTVEIIVY
EKCTIVWEIRVVGWEVSYGAEFVPENKEGYTVIIQKPRKMTAKNELVVSHSFKVGEVGRILLTVDNPTSTKKM
LIYRFKVKPLACE

>PATL6 Arabidopsis_ thaliana

MDASLSPFDHQKTONTEPKKSFITSLITLRSNNIKEDTYFVSELKPTEQKSLOQELKEKLSASSSKASSMWG
VSLLGGDDKADVILLKFLRARDFKVADSLRMLEKCLEWREEFKAEKLTEEDLGFKDLEGKVAYMRGYDKEGHP
VCYNAYGVFKEKEMYERVEFGDEEKLNKFLRWRVQVLERGVKMLHFKPGGVNSITIQVTDLKDMPKRELRVASNQ
ILSLFQDNYPELVATKIFINVPWYFSVIYSMEFSPFLTOQRTKSKFVMSKEGNAAETLYKFIRPEDIPVQYGGLS
RPTDSONGPPKPASEFSIKGGEKVNIQIEGIEGGATITWDIVVGGWDLEYSAEFVPNAEESYATIVVEKPKKMK
ATDEAVCNSFTTVEAGKLILSVDNTLSRKKKVAAYRYTVRKSTTTV



ANEXO Ill. Localizacion de los dominios Sec14, GOLD, motivos poliprolina

(583 aa)

(626 aq)

y Coiled Coil.
CRIO4 1
102 -108: PFPFPPFP
PATL,3_Amborela_tri—|
(PA11.3_Animd |
la_trichopoda ) '
120 - 126: PFPFPFP
121 -127: PFPFPFP
122 -128: PFPFPFP

PATL3_Cicer_aristinum

(PATL3_ Cicar_a

rietinum )

123 -129:

(612 aa)

FFPPFFP

PATL3_Cucumizs_mel A |

(PATL3_Cucumis

—melo )

100 - 106: PFPPPFP

101 -107: PFPPPPP
102 -108: PPPPPFP

PATL3_Erythranthe_gttata

(PATL3_Erythra
nthe_guttata )

115-121:

FFFFFFP

=

(570 aa)

(583 aa)



PATL3_Nicotiana

(PATL3_Nicotiana ) 14

PATL3_Oryza_sativa
(PATL3 Oryza_s

FPFPFPFFP

(523 aa)

(613 aa)

ativa_Japonic a )

112-118: FFFFFFF

PATL3_Theobroma_¢ _

(607 aa)

(PATL3_Theobro 1
ma_cacao ) [
15-21: PPPPPPP
16 - 22: PPPPPPP

PATL3_Vigna_angularis

(PATL3_Vigna_a
ngularis )

8-14:

PATL3_Vitis_vinifera

(PATL3_Vitis_v
inifera )

120 - 126:

121 -127:

PATL3_Zea_mays

99 - 105:

PPPPPPP

PPPPPPP

PPPPPPP

,,

(476 aa)

(530 aa)

(556 aa)

PPPPPPP



PATL2_Arabidopsis_thaliana
X . (683 aa)
psis_thaliana )

n7-121: PPPPP

PATL5_Arabidopsis_thafen=
(PATL5_Arabido t (es
psis_thaliana )

249 - 253: PPPPP



CRIO4 (583 aa)

MR EETER P E S TV AEVV VPV A E R P AR R FAEFAVL P PEAERLARAECAEAERPADSAEARIAQQVEFE
EETNVACELPELERFEALEDLE R LIQEALEFEEFCEPPPPPPPAPARVEERAEERREEQFPFETTETT
T T AVSDEVAVAFFCEEAPRIDEACFEVEEEPARIVEQPFTTFAEEPEPARTPEVVVAEEERTV
EDIRETIVVEVATTTAAPVL I EPECVEETFEEAEVVVEESPEEFEEVEIWCIPLLADERSDVILLE
FLRARDYRVEDAFTMIRNTARNRREFEVDELLDEDLCNDYEEVVETECVDEQCRFPVCYNVECEFQN
RELY QNI P DAEFREEFLRWLIQFLERTIRTLDFEPECINSFVLVNDLENC PCYCERDLYEVIDEF
LEILQDNY PR ARR QL CINV NN Y LAY NWIY LI VF TRRES RS EEVEFACPERTAETLEFEYIAPEQVEV
QFCCECRFCEBEF S PADTVIEVI IR PCoEEFVEFAFSEETELVWELRVICWDVEYCAEFLPTRECG
YTILNIARPRREVIFADEPVICDIFREVIEFCEVVITIDNQSSEEEELLYRERVETEQ

cAIos rr I T‘@” -

PS50191 CRAL_TRIO CRAL-TRIO lipid binding domain profile

207 - 472: ecore = 16.700

DEDLANDYERVVETECVDEQCRPVCYNVECEFQNES Lygnt LS DAEFREEFLENLIQFLE
RTIRTLDFEPECINS-FVLVNDLKRSs PCYCRRDL -~ -YEVIDRFLEILQDNYPEFAARQL
CINVEWWILaY W I YL TVETRRERCREVEAS PEETAETLFRYIAPEQVFVQFCCESREFCE

Predicted feature:
DOMAIN 297 472 CRAL-TRIO

PS50866 GOLD GOLD domain profile :

478 - 579: ecore = 9.645

ADTVIEVIIKPCSREPVEFAF CEETELVNELRVICWDVEYCAEFLPTKECCYTLNIakpk
KvtPADEFPVICDIFREVIEFPCEVVITIDNQESEEEE - -LLYRSEV

Predicted feature:
DOMAIN 478 579 GOLD

Coils output for CRIO4

T T T T T

window=14
window=21
1+ window=28 -




PATL3_Beta_vulgaris (579 aa)

MR EETER P E S TV AEVV VP VA E R P AE R AVIO FEAER P ARAAEC AEAEFPADCEAEARIAQQVEFEEETN
VACELPELERRALEDLERLIQEALEREEF S S PPPPPPPAPARVEEEAEERREEQPPETTSTTITITT
TAVEDEVAVAPPFCEEAPR T DEAC PREVEEEPARIVEQPPTTPAEEFEPARTPEVVVAEEEETVEDIR
ETIVVEVATTTAAFVLIEPECVEETPEEAEVVVEEC PREPEEVEIWCIPLLADERSDVILLEFLEA
RDYRVEDAFTMIRNTARWRRKEFEVDSLLDEDLCNDY ERVVE TECVDEQCRPVCYNVECEFQNEELY
CN TP DA ERRREF LRWLIQFLERTIRTLDF S PECINSEFVLVNDLENEPCYCRRDLYEVIDEFLEIL
QDN P EFARN QL INV CWW I LAY NN I YL IVE TPRERSREVEACPEETAETLFREYIAPEQVEVQFCC
BoRFPCEEEF S PADIVIEVI IR PCSREPIEFAFCEETELVNELRVICWDVEYCAEFLFTEECCYTLN
IARPEREVIPADEFVICDIFEVIEPCEVVITIDRQESRRERLLYREEVETEQ

PATL3_Beta_vulgarict?  +

PATL3_Beta “”“ 1l s
gais) i

PS50191 CRAL_TRIO CRAL-TRIO lipid binding domain profile

293 - 468: score = 17.105

DEDLCNDYERVVETECVDEQCRPVCINVECEFQNES Lygnt LS DAEFREEFLENLIQFLE
RTIRTLDFEPECING-FVLVNDLKRs PCYCRRDL -~ -YEVIDRFLEILQDNYPEFAARQL
CINVEWW I LAY NWIYLTVETPRERCREVEAS PEXTAETLFRYIAPEQVFVQFCCESERFCE

Predicted feature:
DOMAIN 203 468 CRAL-TRIO

PS50866 GOLD GOLD domain profile :

474 - 575: score =9.576

ADTVIEVIIKPCSREP IEFAF CEETELVRELRVICWDVEYCAEFLPTKECCYTLNIakpk
KvtPADEPVICDIFRVIEPCEVVITIDNQSSEEEE - -LLYRSEV

Predicted feature:
DOMAIN 474 575 GOLD

Coils output for PATL3 Beta vulgaris

! j j ' win&ou=14
window=21
1+ window=28 .




PATL3_Amborslia_trichopoda (626 aa)

M A P AP P A AT QAL T AP PP AR E AP PATEEVEVEELEPAS TEEVEVFEAEVAEDPEFEAETFFEA
SPECRAVEESIFQEVSFREECTRVADLEDFERRALEELRTLIDQALRENCLETPPPFFFFPPREQE
FP AP PR EE P APE R ERAEREEE R PAEREEQE PARC CAVEAPAEFEVERPEPAEPTAREITFEAPAR
PED PP e A DV AP AL ER P P AVEVE TARAF PARPAREDDCARTVEAIEETVVPCASAFAREAFPET
EAPVVIEEPAQEAQVIPEEVF INCIPLLCDEREDVVLLEFLRARDFEVEDAFTMIENTVOWRESFE
IECLLEEDLGCS DLESVVEFMNCVDRECEFVCYNVICEFQNEE IYQETFADEERRQRFLRWRIQFLER
CIRQLDF IPCCICTLV VI DL AN PCPFCERELRQATNQALS LLODNYPEFVARQVE INVEWWILAF
NRMICPFLIQRTECEFVEACP SRS TETLFEY IAPEQVEVQYCCLEEENDTEFSTADAATEFTIEPA
SENTVEIPVIEACILVWELRILCWDVEYCAEFVPCAEDCYTIVIVQEARRIAITDEPVIRNEFRICE
PCRIVLTVDNISSEEEERLIYRYRTERTVDISV

ene P - . s ’
PATL3_Amborslla_tni I H I W
(PATL3_Ambors| " 4t

la_trichopoda )

PS50191 CRAL_TRIO CRAL-TRIO lipid binding domain profile :

336 - 511: score = 10.406

EEDLGCSDLESVVEMNCVDRECEPVCYINVYICEFQNEO Lygkt LaDEEFERQRFLRWRIQFLE
RCIRQLDFIPCCIST-LVQVIDLKRS PCPCRREL -~ -RQATHQALSLLODNYPEFVARQVY
FINVEWWILAFNRMICFFLIQRTRERFVEACPEXETETLFEYIAPEQVFVQYCCLSREND

Predicted feature:
DOMAIN 336 511 CRAL-TRIO

PS50866 GOLD GOLD domain profile :

487 - 618: ecore = 11.191

TETLFEYIApeqvpvgygglskendterstadaatort iKPASENTVEIFVIEACILVNE
LRILCWDVEYGAEFVP5aeDCYTVIVQkark1aITDEPVIRNSFRIGEPGEIVLIVDONTS
SEEEE--LIYRYET

Predicted feature:
DOMAIN 487 618 GOLD

Coils output for PATL3 Amborella trichopoda

T T T T T T
window=14
window=21
1+ window=28 4

(626 aa)



PATL3_Cicsr_arietinum (612 aa)

MAEE P QR P AEQV VI T T CETAVER PPQAEEVVAARCARAAVPPARAEEAENPAESREVVFEAENVESD
AR DE T AAVDNEICQEVEFREETNVVEELFPEPQRRALDELELLIQEALEREEFAVFFFFPPPEAA
EATPQDDRRPQEEERREEVAEERREEVEEEERREEVEEERREEEVVVERRVEEEVEEEEERQCEES
EEPRTEARPETEAVEERVDVIVVELVEEIATCAEEDGCARTVEAIQESIVEVIVINCDCEQPAADVE
P PCTPEEVEINCIFLLADERSDVILLEFLRARDFEVREEAF TMIEQTVIWREEFCIECLLQEDLICT
DWDEVVE IDCY DEECE PV CYNVECEFENEDLYQRTF SDEERRNEF IRWNRIQFLERSVRELNFAPCA
IS TPV QVNDLEN S PCLCRRELRQATHNQALOLLODNY PEFVARQIFINVEPWWYLAFSRMISAFLTPR
TRCRFFFAC P SR AD I L PR Y I AP EQVFVOYCCLERECDQEF TTADPATEVT IRPATEEAVEFPIPE
RS TLVREVRVVCWDV S YGAEF VRS AEDCYTVIVORENREIAPADETVINNTFRICEPCEVVLTIDNQ
TEEEEELLYRSETIFPICE

PATL3_Cicer_aristint $ %4 + ‘T 4 P 44 LR s SR X |
(PATL3_Cicer_a @d (612 aa)
ietnum )

PS50191 CRAL_TRIO CRAL-TRIO lipid binding domain profile

325 - 500: ecore = 18.965

QEDLCTDWDEVVEIDCYDEECEPVCYNVECEFENEA1ygkt LS DEEERNEF IRWNRIQFLE
REVRELNFPAPCAIST-FVQVNDLKRs PCLCRREL -~ ~-RQATHQALQLIODNYPEFVARQI
FINVEWWILAFSRMICAFLIFRIRCRFFFACPCRKEADTLFRYIAPEQVFVQYCCLSRECD

Predicted feature:
DOMAIN 325 500 CRAL-TRIO

PS50866 GOLD GOLD domain profile -

501 - 607: ecore = 10.937

QEFTTAD PAteVE AKX PATEEAVEF PIPERCTLVWEVRVVCWDVEYCAEFVFEaeDCYTIVI
VOKknrkiaPADETVINNIFEICEPCEVVLIIDNQTE KEER~~-LLYREET

Predicted feature:
DOMAIN 501 607 GOLD

Coils output for PATL3 Cicer arietinum

1 F—L_

windou=14
window=21
window=28 ——

8.6 - -

0.4 E

8.2 -




PATL3_Cucumis_mslo (570 aa)

MIDQEVVITEVELFDEPTNDL P PLPEFFVEDCFRPECPLADPAESEVLEPACDDEVEADVDEFKEE
STEVADLSDSERFALEEFRQLIQEALNEEEF TCPPPPPPPPFETLPARVEEAPVQSEVVVDETDEL
IDDVARECDEREEFFECEDR T AE TNEECERVERENETTVPAEEEEVVAVETESSVDDDGARTVEAIL
EETIVAVIVCATACTEEAVDARAAN P PPAAVEPEEVE INCIPLLADERTDVILLEFLRARDFEVEES
LITMLENT IQWREDFEIEELLEEDLCS DLEREVVFMECSDRECEFVCYNVYICEFQSRELYQETFEDEE
FRERFLRWRIQFLEES IRFKLDFNPCCICTIVQVNDLENSPCLLCEWELRQATRHALQIFQDNYPEFV
ARQVE INVERW Y LAVN M I PF L TER TEC R VEACP SRCADTLLRY ITAEELPVEYCCMERDCEFE
TCDEVIEITVR PCARECVEY PVAQCCAVIWEVRVVCHDVNYCAEFVPSCECSYTVIIDEARRVCES
SQDEPVICNIFEISEPCRVVLEVDNPTSEEERLLYRFRTRSL

L cmmens | 8 HPT gttt

melo) il iy

PS50191 CRAL_TRIO CRAL-TRIO lipid binding domain profile

285 - 460: ecore = 19.202

EEDLCEDLERVVEFMECSDEECEPVCYNVICEFQERO LYygkt LS DEEEREFFLENRIQFLE

RS IRFLDFNPCCICT-IVQVNDLKRS PCLCRWEL -~ -RQATREALQIFQDNYFPEFVARQV
FINVPWWILAVNEMIC PFLTERTRCREVEACPEKEADTLLRYITAEELFVEYCCMSERDCE

Predicted feature:
DOMAIN 285 460 CRAL-TRIO

PS50866 GOLD GOLD domain profile :

465 - 567: ecore = 10.799

DEVIEITVREPEARESVEYFVAQCCAVINEVRVVCWDVNYICAEFVPESQECSYTVIIdRar:
VgssSQDEPVICNIFRISEPCRVVLEVDNPTISEEEE ~-LLYRFRT

Predicted feature:
DOMAIN 465 567 GOLD

Coils output for PATL3 Cucumis melo

T T T T T
window=14
window=21
1+ window=28 4




PATL3_Erythranthe_guttata (583 aa)

MAEETRR T T AE ARCEEVVVVADVEVAERFTTIVVEREAPPQFEFEFEPEAERVERAAARECEREEA
SEERRVAESASFEEESNRVDDLID P EEFALDELERLIBEALCEREF TAPPPPPPPAVEEEEREVEE
EPRPEERREEEETRETEERREEEPRTEACAEVPAAEPVREVPAAVVEERAPEPPCETVVEEIEERVE
SLVEEIRETIVEEVIAPAPPPPCEEEPIARAARAAAAEETTPEEVSIWCIPLLADERSDVILLEFLEA
RDFRVEDAF AMLECVV ITWRREFRIDELIEEECIINCLDREVVYIECCDRECEPVEYNAFCEFQDEEL
YNNI PADAERRTEF LEFY IQF LERNIRFLDFEPDCTCTIVQITDLENCPCLLLYRRELRQATNQAL
QL DNY PEFVARQVE VNV EPWW I VAYNRVIS PFLTQRIRSEFVEFACPTETAETLLEYIAFEQIPVQ
YL R DA EF TTAD PATEE I IR PACTEIVEL P ITEACTFVWEARVICWDVEYCAEFVPCAECC
YIWIVOR SRR ICFVDETVVECSFRVCETCEVVLIFDRQTISREEELLYRERTRASE

PATL3 Erhranthe 7 1 1 1 T T 2 + e te
PATL3_E
rthe_gutata) @@

PS50191 CRAL_TRIO CRAL-TRIO lipid binding domain profile :

204 - 471: score = 20.167

EECIINCLDEVVYIBCODEECEPVEYNAFCEFQDES lynnt faDAEFRTEFLEFYIQFLE
ENIRFLDFRPDCTICT-IVQITDLKRs PCLLLYEEE-LRQATHNQALQLIODNYPEFVARQVY
EVNVPWWIVAYRRVIC FFLIQRIRCREVEACPTKTAETLLEYIAPEQIFVQYCCLERQDA

Predicted feature:
DOMAIN 204 471 CRAL-TRIO

PS50866 GOLD GOLD domain profile :

479 - 579: ecore = 8.861

DPATEEI IR PACREIVELFITEACTEFVHNEARVICWDVEYCAEFVEPS aoCLYTWIVQksTk
AgFVDETVVECSFRVCETCEVVLTFDNQISREEE--LLYRERT

Predicted feature:
DOMAIN 479 579 GOLD

Coils output for PATL2 Erythranthe guttata

T T T T T T
windou=14
window=21
1k window=28 4

A |

8.6 | E

0.4 [ 4

8.2 E




PATL3_Nicotiana (523 aa)

MA DT AP TVETLOFFETAEEDT PP PP PP PAVE PAATEPPLASVEVEFVEQECVIEAEEEEPAVIVVE
R P L TEP PP EEFTLVAREQVEVIVPEREAECVEVTES DRSS EPADVERIPESLVEFEEESNIVEDL
SDEERKCLEELEFLVQECIRNQIF TICTPARTQEIQTIPSTEITDLFQEVEINCVPLLEDDRTDVIL
LEFLRARDF R IFECFAMLER T ILNRREFNIEELVDEDLCDDLDEVVFMECEDRECEPVCYNVYCEF
ONRELYNRIFCDEEFRNRFLRNRIQFLERCIRELDFNPCCINTIFQVEDLENSPCPCERELRLATR
QALELLODNY PEFVARQVF INVEPNW Y LAFYTMICPFNTQRTESEFVFACPERTAETLYEYVEPEQV
PV QYCCLSVDYCECNPEFTVNDPATEIIVEPATEQTIVEIIVNEECI IVNELRVLCWEVTIYSAEYVE
NI DY TVNIQEPREN T PTDEPVVE S SFEIVELCRILLTIDNFPTSERERLLYRYRDEFPYSED

PATLS Neskra LT gy, e
il

PS50191 CRAL_TRIO CRAL-TRIO lipid binding domain profile :

233 - 408: ecore = 18.783

DEDLADDLDEVVEMEChDEECEPVCYNVYICEFQNEQ Lynkt £gDEEERNEFLENRIQFLE
RS IRFLDFNPCCINT-IFQVEDLKRs PCPCRREL -~ -RLATRQALSLILODNYPEFVARQV
FINVPWWILAFYTMICFFMTQRTRCEREVEACFEKTAETLYRYVEPEQVFVQYCCLEVDYC

Predicted feature:
DOMAIN 233 408 CRAL-TRIO

PS50866 GOLD GOLD domain profile :

384 - 518: ecore = 8.837

AETLYEYVEpeqvpvgygglsvdyceonpeftvndpatel ivKPATEQIVEIIVNERCII
VWELRVLCWEVIYSAEYVENtASCYTVNIQKprkmt PTDEPVVSSSFEIVELCRILLTID
NPTSEEER--LLYRYED

Predicted feature:
DOMAIN 384 518 GOLD

Coils output for PATL3 Nicotiana tomentosiformis

) " ' " windou=14
windou=21
b windou=28 |

8.8 E

8.6 - k|

a.4 [ g

8.2 e




PATL3_Oryza_sativa_Japonica (613 aa)

MR EE P P E AR P AAVAR T TEVAVAE R AFVEAERERRVEEETPAVEAEAREERRDEARAARAACCDEA
CAIEC G CF R EECNLVADL P D P ER AL DEF QLI AR AL AACEFNLFPPPPPPRARVEAAVEETEAE
ET R EEE P A E P AR EEE P AV AR A A AR FFEACTEEPRAEASCEEARTEEPRAEARAADEPAREES
FAEAR PR EEAN FAEFEPEERTVVVIEEEAATETVEAIEETVVFARAAPARAATEEAAAFEPEVQAR
ARPEPVLINCVFLVCDDERTDIVLLEFLRAREFEVEEAMAMNLARCAVLWRERFCIESLLDADLALPE
LD EVVE I RCADRECEFVCYNVYCEFQDEDLYERAFCDEERRERFLEWRIQLLERCILEQLDFEPEC
ICEMV OV IDLEN S FFMLCRERAVIRQAVALLODNY PEF IAREVE INVEWW I LAANRMMEFFLTQRT
EERFPIFA S PARCAETLFRY IAPEQVPVOFCCLFREDDPEFTTEDAVIELTIRPSSRETVEIPVIEN
ST ICWELRVLCWEVSYGAEF T PDAECCYTVIVORTREVPANEEFIMRCEFEVCEPCEIVLTINNPA
SEREELLYRSEVESTSESV

PATL3_Oryza_sativa L T T + I | - 43 44
Y <iir G
ativa_Japonic a )

PS50191 CRAL_TRIO CRAL-TRIO lipid binding domain profile :

324 - 400: ecore = 17.735

ADLALFPELDEVVEYRCADRECEPVCYNVYCEFQDEAlyokafgDEEFRERFLEWRIQLLE
RCILSQLDFPEPSCICEMVQVIDLKRS PPMLCEE -~ - -RAVIRQAVALLODNYPEF IAREV
FINVPWWILAANRMME FFLTQRTRERF IFASPAKSAETLFRYIAPEQVFVQFCCLEFREDD

Predictad feature:
DOMAIN 324 499 CRAL-TRIO

PS350866 GOLD GOLD dgomain profile :

50S - 608: score = 10.430

CDAVIEL T IXP CERETVEI PVIENSTICHELRVLGREVS YGAEFTFDaoCCYTVIVOK Y
KvpANEEF IMRCEFRVCEPCRIVLTINNPASEFRR--LLYREEV

Predictad feature:
DOMAIN 503 606 GOLD

Coils output for PATL3 Oryza sativa Japonica

T T T T T T
window=14
window=21
1+ window=28 -




PATL3_Theobroma_cacao (607 aa)

MADET P AP AP PVARFF P PP PP PAVIE S DEPAVVEREDPSPPEFVDVVEVIVIESVETAIEEREEQT
PAREPVEVVPDSTDECEEEPPLP PP PQFVESECECPAVIERAREEEPPAVIERAREEEFFAATERA
EEEPPAATVAVLETELQQPPELPPQEVVIES RELAAMMEREECCAFEPTVATTTTTSAEECVAVVV
EERRIPQNLCSFREEECNRVAD LS DFERFALEELREFVQEAIDTELF TCETRSEENPEEEEREEPRE
VEIWCIPLLRDDREDVILLEF LRARDFEVEDAFVMIANTIRWREEFCIDELLDEDLCDDMERVVEN
BCQDRECEFVCYNVYCEFQNRDLYQRAFSDEEFRRMEFLRNRIQFLERCIRKELDFSPDCINTIFQVS
DLERE PG PR RELRLA TR QAL QL DN Y PEFVARQVE INVPWWYLVEFYTMISPFNTQRTECEFVEA
CPARCAETLFRYMAPEQVPIQYCCLSVDYCDCNPEFCDADPATEITVEPCTRQIVEITIYERCDLY
WEIRVVCREVS YCAEFMPRARDSYIVIIQEF TEMEPRDEPVVEQCFRVCELCREVLLTVDNPTERER
ELVYRFEVEPECD

sl | A 11V RN 1R
ma_cacao )

PS50191 CRAL_TRIO CRAL-TRIO lipid binding domain profile

317 - 402: score = 18.252

DEDLCDDMERVVEMECODRECEPVCYNVYCEFQNEA1ygka fsDEEFRMEFLERWRIQFLE
RS IRFLDFCPDCINT-IFQVEDLKRs PCPCRREL -~ -RLATRQALQLLODNYPEFVARQV
FINVPWWILVE Y IMIC PFMTQRIRCREVEACPAKSAETLFREYMAPEQVFIQYCCLEVDYC

Predicted feature:
DOMAIN 317 402 CRAL-TRIO

PS50866 GOLD GOLD domain profile :

492 - 602- ecore =9.899

CDCNPEFCDadpato i tvkFCTRQIVEITIYERCDLVNEIRVVCREVEYCAEFMPNaXDS
YIVIIQKpPtkms PRDEFVVEQCFRVCELCEVLLIVDNPTERRER - - LVYRFEV

Predicted feature:
DOMAIN 402 602 GOLD

Coils output for PATL3 Theobroma cacao

T T T T T T

window=14
window=21
1+ window=28 -




PATL3_Vigna_angularis (476 aa)

MAENDCN PP PP FFPAACPPQEPFPVPPELESENDARADDVIEEEVEAEEVLVAEDEDEVECCEEAVV
VEEREREEEREEERERERRREEEVIVCETESECLEEESNRVEDEERRCIEELEREVVREELERKEEG
EVEIWCVPLERDQRTDVILLEFLRARDLRVNDELVMIQNTLRWREEFCIDALLEEDLCEELERVVE
MECQCRECEPVCYNVYCEFQNRELYQFEAF S TEENRTEFLRWRIQLLERE IRNLDFTFPCCINTIFQV
N RN PCPARRELRIATRQALQLLO DN Y PEFVARQVE INAFWWYLAFNTLISPFLTFRTRECEFIF
ACPERCPDILFEYISPEQVPVQYCCLEVDFCDCNPDFINSDPVIEIPIRPTTRQIVEIAIYERCII
VWELRVVCHEVIYNAEFRPDARDAYTVVIQEATEME PTDEPVVENSFRVCELCELLLTIDNPTLEN
ERLLYRFNIRPYCD

PAM_ang.BTT m r b 2 A & PR .

PS50191 CRAL_TRIO CRAL-TRIO lipid binding domain profile :

186 - 355: ecore = 18.433

EEDLCEELERVVEMECQCRECEPVCINVICEFQNEO Lygka LS TEENRTEFLENRIQLLE

REIRNLDFTPCCINT-IFQVNDLKRS PCPARREL -~ ~-RIATRQALQLLODNYPEFVARQV
FINAFWWILAFNTLICFF LI PRI CRF IFACFOREFDILFRYICPEQVFVQYCC— -

Predicted feature:
DOMAIN 186 355 CRAL-TRIO

PS50866 GOLD GOLD domain profile :

366 - 471: ecore = 8.607

DEFTMEDFVIeL ik PITEQIVEIAIYERCIIVWELRVVCWEVIYHAEFEFDAaKDAYTIVVI
Qkatkms PTDEPVVENSFEVCELCRLLLTIDNPTLENER-~-LLYRFNI

Predicted feature:
DOMAIN 366 471 GOLD

Coils output for PATL3 Vigna angularis

T T T T T T T T T
windou=14
window=21
s windou=28 i

0.4 E

a.2 B




PATL3_Vitis_vinifera (530 aa)

MADETDAAP PP TLLAARCVV P PETAAFFETAACEEVLIVLDVAFFVTEREVSPQRPFFFFEEVVAV
VD ERRV PN LV EFEEECNRLAD L ESERRALEELRQEVQEALRNCIFTCQPQPPPFFFFPQCAER
PPERIEEASERREFNFVAECEICTQEECARDENVEPTPRPTIESILEEECPTQEDVEIWCIPLLED
ER AMLENTIFWREEFCIDALVDDDLCEELEREVVEMECFDRDCEPVC
INVICEFQNRE LY QR TP CDEERRM R F LRWRIQFLERSIRELDFTPCOVNTIFQVNDLENS PCPCEW
ELRQATE QALY L DN Y PEFVARQVE INVFWWILAF YMM IS FFLTQRTRCREFVEFAS PARSARTLER
YICPEQVPIQYCCLEVDYCDCNPDFCIADFVIEITVEPSTRQIVEILVEEQCVIVWEVRVVCWEVA
YCAEF I P DAEDEYTVVVORAT EMAP T DDPVMCHEFRIRELCEIVITIDNPTSRRERLLYRFEVERPY
&N

PATL3_Vitis_vinifera T ..n In I = ;
(PATL3_ Vitis_v - *e

inifera ) “ )

PS50191 CRAL_TRIO CRAL-TRIO lipid binding domain profile

240 - 415: score = 18.825

DD DILCEELERVVEFMECIDRDCEPVCYNVICEFQNEQO Lygkt LS DEEFRMEFLENRIQFLE
REIRFLDFIPCCVNT-IFQVNDLENE PCPCRWELRQATRQALQLLODNYFPEFVARQVEIN
VEPWWYLAFYMMICPFLTQRTECRFVFASPAKSARTLFEYICPEQVPIQYCCLEVDYC

Predicted feature:
DOMAIN 240 415 CRAL-TRIO

PS50866 GOLD GOLD domain profile :

301 - 525: score=9.114

ARTLFEYICSpeqvpiqygglsevdycdonpdfgladpvteltvkPESTEQIVEILVEEQCVI
VWEVRVVCWEVAYCAEFIFDaoDEYTVVVOXatkma PTDDPVMCNSFEIEELCRIVITID
NPTSEEER--LLYRFEV

Predicted feature:
DOMAIN 301 525 GOLD

Coils output for PATL3 Vitis vinifera

T T T T T
window=14
window=21
1+ window=28 -




PATL3_Zea_mays (556 aa)

M R E D P E AR EAEVV VI E P AP AP AE AEVFARADAEAVIETERFADEPAVIADDACECTCCFREES
NLVEDL P D P EREVLDEFREL I AR AL A ACEF N LPP PP PPPRAREEFEAEETRTEESETEDFAEEEPK
AE AR EE P A EVARN AP DEEVE TEV P FVEEARAETVAVEAR FAEFEPQERTVVVAEEEFATETVEA
IEECVVCADEARAFEFVLVRNCVELVCDDERTDIVLLEFLRAREFEVEEAMANLECAVLWRERFCIT
SLLDADLCLPELENVVFYRCADRECHFVCYNVYICEFQDRDLYEFAFCDDERRERFLEWRIQLLERG
IR D S PRCICEMV VI DL AN S P PMLACEERAVIRQAVILLODN Y PEFIAREVE INVFWWILAAN
MM PFF QR I ECEEVEAC PARCAETLFRYIAPEQVFVQFCCLFEEDDPEFTTLDIVIELTIRPES
EETIEIPVIENSAIVWELRVLCWEVE YSAEF TPDITECCYIVIIQETREVPANEEPIMECEFEVCER
CELVLIVNNPASEEEELLYRCREVRSISE

*4 + T * 4

+
PATL3_Zsa_mays T

PS50191 CRAL_TRIO CRAL-TRIO lipid binding domain profile :

260 - 444: ecore = 17.357
ADLCLFPELENVVEYRCADRECEPVCYNVYCEFQDEdlyoka fgDDEFERERFLEWRIQLLE
T~ ¢ ARSI ~-SFELDFspNCICSMVQVEdlknsppnl gRERAVIRQAVTILLQD

NYPEFIARRVE INVPRNWYLAANEMME PFFTQRTECSEFVEFAC PAKSAETLFRYIAPEQVEV
QFCCLFEEDD

Predicted feature:
DOMAIN 260 4 CRAL-TRIO

PS50866 GOLD GOLD domain profile :

446 - 551: ecore = 10.683

EFTTLDIVIe Ltk PSS RETIEIPVIENCAIVWELRVLOWEVSYSAEFTFDTOCCYTIVII
QXtrkvpANEEPIMRCSFEVCEPCRLVLIVHNPASERER--LLYRSEV

Predicted feature:
DOMAIN 448 551 GOLD

Coils output for PATL3 Zea mays

T T T T T
window=14
window=21
1k window=28 m




PATL1_Arabidopsis_thaliana (573 aa)

MAQEEV QR S ADVARRFVVRER PITDREVTIIFTPVAEREEVAAFVEDERAVPEREVIFEEEAPAREA
ERCVEVREEETVVVAERVVVL IAEEVQEFALEEFRELVREALNEREFTAPVTIPVREEETEERRTEE
ETREEERIEEREEETTTEVEVEEERPAVPAAEEERC SEAAPVETESEERPEERAEVTITEEASCAEE
DCTRTVEAIEESIVEVEPPECAVAFVVVETVAVAEAEPVEPEEVEIWCVPLLOQDERSDVILTEFLR

ARDFEVE EALTMLENTVOWREENRIDELVESCEEVEEFERNVEFABCVDEECEVVIYSSYCEFQNEE
L DRER LN LEWRIQLOERCVRAI DFENFPEARCCFVEVS DFRNAPCLCRRALNQFIRRAVEQFE

DN Y PEFAARELF INVEWWI I PYYRIFCEIITEPRTRSEMVLACPEECADTIFRYIAPEQVEVEYCC
LERDIPLIEE T ITEAIVRPAANY TIELPACEACTLEWELRVLCADVEYCAQFEPTTECSYAVIVER
TREICCTDEPVITDEFEVCEPCRIVITIDNQTEREREVLYRFETQ

PATL1 Arabidopsis_t + #¢ #4 TTT & 444 LR P 1 2
(PATL1_Arabido w
pess_thaliana )

PS50191 CRAL_TRIO CRAL-TRIO lipid binding domain profile :

2905 - 468: score = 15.484

SCEEVSEFERMVEFASBCVDEECEVVIYSSYCEFQNEQ LIcDEERLNRFLEWRIQLQERCVR
AIDFCNFEARCCEVEVEDFrnaPCLORRAL- --WOF IRRAVEQFEDNYFEFAARELFINV
PRWYIpYYRIFCSIITSFRTRERMVLACPERSADTIFEYIAPEQVPVEYCCLERDTP

Predicted feature:
DOMAIN 205 468 CRAL-TRIO

PS50866 GOLD GOLD domain profile :
471 - 572: ecore = 13.198

EETITEAIVK P AANY T IELPACEACTLONELRVLCADVEYCAQFEPTLECSYAVIVEKLT
KigSTDEPVITDSFREVCEPCEIVITIDNQTISEEEE - -VLYRFRT

Predicted feature:

DOMAIN 47 572 GOLD

Coils output for PATL1 Arabidopsis thaliana

' ) ' ) win&ow=14
window=21
1+ window=28 .

i

8.8 B




PATL2_Arabidopsiz_thaliana (683 aa)

MAQEEIQR P TACVEVVEREETPAFVREEVEVEFV I TERAVAAPAPEATEERVVEEVAVPETEVTAVEEE
EVANCREILQCESFREECY LASELQEAERNALAELRELVREALNFEREFTAPPPPPAFVEEERVEER
EIEETEERREEVETEERCLEAETREEERSAAPATVETRREEILAAPAPIVAETEREETFVAPAPVE
TR P ARPVVAETEREEI L PARPVITETEVEEEVVEVE TTPAAFVITETREEERAAPVITETEEEERA
APCETRREERATASTQVERAC RFIRDIFVEVITCERRREEEEPAVVTIERAFAADQEEETRETVEAV
EECIVEITLPETARYVEPEEVSINCIFPLLEDEREDVILLEFLRARDFEVEEAF TMLENTVOWREEN
EIDDLVEEDLECCEFERLVEF TECVDRQCEVV I ECYCEFQNEEIFS DRERLERFLEWRIQFQERCY
RELDFCPEARC SFVEVEDFRNAPCLCORALWQF IRRAVEQFEDNYFEFVARELFINVFWWIIPYYR
TG Il S PRI RNV LG PR AE T IFEYVAPEVVEPVEYCCLEEDEPFTIVEDCVIEAVVEETERY
TIDL P AT ECS T LEWELRVLGADVEYCAQFEF ENEAC YIVIVEENREVCLTDEPVITDEFEASEACK
VVITIDNQIFEEEEVLYRSETQA

PAMTM_Y - *e L o s > * 0’ ’ L
(PATLZ_Arabido I' T I T '

psia_thaliana ) w

PS50191 CRAL_TRIO CRAL-TRIO lipid binding domain profile

404 - 576: ecore = 14.463
EDLECSEFERLVETEGVDEQCEVVIYSSYGEFQNEe LLsDRERLERFLEWRIQFQERCVR
SLDFSPEARSS-FVEVSDFrnaPCLCQRAL- --WOF IERAVEQFEDNYPEFVARELF INV
PRWYIpYYRTFCSIITSPRTREEMVLEGPSKSAETIFRYVAPEVVPVEYCCLEEDSP
Predicted feature:

DOMAIN 404 576 CRAL-TRIO
PS50866 GOLD GOLD domain profile :

580 - 681: ecore = 10.637

EDCVIEAVVKE I e Y T I DL PATECE T LERELRVLGADVEYCAQFEPSneaS YTVIVERAr
KvgLIDEPVITDSFRASEACEVVITIDNQIFEEEE - -VLYRSRT

Predicted feature:
DOMAIN 580 681 GOLD

Coils output for PATLZ Arabidopsis thaliana

T T T T T T

window=14
window=21
1+ window=28 E




PATL3_Arabidopsis_thaliana (400 aa)

MAEEPT T I TLVIPERL PEPELIPCEVEESTQDALPTETETLEEVIETNPPETADTTITEFEEETARE
HEPPTVIETETACTERQEVRDEASQREVAEERREMI PONLCEFEEESCRLEDLENSEEESLDELEE
LVREALDNEQF TNTPEEVEIWCIPLLEDDREDVVLLEFLRAREFEVEDEFAMLENTIEWREEFEID
ELVEEDLVDDLDEVVEFMECEDRECEPVCYNVYCEFQNRELYNETFSDEERREEFLRTRIQFLERS I
RELDPCECOVE TIFQVNDMEN S PCLCERELR CATRQAVELLODNYPEFVEFEQAF INVFWWILVEYT
VIGCPFMI PRSRCFELVEFACPERCAETLFEYISPEQVPVQYCCLEVDFCDCNPDFSLEDEASEITVEP
CTRQITVEIIIYERCELVREIRVICHEVSYEAEFVPEERDAYTVVIQEPREMRPSDEFVLTESFEVN
ELCEVLLIVDNFPTSEERERLVIRFNVEFL

+r e o
PATL3_Arabidopsis_! ‘I W m w
(PATL3_Arabido " e ¢ (400
i -

PS50191 CRAL_TRIO CRAL-TRIO lipid binding domain profile :

202 - 377- ecore = 19.650

EEDLVDDLDEVVEMEChDRECEPVCINVYCEFQNEQ LynKkt LSDEEFREEFLRTRIQFLE
REIRFLDFECCOVET-IFQVN DMK PCLCREEL -~ -REATRQAVELLQDNYPEFVERQA
FINVPWWILVEYIVICPFMIFRERCELVEACPSrSAETLFRYISPEQVFVQYCCLEVDPC

Predicted feature:
DOMAIN 202 377 CRAL-TRIO

PS50866 GOLD GOLD domain profile :

353 - 487: ecore = 10.960

AETLFEYISpeqvpvgygglsvdpodonpdfs1edsaselitvkPCTEQTVEIIIYERCEL
VWEIRVTGWEVSYRAEFVPESKDAYTVVIQkprkmr PEDEPVLTESFEVNELGEVLLIVD
NPTSEEEE--LVYRENV

Predicted feature:
DOMAIN 353 487 GOLD

Coils output for PATL3 Arabidopsis thaliana

T T T T T T T T T
window=14
window=21
1} window=28 E

8.6 B
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PATL4_Arabidopsis_thaliana (540 aa)

MIAEVEVEERQVESEVVIAPAVVPEETTVEAVVEETEVEEDESEPECVERSASFREESDFFADLEE
SERRALCDLR S FELEEAIVDN T LLE IR EEEC S PMRERREEVVEPEAEVEREKREEAAEEEVEEERRSE
AVVIEEAPRAETVEAVVIEEI IPREEVITVVERVEEETREEEEETEDVVTEEVEAETIEVEDEDES
VDRDIELWCVPLLPSECGAECTDVILLEFLRARDFEVNEAFEMLEETLEWREQNEIDEILCEEFCED
LATAAYMNCVDRESEFVCYNVECSEELYQTICEERNRERFLRWRFQLMERCIQRLNLEFCCVICLLQ
IEDLENAPCVERTEIWVCIREVIETLODNYPEFVERNIFINVPEWE TAMRAVLEPFLTQRTRERFV
VARPARVRETLLEYIFPADELPVQYCCFETVDDIEFCNETVSEVVVEPCECETIEIPAFETECTLVN
DIAVLOWEVNYEEEFVPTEECAYIVIVOEVERMCANECPIRNSFENSQACKIVLIVDNVECERERY
LYRYRTETESSS

PATL4_Arabidopsis_ M 1 1 Gttt 11
R ke

PS50191 CRAL_TRIO CRAL-TRIO lipid binding domain profile :

258 - 428: ecore = 18.727

CEEFCEDLATAAYMNCVDRESEPVCYNVESEELYQt LgEERNRERFLRWRFQLMERCIQR
LALFEPCLVIC-LIQISDLKNaPCVERTEI -~ -WVCIRKEVIETLQDNYPEFVERNIFINVE
FWFYAMRAVLE PFLIQRTESEFVVARPAXVRETLLEYIPADELFVQYCCFETVDD

Predicted feature:
DOMAIN 258 428 CRAL-TRIO

PS50866 GOLD GOLD domain profile -

433 - 534: score = 10.430

NETVSEVVVKPCSSETIEIPAPETECTLVRD IAVLOWEVNY REEFVFTOOQAYTIVIVORY
KRG ANECPIRNCFRNSQACEIVLIVDNVECEEEE - -VLYRYRT

Predicted feature:
DOMAIN 433 534 GOLD

Coils output for PATL4 Arabidopsis thaliana

T T T T T
window=14
window=21
s window=28 4

8.8 4

8.6 -

8.4 —

a.2 - A




PATL5_Arabidopsis_thaliana (668 aa)

MEQDCAT T TP PPFL IS DVEMP SCEEDEFPEEV I CEEEAPVICETNLELPLMPELEESNETAEVVEER
VI PETMILECECLNEAREDCEQTEEVIPETETARLEVLNETAEDEEQTEEVTIPERETVESEFLNEV
AEDCEQTEEVIPETETVRCEVLNEAREDCEQPRCVI PTPETETSEADTCLLVISETEEFNEAREDY
SETEPCQRLMLEQRREYMEVEDWIEPELFDEAVLEAAASVPEFEQPEPQTPPPPPSTITETVASRS
LAEMMNREEAEVEERQRIQIPRELCSFEEETNRICDLSETELNALQELRELLOQVEQDESETEIWCY
FLLEDDRIDVVLLEFLRARDF RPQEAYSMINETLOWRIDFNIEELLDENLCDDLDEVVEMQCQDEE
NEPVCYNVYCEF QN D LY QR T FEDEEFRERFLRWRIQFLERSIRNLDFVACCVETICQVNDLENE P
CPCRTELRLATEQALELLODNY PEFVEEQIF INVEWW Y LAF YRIISPFMEQRERSELVFACPERSA
ETLLEYICPEEVFVQYCCLEVDNCECNSDFTEDDIATEITVEFTTEQTIVEIIVYERCTIVHNEIRVY
CWEVEYICAEFVPENEECY VI IQRPREMTARNELVVSESFREVCEVCRILLTVDNPTSTEEMLIYRE
EVEPLACE

ﬁ“@ﬁf‘ﬂ TreaeTr e @% (668 aa)

PS50191 CRAL_TRIO CRAL-TRIO lipid binding domain profiie :

377 - 552: ecore = 17.958

DENLADDLDEVVEMQCQDEENEPVCINVYICEFQNEA1ygkt LS DEEFRERFLENRIQFLE
RS IRNLDEFVACCVET-ICQVNDLKRs PCPCRTEL -~ -RLATRQALSLIOQDNYPEFVSRQI
FINVPWWILAFYRIICPFMOQRERCELVEFACFSrSAETLLEYISPEEVFVQYCCLEVDNC

Predictad feature:
DOMAIN 377 552 CRAL-TRIO

PS50866 GOLD GOLD domain profile -

556 - 662- ecore = 10.937

SDFTEDDIAteItvRPTTEQIVEIIVYERCTIVWEIRVVCWEVEYCAEFVFERKECYTVI
IQKPrkmtARNELVVEESFEVCEVCRILLIVDNFTS TREM - -LIYRFEV

Predicted feature:
DOMAIN 556 662 GOLD

Coils output for PATLS Arabidopsis thaliana

T T T T T - T
window=14
window=21
1+ window=28 .




PATLS_Arabidopsis_thaliana (409 aa)

MDACLEPFDEQRTONTEPRRCF I TS LITLRENNIREDTIYFVSELEFTEQRCELQELREELEASECEA
SEMRCVELLCC D DEADVILLEFLRARDFEVADELRMLERCLEWREEFRAERLTEEDLCFEDLECEV
AYMRCYDRECHFVCYNAYCVEF RERENYERVE CDEERLNRFLRWRVQVLERCVEMLEFEPCCVNEII
OV I DLE DM PR RELRVACNQILSLFQDNYPELVATRIFINVPWYFSVIYEMFSPFLTIQRTECEFVMS
FECHARETLYRFIRPEDIPVQYCCLERFIDEQNCPPRPASEFSIECCERVNIQIECIECCATITWD
IV CCWD LEY S AEFVFNAEEC YAIVVERFEEMEATDEAVCN S FTTVEACELILSVDNTLEREERVA
AYRYTVRESTITV

LR R 2 4 4 g

PATL6_Arabidopsis_t
(PATL6_Arabido ¢+ 1t (40933
i) -

PS50191 CRAL_TRIO CRAL-TRIO lipid binding domain profile :

116 - 294: score = 17.511

ERLTEEDICFRDLECEvaymr gy DEECHEPVCYNAYCVFRERonyor vEgDEERLNEFLRN
RVQVLERCVEMLEFRPCLCVNS - IIQVIDLEDMFEREL---RVASNQILELFQDNYPELVA
IR IFINVEPWYIF SVIY SN S FF LRI RS RFVMEEECDARETLYRFIRPEDIPVQYCCLSR
PID

Predicted feature:
DOMAIN 116 204 CRAL-TRIO

PS50866 GOLD GOLD domain profile :

270 - 404: ecore = 11.560

AETLYEFIRpedipvgyggls rptdsqagppkpasefsikCCERVNIQIECIEQCATITH
DIVVCCWDLEYSAEFVPNaoESYAIVVEXPXKmEATDEAVCNSFTTVEACELILEVDNTL
SREEEVAAYRYTVRE

Predicted feature:
DOMAIN 270 404 GOLD



