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Resumen y Abstract IX

Resumen

Anotacion funcional de transcriptomas de semillas de especies pasifloras
cultivadas en Colombia e identificacion in silico de genes potencialmente

relacionados con regulacion de dormancia.

Las semillas de especies de pasifloras presentan generalmente dormancia fisica y
fisiolégica, que genera bajas tasas de germinacion, uniformidad y disparidades en el
vigor y calidad fisiologica de las plantulas. Los problemas en la germinacion se
constituyen en una limitante en la propagacion y afecta la produccion. A pesar del
impacto de la germinacién en la calidad fisiolégica de las semillas y plantulas de
pasifloras, no se conocen los mecanismos biolégicos y moleculares que controlan la
germinacion, por lo cual es necesario avanzar en la comprensién de dichos mecanismos

a través del estudio de genes implicados y de su regulacion.

Este estudio tuvo como objetivo caracterizar los transcriptomas de semillas de maracuya
(Passiflora edulis f. flavicarpa O. Deg.), gulupa (P. edulis f. edulis Sims.), granadilla (P.
ligularis Juss.) y cholupa (P. maliformis L.), cuatro de las especies comerciales mas
cultivadas en Colombia y de gran importancia para el departamento del Huila, con el fin
de identificar genes potencialmente relacionados con la regulacion de la dormancia y
germinacion. Se empled la estrategia de secuenciacion de ARN, para lo cual se extrajo
ARN de semillas sin germinar y con indicios de presentar dormancia, provenientes de
frutos maduros de las cuatro especies. Se realiz6 una comparacion de varias estrategias
de ensamblaje de los transcriptomas secuenciados. Se selecciond el mejor ensamblaje
de novo de cada uno de los transcriptomas para su posterior anotacion funcional. La
anotacion funcional mostr6 que los procesos bioldgicos mas representados en estas
semillas, estan relacionados con el metabolismo de carbohidratos, lipidos y metabolismo

energético, ademas de procesos relacionados con la transcripcion y traduccion de
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proteinas, con bastante representacion en actividades relacionadas con degradacion
proteica/regulacion postraduccional. Con respecto al papel de los fitoreguladores, los
genes con mayor expresion estuvieron relacionados con el &cido abscisico (ABA),
auxinas y etileno, evidenciandose una posible interaccion entre ellos en la regulacion de
la dormancia y germinacion. De manera interesante, en semillas de granadilla (P. ligularis
Juss.) se evidencié una alta expresién de genes asociados con el acido salicilico en
interaccion con el ABA, sugiriendo diferencias interespecificas en los mecanismos
reguladores de la dormancia y orquestados por medio de fitoreguladores. Finalmente, se
logré identificar los ortélogos de algunos genes que regulan la dormancia o germinacion
como DOG1, PIMT1, LIG6, SNL2, ABI5, KEG, VSR1, ARF2 y EIN3, concibiéndose este
trabajo como un primer e importante aporte a nivel molecular y genético asociado con la

fisiologia de semillas de pasifloras.

Palabras clave: Ensamblaje de novo, fitoregulacion, pasifloras, secuenciacién de

ARN, semillas.
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Abstract

Functional annotation of seed transcriptomes of passion flower species cultivated
in Colombia and in silico identification of genes potentially related to dormancy

regulation.

The seeds of passionflower species generally present physical and physiological
dormancy, which generates low germination rates, uniformity and disparities in the vigor
and physiological quality of the seedlings. Germination problems become a limitation in
propagation and affect production. Despite the impact of germination on the physiological
guality of passionflower seeds and seedlings, the biological and molecular mechanisms
that control germination are not known, therefore it is necessary to advance in the
understanding of these mechanisms through the study of the genes involved and their

regulation.

This study is aimed at characterizing the seed transcriptomes of maracuya (Passiflora
edulis f. flavicarpa O. Deg.), gulupa (P. edulis f. edulis Sims.), granadilla (P. ligularis
Juss.) and cholupa (P. maliformis L.), four of the commercial species most cultivated in
Colombia and of great importance for the department of Huila, in order to identify genes
potentially related to the regulation of seed dormancy and germination. An RNA
sequencing strategy was used, for which RNA was extracted from ungerminated seeds
from mature fruits of the four species, with a verified dormancy state. A comparison of
various assembly strategies of the diferent trasncriptomes was realized. The best de novo
assembly of each of the transcriptomes was selected for subsequent functional
annotation. The functional annotation showed that the most represented biological
processes in these seeds are related to the metabolism of carbohydrates, lipids and

energy metabolism, in addition to processes related to transcription and translation of
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proteins, with a high representation of activities related to protein degradation / post-
translational regulation. In relation to phytoregulator-mediated processes, the genes with
the highest expression were related to abscisic acid (ABA), auxins and ethylene, showing
a possible interaction between them in the regulation of dormancy and germination.
Interestingly, in granadilla (P. ligularis Juss) seeds, genes related to salycilic acid were
coexpressed with ABA-related genes, indicating inter-species differences in the
phyroregulator-mediated regulatory mechanisms. Finally, orthologs of several key genes
involved in the regulation of dormancy and germination were also identified, such as
DOG1, PIMT1, LIG6, SNL2, ABI5, KEG, VSR1, ARF2 and EIN3. Therefore this work
represents the first molecular and genetic contribution associated with the physiology of
passionflower seeds.

Keywords: De novo assembly, phytoregulation, passion flowers, RNA sequencing,
seeds.
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Introduccioén

Colombia cuenta con 167 registros de especies de pasifloras distribuidas en los géneros
Ancistrothyrsus (2 especies), Dilkea (4 especies) y Passiflora (162 especies) (Ocampo et
al., 2010). En este grupo el género Passiflora es el de mayor importancia econdémica
debido a que varias de sus especies son cultivadas y comercializadas en Colombia, entre
las mas importantes y que se encuentran priorizadas por el Ministerio de Agricultura y
Desarrollo Rural (MADS) estan maracuya (P. edulis f. flavicarpa Deneger), granadilla (P.
ligularis Juss.), gulupa (P. edulis f. edulis Sims) curuba (P. tripartita var. Mollissima),
badea (P. quadrangularis) y cholupa o granadilla de piedra (P. maliformis L.) (Ministerio
de Agricultura y Desarrollo Rural (MADS), 2020).

Colombia es el tercer pais con mayor produccion de pasifloras junto con Brasil y Ecuador
(Wijeratnam, 2016). La produccién se concentra en los departamentos de Antioquia,
Meta y Huila (Ocampo et al., 2007). En Colombia el area de produccién total de pasifloras
para el 2019 fue de 19.960 ha con una produccién de 226.389 toneladas, en los que
fueron participes 5.511 productores y generd un total de cuatro empleos directos por

hectarea y de seis a diez empleos en época de produccion (MADS, 2020).

En Colombia el departamento del Huila registr6 para el afio 2019 la mayor area de
siembra de pasifloras con 4.382 ha y el tercer lugar a nivel de rendimiento por hectarea
con 14,74 t/ha. Entre las pasifloras que se cultivan en este departamento estan
maracuya, gulupa, granadilla y cholupa, siendo Colombia el Unico productor de cholupa
(MADS, 2020). Teniendo en cuenta el tipo de pasifloras que se cultivan en el
departamento del Huila se eligieron las cuatro especies objeto de estudio en esta

investigacion.

Las cifras de produccion, a pesar de mostrar un panorama favorable, no hacen evidente
las probleméticas que enfrentan los productores en cuanto a la carencia de material

vegetal certificado (semillas y plantulas), que genere en ellos confianza y garantias al
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momento de establecer un cultivo, debido a la poca planeacion en los sistemas de
produccion y a que la gran mayoria del material que siembran no cuenta con parametros
de calidad (Monedero J. et al., 2018). Por otra parte, los cultivos se ven afectados por
problemas de desarrollo (no germinacion, poco vigor, plantulas debiles), enfermedades y
plagas, lo que impacta negativamente la produccién en términos de cantidad y calidad de
los frutos y por lo tanto, sus semillas, las cuales son el principal insumo de propagacion
para los productores (Ministerio de Agricultura y Desarrollo Rural, 2018; Parra, 2012).

Con relacién a las semillas de pasifloras, éstas presentan un mecanismo a nivel
fisiologico llamado dormancia que es la incapacidad de germinar bajo condiciones
ambientales éptimas (Bewley et al., 2013), en pasifloras se ha identificado principalmente
dormancia de tipo fisica debido a cubiertas seminales que son poco permeables (Ellis et
al., 1985; Torres, 2018) y dormancia fisiolégica posiblemente por acumulacién de
inhibidores de germinacion en el embrion (de Souza Grzybowski et al., 2019; Ellis et al.,
1985), aunque también pueden presentar dormancia de tipo mecénica (testa impide
protrusion de la radicula) y quimica (inhibidores en las cubiertas seminales (Baskin &
Baskin, 2014; Delanoy et al., 2006; Ellis et al., 1985). Cualquiera que sea el tipo de
dormancia, el resultado impacta la propagacion sexual a nivel productivo y el
establecimiento de cultivos por esta via, al impedir que las semillas germinen de manera

eficiente y homogénea, impidiendo a su vez la obtencion de plantulas vigorosas.

A pesar de haber algunas investigaciones en fisiologia y bioquimica de semillas
(Cardenas, 2011; Copete, 2011; Escobar Cortés, 2011; Gutiérrez et al., 2011; Mabundza
et al., 2010; Miranda et al.,, 2009), poco se conoce acerca de los mecanismos
moleculares que regulan la dormancia en pasifloras, situacion bastante comdn en gran
namero de especies cultivadas no modelo. La regulacion de la dormancia, y por ende de
la germinacién de las semillas, se ha venido estudiando tanto a nivel molecular como
bioquimico y fisiol6gico en especies modelo como Arabidopsis thaliana, en la que se ha
hecho uso de aproximaciones moleculares y de gendmica funcional, permitiendo
identificar los principales genes involucrados en la regulacion positiva y negativa del
proceso de dormancia (Bradford & Nonogaki, 2007). Muchos de estos genes estan
implicados en la regulacién de la biosintesis y sefializacién mediada por fitoreguladores
como acido abscisico (ABA), acido giberélico (GA), auxinas, y etileno (Nonogaki, 2014;
Tuan et al., 2018) entre estos genes estan Cytochrome P450, Family 707, Subfamily A
(CYP707A) (Kushiro et al., 2004), ABA Insensitive 5 (ABI5) (Finkelstein, 1994), Keep on
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Going (KEG) (Stone et al., 2006), auxin response factor 2 (ARF2) (Li et al., 2004) y
ethylene insensitive 3 (EIN3) (Roman et al., 1995); en procesos de reparacién de ADN de
doble cadena como el gen DNA ligase 6 (LIG6) (Rajjou et al., 2012); reparacion de
proteinas como los genes protein L-isoaspartyl methyltransferase (PIMT) (Oge et al.,
2008); mantenimiento de la dormancia por el gen delay of germination 1 (DOG1)
(Bentsink et al., 2006); regulacion epigenética por medio del gen Sin3-like 2 (SNL2)
(Wang et al., 2013) o regulacion postraduccional con el almacenamiento de proteinas en
vacuolas dentro de la semilla, en el que participa el gen vacuolar sorting receptor 1
(VSR1) (Shimada et al., 2003).

En pasifloras en general, surge la necesidad de generar conocimiento basico de la
biologia de semillas, no s6lo desde el punto de vista fisiolégico y bioquimico, sino
adoptando nuevos paradigmas enmarcados en la biologia molecular y el uso de las
ciencias Omicas (Ligterink, Joosen, & Hilhorst, 2012), debido a la poca informacion
genética y molecular disponible de este grupo de especies, en particular en aspectos

asociados a la fisiologia de semillas y en rasgos como la dormancia y la germinacion.

Dentro de las ciencias dmicas, estrategias como la secuenciacién de ARN (RNAseq por
sus siglas en inglés) se perfilan como aproximaciones que pueden ayudar a llenar y
complementar la escasa informacién molecular en especies no modelo como son las
pasifloras (Rodriguez & Shishkova, 2018) y que se han venido utilizando especificamente
en especies como P. edulis Sims para la evaluacion de variedades a condiciones
ambientales adversas mas no en aspectos de la fisiologia de semillas (Liu et al., 2017;
Xu et al., 2019).

En razén a que la dormancia tiene un impacto negativo en la capacidad germinativa de
las semillas, afectando la propagacién del material en campo o viveros, y por lo tanto en
el establecimiento de plantulas vigorosas con consecuencias en la produccion de los
cultivos, y a la ausencia de conocimiento relacionado con los aspectos moleculares que
intervienen en la calidad fisiolégica de semillas de pasifloras , se pretende en este trabajo
abordar el problema contribuyendo en disminuir el vacio de conocimiento molecular
relacionado con el proceso de germinacion y dormancia de esta semillas por medio de
una aproximacion transcriptobmica. Asi, se buscé secuenciar, ensamblar y anotar
funcionalmente los transcriptomas de semillas de pasifloras provenientes de frutos

fisiolégicamente maduros, no germinadas y con rasgos de dormancia. A partir de estos
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perfiles transcriptomicos, se identificaron los ortélogos de genes clave en la regulacion de
la dormancia y caracterizados previamente en A. thaliana, constituyendo un recurso
gendmico indispensable para futuros trabajos de investigacion encaminados en evaluar
procesos de germinacién o dormancia en pasifloras, y los diferentes factores que los
afectan.



Objetivos

Objetivo general

Anotar funcionalmente los transcriptomas de semillas de especies de pasifloras
cultivadas en Colombia e identificar in silico genes potencialmente relacionados con

regulacién de dormancia.

Objetivos especificos

e Analizar y caracterizar los transcriptomas de semillas de especies de pasifloras.

¢ |dentificar in silico ort6logos de genes relacionados con la regulacién de la
dormancia de semillas, expresados en los transcriptomas de semillas de especies
de pasifloras.
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1. Marco tedrico

1.1. Género Passiflora

La familia de las pasifloraceas incluye 18 géneros y aproximadamente 630 especies,
distribuidas en regiones tropicales y subtropicales. En América ésta familia esta
representada principalmente por cuatro géneros (Ancistrothyrsus, Dilkea, Mitostemma y
Passiflora), siendo Passiflora el género mas importante de la familia por ser de interés
agronomico. Este género se compone de aproximadamente 530 especies de herbaceas,
de habito de crecimiento trepador lefioso (Garcia & Galeano, 2006), y cuenta con cuatro
subgéneros: Astrophea (57 especies), Deidamioides (13 especies), Decaloba (214
especies) y Passiflora (236 especies). Su distribucion altitudinal estd comprendida desde

el nivel del mar hasta altitudes superiores a 3000 msnm (Roa et al., 2008).

En Colombia la diversidad es particularmente amplia: 167 especies distribuidas en los
géneros Ancistrothyrsus (2 especies), Dilkea (4 especies) y Passiflora (162 especies),
entre éstas Ultimas, se encuentran nueve que son de interés econémico, entre las que se
destacan por su produccion en el pais: Passiflora edulis f. flavicarpa (maracuya) que se
distribuye entre los 0 y 1.800 msnm, con un area de siembra de 12.365 Ha y una
produccion de 137.456 Ton; Passiflora maliformis L. (cholupa) distribuida entre los 0 y
2.200 msnm, con un &rea de siembra de 321Ha y una produccién de 2.178 Ton;
Passiflora edulis f. edulis Sims (gulupa) distribuida entre los 2.000 y 3.600 msnm, con un
area de siembra de 2.716 Ha y una produccién de 31.709 Ton y Passiflora ligularis
(granadilla) distribuida entre 1.550 y 2.500 msnm, con un &rea de siembra de 5.720 Ha y
una produccion de 48.705 Ton (Ministerio de Agricultura y Desarrollo Rural de Colombia,

2019; Ocampo et al., 2007). Estas especies presentan importancia econdmica, debido a
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gue producen frutos comestibles aprovechados en la alimentacién, asi como también,
son reconocidas por su valor ecoldgico, ornamental y por sus propiedades medicinales
(Aguirre et al., 2016; Fischer & Miranda, 2010; Miranda et al., 2009; Ocampo et al., 2010;
Ocampo Pérez, 2013).

1.1.1. Genética del género Passiflora

Se ha reportado que el género Passiflora cuenta con nimeros cromosémicos de x=6 x=9
x=10 x=12, siendo mas frecuente encontrar especies con carga cromosémica 2n=12 o 18
(De Melo et al., 2001; De Melo & Guerra, 2003). El valor C (tamafio genémico)
cuantificado por citometria de flujo en especies de pasifloras varia entre 1,26 pg y 5,36
pg, lo que equivale a entre 617 y 2.626 Mpbs (Souza et al., 2008; Yotoko et al., 2011).

P. edulis f. flavicarpa, P. edulis f. edulis, P. ligularis y P. maliformis son especies diploides
cuyo cariotipo estd comprendido por nueve pares de cromosomas (2n=18). La estimacién
del tamafio del genoma de estas especies ha sido posible al emplear citometria de flujo
en la medicién del contenido genémico en pg y utilizando la propuesta de Bennett, (2000)
en la cual una unidad de contenido genémico n (1C) corresponde a 1pg de ADN que a su
vez es igual a 980 Mb (Bennett, 2000).

De acuerdo a lo mencionado, se ha encontrado que el tamafio gendmico de P. edulis
puede estar comprendido entre 1.573 Mb (Souza et al., 2008) y 1.233 Mb (Yotoko et al.,
2011); en P. ligularis se ha estimado que el tamafio de su genoma es de 1.414 Mb
(Yotoko et al., 2011) y en P. maliformis las mediciones de contenido genémico han sido
de 3,78 pg (2n) lo cual corresponderia a un tamafio de genoma de 1.852 Mb (Souza et
al., 2008).

1.1.2. GenOmica y transcriptomica en pasifloras

Recientemente, esfuerzos a nivel de aproximaciones émicas han sido dirigidos a conocer
el genoma de las pasifloras, con particular énfasis en la especie Passiflora edulis, por ser

una de las especies de este género mas cultivadas en el mundo: como resultado de este
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interés se encuentra en la plataforma NCBI el primer ensamble parcial del genoma de P.
edulis generado a partir de la secuenciacion de ADN extraido de hojas de individuos

jévenes de Passiflora edulis Sims cultivar CGPA1 (Araya et al., 2017).

Sin embargo anterior a la publicacion del primer genoma parcial de P. edulis, un aporte al
conocimiento del genoma de P. edulis f. flavicarpa fue realizado con la secuenciacion de
5.974 librerias BAC en la que se lograron obtener 9.698 reacciones de secuenciacion de
buena calidad e identificar 1.900 genes, siendo uno de los primeros registros de
secuenciacién de genoma asociado al género Passiflora.(Munhoz et al., 2018; Santos et
al., 2014).

En cuanto a aproximaciones transcriptdémicas en pasifloras, hasta el momento sélo han
sido publicadas investigaciones dirigidas a conocer aspectos relacionados a resistencia
de cultivares a condiciones ambientales adversas, entre estos reportes esta el caso de
Passiflora edulis Sims, donde realizan una comparacion del transcriptoma de la variedad
Pingtang 1, tolerante a estrés por frio, frente a una variedad susceptible como Purple
Fragrance 1, permitiendo la identificacion de genes expresados diferencialmente
relacionados con una via de sefializacion asociada a tolerancia a estrés por frio de los

cuales algunos fueron posteriormente validados por RT-gPCR. ( Liu et al., 2017).

Con la misma variedad Pintang 1, se ha evaluado empleando transcriptomica, la
expresion asociada a desarrollo en suelos dificiles como son los relieves karsticos que

son suelos con poca retencion de agua vy ciclaje de nutrientes (Xu et al., 2019).

Ante la escasa informacion de secuencias génicas y proteicas disponibles en Passiflora,
los estudios mencionados son importantes en la medida que permiten tener un genomay
transcriptoma disponibles para poder ensamblar, identificar y validar la expresion de
genes que no solo estan relacionados con el rasgo estudiado en cada investigacion,
ademés resaltan la importancia de emplear plataformas Omicas para acercarse a

problemas fisiol6gicos asociados al cultivo de pasifloras.
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1.2. Dormancia

Bewley et al., (2013) definen la dormancia como la incapacidad de una semilla viable e
intacta para completar la fase de germinacién bajo condiciones favorables. Este rasgo se
ha establecido como un mecanismo adaptativo que permite a la semilla mantenerse
guiescente hasta que las condiciones para la germinacion sean favorables, permitiendo a
su vez un proceso de dispersién eficiente. Se han identificado cuatro situaciones a nivel
ecoldgico que sugieren las ventajas de la dormancia: 1) la dormancia puede asegurar la
persistencia de especies en ambientes de alto riesgo, 2) previene la competencia de
plantulas con la planta madre, 3) Favorece la dispersion de las semillas, pues al detener
la germinacion, el embrion viable queda temporalmente protegido 4) se considera como
una adaptacién para la supervivencia durante una estacién en la que las condiciones
ambientales no son favorables para el establecimiento de las plantulas (Baskin & Baskin,
2014).

1.2.1. Tipos de dormancia

Karssen (1982), en Benech & Sanchez, (2004), propone que la dormancia puede ser
clasificada en dormancia primaria y dormancia secundaria de acuerdo con el origen de la
misma. La dormancia primaria, es conocida también como dormancia innata, natural,
inherente o endodormancia, y hace referencia a la dormancia innata que las semillas
poseen una vez son dispersadas desde la planta madre (Baskin & Baskin, 2014; Finch &
Leubner, 2006; Finkelstein et al., 2008).

La dormancia primaria resulta la mas comdn entre las plantas y presenta dos
mecanismos o formas: exdgena y endogena (Baskin & Baskin, 2014; Finch & Leubner,
2006; Finkelstein et al., 2008). La dormancia exdgena, se caracteriza porque las
estructuras de las semillas como el endospermo, perispermo, cubiertas o paredes del
fruto que rodean el embrion impiden la germinacion. Dentro de este tipo de dormancia se
encuentra la dormancia fisica, mecénica y quimica (Baskin & Baskin, 2014; Finch &
Leubner, 2006; R. Finkelstein et al., 2008):

e La dormancia fisica se manifiesta por la impermeabilidad de las cubiertas al agua.

Las semillas con dormancia fisica generalmente presentan una capa de células
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de empalizada altamente lignificada, cuyas células estan a menudo recubiertas de
una capa de cuticula cerosa y por sustancias de naturaleza hidréfoba, como
fenoles, taninos y sus derivados. (Baskin & Baskin, 2014; Bewley et al., 2013;
Finch & Leubner, 2006; Finkelstein et al., 2008).

¢ La dormancia mecanica, se expresa cuando las cubiertas son tan fuertes como
consecuencia de la lignificacion que impiden la expansién del embriéon. A
diferencia de la dormancia fisica, en este caso el agua si penetra la semilla,
permitiendo que tenga lugar la fase de imbibicién (Baskin & Baskin, 2014; Bewley
et al., 2013; Finch & Leubner, 2006; Finkelstein et al., 2008).

e La dormancia quimica se atribuye a la presencia de inhibidores y sustancias
guimicas como el acido abscisico (ABA), fenoles y cumarinas que se acumulan
en los tejidos de los frutos y las semillas durante el desarrollo y translocacion de
foto asimilados, y que permanecen luego de la cosecha, actuando como
inhibidores de la germinacién (Baskin & Baskin, 2014; Bewley et al., 2013; Finch
& Leubner, 2006; R. Finkelstein et al., 2008).

Segun Baskin & Baskin, (2014) la dormancia endégena es aquella que, por caracteristica
propias del embrién, no se logra la germinacion. Esta puede ser de tres tipos: dormancia
fisiol6gica, dormancia morfolégica y dormancia morfo fisiol6gica. La dormancia fisiolégica
es causada por factores end6genos que puede inhibir la protrusién de la radicula, puede
ser inducida por ejemplo por fitoreguladores como el ABA, la dormancia morfolégica es
causada por embriones inmaduros que presentan problemas en su desarrollo, y la
dormancia morfofisiol6gica, como bien lo dice su nombre, es una combinacién de la

dormancia fisioldgica y morfolégica.

Cuando las semillas presentan dormancia morfolégica o morfo-fisiolégica, como es el
caso de las pasifloras, es conveniente aplicar acondicionamientos fisiol6gicos, que
consisten en someter las semillas a procesos de hidratacion controlada en soluciones
osmoticas para permitir el desarrollo completo del embrion tanto a nivel fisiolégico como

bioquimico, lo cual puede contribuir a sincronizar e incrementar las respuestas



Capitulo unico 11

fisiologicas de las semillas (Bewley et al., 2013; Cardenas, 2011; Copete, 2011; Escobar
Cortés, 2011).

1.2.2. Metabolismo de las reservas nutricionales

Uno de los primeros eventos que ocurre cuando la célula entra en la etapa de imbibicién
es la toma de oxigeno (O,) y liberacién de diéxido de carbono (CO.,), lo que indica que
ocurren eventos relacionados con la respiracion celular, que requieren de una rapida
degradacién de las moléculas de glucosa a piruvato, que son necesarios para la
activacion de la via de los &cidos tricarboxilicos (ATC). Subsecuentemente los productos
generados en la via de ATC, son la base para activar la cadena transportadora de
electrones, que permitird obtener el suficiente ATP para el desarrollo del embrion (Bewley
et al., 2013; Rosental et al., 2014). Durante estas etapas es necesaria una rapida sintesis
de novo de biomoléculas como proteinas, lipidos, carbohidratos y acidos nucleicos, lo
cual requiere previamente la activacién de vias catabdlicas que degraden las reservas
presentes dentro de la semilla, una vez obtenidos los materiales necesarios para la
sintesis de biomoléculas, empiezan a activarse varias vias anabdlicas, entre las primeras
estan las relacionadas con la produccién de proteinas y enzimas, que son necesarias en
la rutas de sintesis de otras biomoléculas primarias (Bewley et al., 2013; Rosental et al.,
2014).

Otro de los eventos que se activan durante la imbibicion es el metabolismo lipidico, que
inicia con la degradacion de las reservas lipidicas presentes en las semillas, que se
encuentran principalmente en forma de triacilglicerol, el cual es sujeto a hidrdlisis,
liberando acidos grados y glicerol. El glicerol es utilizado para generar energia, al igual
gue los &cidos grasos, estos ultimos pueden ser transformados en compuestos como
Acetil CoA (beta oxidacion de los acidos grasos) entrando al ciclo del ATC o permitiendo
la sintesis de azucares como la sucrosa, que se puede hidrolizar en glucosa y fructosa,
en tanto que las dos vias tienen como objetivo la generacion de ATP (Bewley et al., 2013;
Rosental et al., 2014).

Por otra parte, una de las caracteristicas de las semillas es su alto contenido de almidén
y oligosacaridos, los cuales son degradados principalmente por enzimas como la a-

amilasa y la o-galactosidasa respectivamente, la activacion de esta catdlisis esta
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mediada por la sefalizacién del fitoregulador acido giberélico (GA). La finalidad de esta
degradacién de carbohidratos, principalmente, es la obtencion de glucosa y maltosa
como fuentes primarias de energia (Bewley et al., 2013; Nonogaki et al., 2010; Rosental
et al., 2014).

1.2.3. Mecanismos moleculares en la regulacion de la
germinacién y la dormancia

Los mecanismos moleculares que estan involucrados en la germinacién y la dormancia
son complejos y variados, y han sido principalmente caracterizados y estudiados en la
planta modelo Arabidopsis thaliana, encontrandose algunos genes que se relacionan
con la sintesis de proteinas involucradas en las vias metabdlicas de biosintesis de
fitoreguladores como ABA, considerado el principal regulador positivo de la dormancia, y
de GA, considerado el principal regulador positivo de la germinacién, ademéas de genes
involucrados en su transporte y regulacion, pero cuyos productos no estan involucrados

directamente en estas vias biosintéticas (Nonogaki et al., 2010).

Mecanismos moleculares presentes en la sintesis, sefalizacion y

regulacion de Acido Abscisico (ABA) en plantas modelo.

En la via de biosintesis de ABA (Fig. 1), se encuentran genes como el ABA-DEFICIENT 1
(ABA1) que codifica la enzima zeaxantina epoxidasa, que convierte la zeaxantina en
violaxantina, acto seguido se da la conversién de la violaxantina en 9-cis-violoxantina o 9-
cis-neoxantina, a través de la 9-cis-epoxicarotenoide dioxigenasa (codificada por el gen
NCED) para producir xantoxina. La xantoxina es convertida posteriormente en aldehido
abscisico mediante la enzima de cadena corta dehidrogenasa/reductasa like (SDR1)
codificada por el gen ABA2; finalmente, el aldehido abscisico es oxidado en ABA por
medio de la enzima aldehido abscisico oxigenasa (AAO), que en Arabidopsis, es
codificada por el gen AAO3. La AAO es una enzima importante que necesita de un
cofactor molibdeno (MoCo), el cual es sintetizado por medio de la enzima MoCo

sulfurasa (producto del gen ABA3 en A. thaliana). De manera adicional se encuentra que
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ABA también puede ser sintetizado por medio de la hidrolisis de ABA glucosa ester (ABA-
GE) por dos homologos de la B-glucosidasa como son AtBG1l y AtBG2 (Komala,
Gurumurthy, & Surendra, 2017; Tuan et al., 2018; Yan & Chen, 2017) (Fig.1).

Después de sintetizado el ABA, éste puede activar varias vias y enzimas (Fig. 1), entre
éstas se presentan aquellas que lo regulan negativamente, como son las enzimas de la
familia 4cido abscisico 8'-hidrolasas, que son codificadas por los genes CYP707As.
Dichas enzimas tienen como funcién reducir los niveles de ABA en el embrion al
hidrolizarlo en acido faseico (PA), que es un compuesto débilmente activo.
Adicionalmente, se activa una via de inactivacién de ABA, cuyo mecanismo de accion es
conjugar ABA con otras moléculas, lo cual es catalizado por enzimas como las ABA-
glucosil transferasas (UGTSs), siendo el conjugado mas comun ABA-GE ( Finkelstein et
al., 2008; Yan & Chen, 2017) (Fig.1) .

Por otro lado, cuando ABA es sintetizado en una concentracion muy alta, éste puede
actuar como regulador de la actividad de otras proteinas involucradas en el proceso de
dormancia en semillas: entre estas proteinas estan las del complejo de receptores
PYR/PYL/RCAR, las proteinas 2C fosfatasas (PP2C) y la proteina SNF1, relacionada con
la proteina quinasa 2 (SnRK2). El mecanismo de accién de estas proteinas cuando hay
ausencia de ABA, consiste en que PP2C inhibe la actividad de las SnRK2s al
desfosforilarlas, pero cuando hay alta concentracion de ABA, se activa el complejo de
receptores PYR/PYL/RCAR que forma un complejo con PP2C, inhibiendo su actividad
inhibitoria sobre SnRK2. SnRK2 puede activar los factores de transcripcion AREB/ABF
gue permiten la transcripcion de genes que responden a ABA, entre los que se destacan
los genes ABI5, ABI4 y ABI3 que codifican factores de transcripcion necesarios para la
activacion de genes relacionados con la respuesta a ABA, y encargados de mantener la
dormancia (Shu et al., 2016; Tuan et al., 2018; Yan & Chen, 2017) (Fig.1).
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Figura 1. Vias de sintesis y sefializacion de ABA en semillas (Tuan et al., 2018)

Mecanismos moleculares presentes en la sintesis, sefializacion y regulacion

de Acido giberélico (GA) en plantas modelo.

Otra de las vias importantes en la regulacion de la germinacién y la dormancia es la de la
biosintesis de GA (Fig. 2), en la que se destacan genes que codifican enzimas
involucradas en la sintesis de este fitoregulador como son GA200x y GA30x, que regulan
positivamente el metabolismo de GA y se asocian con el aumento del compuesto
bioactivo GA1 durante la imbibicién, mientras que GA2ox y ELONGATED UPPERMOST
INTERNODE son enzimas de la familia de las P450 monooxigenasas que son esenciales
en la regulacién negativa de GA (Liu & Hou, 2018; Shu et al., 2016; Tuan et al., 2018).

La via de biosintesis de giberelinas empieza con el geranil-geranil difosfato (GGPP)
como compuesto inicial, el cual es sintetizado a partir del iso-pentanil difosfato (IPP) y
dimetilalil difosfato (DPP) que son productos obtenidos por la via del &cido mevaldnico
(MA) y la via de metileritritol fosfato (MEP) respectivamente. Entonces cuando el GGPP
es transformado a ent- copalil difosfato (CDP) por medio de la enzima ent-copalil
difosfato sintasa (CPS); posteriormente el CDP es transformado a ent-kaureno por la ent-

kaureno sintasa (KS), este ultimo es oxidado por la ent-kaureno oxidasa (KO) en &cido
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ent-kaurenoico, el cual sufre una oxidacion propiciada por la acido ent-kaurenoico
oxidasa (KAO) que lo convierte en GA12, un tipo de giberelina. A partir de este punto hay
una serie de reacciones que convierten las giberelinas en compuestos activos o
inactivos, que en el caso de GA12, actia como el compuesto giberélico base, para ser
convertido en GA53. Subsecuentemente, GA53 es oxidado por GA200x en GA20 para
finalmente sufrir otra oxidacion propiciada por la enzima GA3o0x, que da lugar a GAL, el
cual es el compuesto activo principal en la sintesis de GA. A su vez, se encuentra que la
GA20x puede oxidar GA20 y GAl en compuestos inactivos como son GA29 y GAS8
respectivamente (Salazar et al., 2018; Tuan et al., 2018) (Fig. 2).

El compuesto GAL es capaz de desencadenar una via de sefializacién relacionada con
la estimulacién del proceso de germinaciéon en semillas (Fig. 2), el cual comienza cuando
G1 activa receptores como la proteina gibberellin insensitive dwarfl (GID1), que
promueve la formacion del complejo GA-GID1-DELLA que y su posterior asociacion con
proteinas F-box, un componente de la ligasa de ubiquitihna E3 SCFSLY1/GID2,
encargada de conducir a la degradacion de las proteinas DELLA, conocidas por su
regulacion negativa de GA. Esta degradacion de las proteinas DELLA permite la
activacion de GAMYB, el cual es un factor de transcripcién involucrado en la transcripcion
del gen de la a-amilasa al unirse a los elementos de respuesta a GA (GARE), presentes
en la regibn promotora de este. La activacion de la a-amilasa es necesaria dentro del
proceso de germinacion, ya que es una de las primeras enzimas encargadas de movilizar
e hidrolizar las reservas de almidén para la reactivacién del metabolismo por parte del
embrion. A su vez GAMYB puede ser regulado negativamente por factores de
transcripcién, como la quinasa asociada con GAMYB1 (KGM1) (Finkelstein et al., 2008;
Salazar et al., 2018; Tuan et al., 2018).
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Figura 2. Vias de sintesis y sefializacion de acido giberélico en semillas (Tuan et al.,
2018).

Componentes génicos exdgenos en laregulacién de ABAy GA

Dentro de la regulacion de ABA y GA también se encuentran otros componentes que
interactian de manera externa a las dos vias, entre estos estan involucradas
nuevamente las proteinas DELLA, que, como ya se menciond, son reguladores negativos
de la via de sefalizacion de GA, pero que también pueden regular positivamente la
sintesis de ABA como via antagonica, al interactuar con XERICO, que es una ligasa de
ubiquitina E3 con dedo de zinc RING-H2, y que actia como un regulador positivo de dos
componentes importantes de la via de sintesis y sefializacion de ABA como son NCED y
ABI5. Las proteinas DELLA también pueden estimular la transcripcion de genes como el
MOTHER OF FT AND TFL1 (MFT), cuyo producto puede reprimir ABI5, como una
manera de controlar la expresion del mismo. A su vez, se ha observado que este ultimo

(ABI5) también puede ejercer activacion de la expresion de MFT, lo cual permite apreciar
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un juego regulatorio entre dos genes, en el que ABI3 también participa como un represor
de la actividad de MFT (Née et al., 2017; Tuan et al., 2018; Zentella et al., 2007).

Dentro de este esquema de regulacion, también estd presente el gen Delay of
germination 1 (DOGL1), que mantiene la dormancia mejorando la sefializacion mediada
por ABA principalmente al interactuar con PP2C e inactivarlo. También modula
positivamente la expresion de ABI5 y ABI3, este (ltimo a su vez puede regular
positivamente la expresién de DOG1, esto ha llevado a pensar que DOG1 modula la
dormancia en la semilla en coordinacion con ABA, pero bajo una via distinta.
Adicionalmente DOGL1 también se ha visto implicado en la regulacién de la germinacion
en respuesta a factores como la temperatura (Dekkers et al., 2016; Dekkers & Bentsink,
2015; Tuan et al., 2018).

1.3. Secuenciacion de ARN

La secuenciacion de ARN (RNAseq por sus siglas en ingles) es una tecnologia que
permite estudiar todo el transcriptoma de un organismo (Van Verk et al., 2013), siendo
una estrategia que tiene como objetivo identificar la secuencia génica o estructura
transcripcional de las distintas especies de ARN o0 transcritos, permitiendo obtener
informacién de las modificaciones postranscripcionales y segin sea el caso cuantificar la

expresion de cada transcrito bajo diferentes condiciones (Wang et al., 2009).

Entre otras ventajas que ofrece las secuenciacion de ARN, es su bajo costo para
secuenciar el transcriptoma de diferentes modelos biolégicos, analizar genes que no han
sido descritos previamente y variantes de empalme alternativo, tanto en organismos
modelo y no modelo, siendo estos Ultimos los mas interesantes para estudiar (Rodriguez
& Shishkova, 2018; Van Verk et al., 2013).

En el campo agrondémico, la secuenciacion de ARN ha permitido la identificacion de
genes asociados a tolerancia de diferentes cultivos y variedades a una amplia gama de
estreses bibdticos como el ataque de insectos y patégenos, ademas de abidticos como
sequia, lluvias, altas y bajas temperaturas, salinidad y metales pesados en suelos (Wang

et al., 2020). En el mejoramiento genético estos genes identificados por secuenciacion de
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ARN pueden ser fuertes candidatos para realizar modificaciones genéticas y mejorar
variedades de cultivos, ademas de poder convertirse en marcadores genéticos que
asocien individuos o poblaciones vegetales con tolerancia y/o resistencia a algun tipo de

estrés tanto bidtico o abiodtico (Botero & Arias, 2018).

En el aspecto metodoldgico, este enfoque comprende una serie de pasos que consisten
en la extraccion de ARN, preparacion de librerias, secuenciacion, obtencion de lecturas
de secuencias (reads), limpieza de las lecturas, ensamblaje, evaluacién del ensamblaje,
cuantificacion y normalizacion de la expresién absoluta y por ultimo la expresion
diferencial de genes cuando se tiene mas de un tejido o tratamiento (Martin & Wang,
2011; Van Verk et al., 2013) (Fig. 3).

Calidad ARN no contaminado.
Extraccion de ARN 260/280: > 2,0 ; 260/230: > 1,8

Integridad |—>| RIN (Numero de integridad ARN): > a 6

- =

Secuenciacion > Lecturas pareadas por
ARN (RNAseq) triplicado (3 set de datos)

~-

Filtrado y limpieza
de datos

~

Ensamblaje de

FastQC [==»{ Control de calidad de secuenciacion |

Trimmomatic H Remocioén de secuencias contaminantes |

Bowtie2 Limpieza de ARN Ribosomal. |

Stringtie [~ Ensamblaje con genoma de referencia__|

secuencias Trini
rna-g:;\tg)Es —>| Ensamblaje de novo |
Evaluacion de BUSCO |—>| Parametros biolégicos |
calidad de
ensamblaje TransRate |—)| Parametros de tamafio y dispersion. |

{ } BlastX (SwissProt) |
Hmmer (Pfam) |

N Gene Ontology (GO) |

|

]

EggNOG/COG
KEGG/KO

Figura 3. Esquema general de analisis de datos de secuenciacion de ARN.

Un paso crucial en el flujo de trabajo es el ensamblaje de los transcritos y a su vez la

cuantificacion de la expresion de los mismos , que, de acuerdo al organismo de estudio,
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puede realizarse por alineamiento de las lecturas sobre genoma de referencia (cuando
esta disponible un genoma de referencia), 0 mediante ensamblaje de novo, cuando no
hay un genoma de referencia, o combinando las dos estrategias mencionadas (Martin &
Wang, 2011).

El ensamblaje de transcriptoma basado en genoma de referencia puede comprender tres
principales pasos siguientes: primero, el alineamiento de lecturas contra un genoma de
referencia, segundo, las secuencias alineadas a un locus son agrupadas y ensambladas
en un grafo que representa todas las posibles isoformas del transcrito de ese gen y
finalmente la resolucién de cada uno de los transcritos con sus respectivas isoformas.
Esta estrategia es recomendable usarla cuando se cuenta con un genoma de referencia
de alta calidad para la especie o0 una especie cercana filogenéticamente (Martin & Wang,
2011).

El ensamblaje de novo no requiere contar con un genoma de referencia y los programas
gue permiten dicho ensamblaje utilizan un algoritmo matematico basado en grafos de
Brujin. Una de las ventajas es que, al no necesitar de una referencia no es necesario un
adecuado alineamiento de lecturas para la prediccion de variantes de empalme (splicing),
siendo una aproximacion utilizada en secuenciaciones de ARN de organismos no
modelo, sin embargo la capacidad computacional disponible debe ser alta para realizar

este tipo de ensamblajes (Martin & Wang, 2011).

Finalmente esta el ensamblaje combinado que puede realizarse de dos maneras, la
primera consiste en alinear y luego ensamblar y el segundo en ensamblar y luego
alinear, la primera aproximacion es recomendable utilizarla cuando se cuenta con un
genoma de referencia de buena calidad, consistiendo en la construccion de un
ensamblaje del transcriptoma en el que los contigs o transcritos obtenidos son utilizados
como secuencias de entrada junto a las lecturas para realizar el ensamblaje de novo. La
segunda aproximacion consiste en ensamblar de novo y posterior alinear los contigs o
transcritos con un genoma de referencia de calidad, lo cual permite entre una de sus

ventajas descartar falsos transcritos. (Martin & Wang, 2011).
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1.3.1. Ensamblaje con genoma de referencia

Existe diversidad de programas para ensamblar transcriptoma con genoma de referencia,
entre los que estan disponibles por nombrar algunos: Cufflinks (Trapnell et al., 2010),
IsoLasso (Li et al., 2011), Scripture (Guttman et al., 2010), Traph (Tomescu et al., 2013) y
Stringtie (Pertea et al., 2015), que utilizan los alineamientos de lecturas de secuenciacion
de ARN sobre un genoma de referencia de calidad por alineadores como TopHat2 (Kim
et al.,, 2013) o HISAT2 (Kim et al., 2015), para realizar posteriormente, la respectiva

reconstruccion o ensamble de los transcriptomas (Pertea et al., 2016).

Entre las estrategias mas recientes se incluye el empleo de los programas HISAT2 y
Stringtie: HISAT2 realiza el alineamiento de las lecturas de secuenciacion de ARN contra
un genoma de referencia indexado, siendo la novedad de este programa su rapido
procesamiento y poco uso de memoria computacional, debido al uso de la estructura de
datos llamada Burrows—Wheeler transform (BWT) que comprime eficientemente el
genoma de referencia y a la indexacién tipo Ferragina—Manzini (FM), que permite hacer
una busqueda rapida en el genoma durante el alineamiento de las lecturas (Kim et al.,
2015).

El alineamiento realizado en programas como HISAT2 puede ser empleado
posteriormente por un ensamblador como Stringtie, que permitira la construccién de
todas las posibles isoformas expresadas de un gen, ademas de estimar su abundancia.
Lo anterior lo realiza al utilizar las lecturas alineadas a la secuencia de un gen en el
genoma, después las lecturas utilizadas en la construccién y estimacién de abundancia
son removidas y el restante de lecturas son utilizadas para la construccién de una posible
isoforma y nuevamente estimar la abundancia, dicho proceso se repite hasta agotar las

lecturas asociadas a un determinado gen (Pertea et al., 2015, 2016).

1.3.2. Ensamblaje de novo

Entre los programas mas confiables para la construccién de novo de un transcriptoma
estan: Trinity, rnaSPAdes, y Trans-ABySS. (Holzer & Marz, 2019).
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Estos programas emplean un algoritmo basado en grafos de Brujin, que necesita como
primer paso la descomposicidén de las secuencias obtenidas en una longitud especifica
llamada k-meros, que son alineados entre si permitiendo la extension de una secuencia
hasta el punto donde se encuentren k-meros que divergen en una 0 mas bases
nitrogenadas permitiendo la apertura de una nueva posibilidad de transcrito hasta
nuevamente encontrar un k-mero comuan que permita la unién de las isoformas. El punto
donde se abre y se cierra la posibilidad de un nuevo transcrito se denomina en la teoria
de grafos como vértices (edges), que son los que conectan los nodos (nodes). Este
algoritmo permite al final la construccién de un transcrito con sus respectivas isoformas

por cada grafo ensamblado (Grabherr et al., 2011).

Trinity en especifico consta de una serie de moédulos para construir los grafos,
empezando el flujo de trabajo con un médulo anexo llamado jellyfish que descompone las
secuencias en k-meros de una longitud definida por defecto por el programa o asignada
por el usuario, formando una libreria inicial de k-meros, el siguiente modulo llamado
Inchworm, construye todos los posibles transcritos con la libreria de k-meros disponible,
después el mddulo Chrysalis construye los grafos de Brujin teniendo como insumo todas
las secuencias lineares que construyo Inchworm y por ultimo el médulo Butterfly resuelve
cada uno de los grafos construidos y reporta todos los posibles transcritos e isoformas,

ademas de los posibles transcritos asociados a genes paralogos (Grabherr et al., 2011).

Para el caso de rnaSPAdes, este consta principalmente de cuatro etapas: la primera en
la cual se hace la construccion de los grafos de Brujin de acuerdo a una longitud de k-
mero sugerida por el programa, y que usualmente corresponde a la mitad de la longitud
de las lecturas, esta longitud también puede ser definida por el usuario, segundo: una
simplificacion de los grafos en la cual se remueven quimeras y bordes (edges) erréneos,
tercero: mapeo de las lecturas pareadas contra los grafos ensamblados; y cuarto: la
resolucién de cada uno de los transcritos usando el algoritmo del médulo exSPAnder que
evita el reporte de secuencias duplicadas, al eliminar duplicados por superposicion y
subrutas exactas en la composicion de cada transcrito (Bankevich et al., 2012;

Bushmanova et al., 2019).
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1.3.3. Cuantificacion de la expresion absoluta de los transcritos

Uno de los pasos previos necesarios para realizar el andlisis de expresién diferencial de
genes es la cuantificacion de la expresion de cada uno de los transcritos ensamblados

con el ensamblador de novo de eleccién (Conesa et al., 2016).

La cuantificacion puede ser dividida en dos grandes categorias: un enfoque basado en el
alineamiento de cada una de las lecturas sobre un genoma o transcriptoma de referencia,
midiéndose la abundancia de cada transcrito de acuerdo al nimero de lecturas alineadas
por gen; un segundo enfoque es la estimaciéon de la abundancia por medio de un proceso
de pseudoalineamiento, el cual es mas rapido en comparacién al convencional, debido a
gue identifica el posible origen de cada secuencia o lectura al escanearla por fragmentos
(k-mer) y encontrar la homologia de alguno de esos fragmentos en la referencia
(Rosental et al., 2014).

La cuantificacion de la expresion debe ser normalizada con el fin de eliminar los efectos
producidos por la longitud de los transcritos y el tamafio de la libreria, la normalizacion
puede ser expresada en diferentes unidades de normalizacibn como son FPKM
(Fragmentos por Kilobase de transcrito por millon de secuencias mapeadas) empleada
para lecturas pareadas, RPKM (Lecturas por Kilobase de transcrito por millon de
secuencias mapeadas) y TPM (Transcritos por millén de kilobases) siendo esta ultima la

métrica mas utilizada en experimentos de secuenciacion de ARN (Conesa et al., 2016).

1.3.4. Anotacion de los transcritos

El ensamblaje de un transcriptoma es el primer paso en el descubrimiento de la identidad
de cada una de las secuencias que componen un transcriptoma en un organismo de
estudio, la adjudicacion predictiva de una identidad a cada uno de los transcritos se
denomina anotacion que conlleva dos grandes pasos, una anotacion contra secuencias
nucleotidicas y proteicas basada en homologia y busqueda de patrones de secuencia

conservados (perfiles y dominios proteicos) que arroja un primer nivel de informacién
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funcional individual para cada transcrito, seguida de otra anotacion para la captura de
informacién funcional unificada en donde una misma funcion puede estar representada
por mas de un transcrito o gen (Bolger et al., 2018), y por ende basada en diferentes

niveles de integracion y/o agrupacion de la anotacion individual de cada gen.

En este primer paso de anotacion es comun la utilizacion de programas como BlastX que
realizan la busqueda por homologia de cada las proteinas codificadas en cada uno de los
transcritos comparandolas con bases de datos de proteinas como TAIR, NR o
Swissprot.(Bolger et al., 2018). Otro enfoque utilizado para la anotacion funcional
individual de transcritos o genes, es la anotacion basada en el uso de patrones de
secuencia proteica conservada (perfiles) construidos por medio de modelos ocultos de
Markov (HMMs), y empleando bases de datos especializadas como: PFAM, TIGRFAM,
PANTHER’s y SMART (Bolger et al., 2018).

Posteriormente se procede a la anotacion para la integracion de informacién funcional,
consistiendo en la atribucién predictiva de la funcidn biol6gica de cada uno de los
transcritos y/o genes a una categoria funcional u ontolégica comun. Al incorporar en esta
atribucion, informacién de expresion absoluta o relativa, de los transcritos asociados con
una misma categoria funcional, esto permite llevar a cabo el denominado analisis de
enriguecimiento funcional asociado con cada perfil transcriptémicos, y que facilita en gran
medida la interpretacion biolégica. Como referente para realizar este segundo nivel de
asignacion o enriquecimiento funcional, se utilizan principalmente dos bases de datos:
una base de datos de Ontologia de Genes (GO) que le asigna a cada funcién biol6gica
individual de un transcrito o gen, un respectivo proceso bioldgico, un proceso molecular
(mecanismo molecular) y un contexto celular (compartimento celular involucrado), esto
con diferentes niveles de jerarquias ontoldgicas. La segunda bases de datos de
anotacion e integracion funcional es de tipo metabdlico y ofrece la posibilidad de mapear
o asignar aquellos transcritos que codifican proteinas metabdlicas (enzimas) a cada una
de las diferentes vias metabdlicas consenso de la Enciclopedia de Genes y Genomas
de Kyoto (KEGG) (Kanehisa et al., 2016).



24 Anotacion funcional de los transcriptomas de semillas de especies de pasifloras

cultivadas en Colombia e identificacion de genes asociados a dormancia

2. Metodologia

2.1. Colecta del material vegetal

Esta investigacion contd con todos los permisos necesarios segin normatividad nacional
vigente, entre los que estan los relacionados con el permiso marco de colecta suscrito
entre la Pontifica Universidad Javeriana y el Ministerio de Ambiente y Desarrollo
Sostenible (MADS), el permiso de acceso a recursos genéticos que esta amparado bajo
el Otrosi No. 1 al Contrato Marco de Acceso a Recursos Genéticos y sus Productos
Derivados No. 212 del 19 de julio de 2018, expediente RGE 287-1, regido por la
resolucion 1352 de 2017 del MADS vy direccionado bajo los parametros de la resolucion
3168 de 2015 del Instituto Colombiano Agropecuario (ICA).

Frutos de las pasifloras (maracuya, gulupa, granadilla y cholupa) fueron recolectados en
los municipios de Suaza, La Plata, Isnos, Santa Maria, Campo Alegre, Tello y Rivera del
departamento del Huila. Los frutos fueron tomados de los cultivos disponibles en el afio
2018, seleccionando aquellos cultivos con similitudes en cuanto a un adecuado manejo
fitosanitario y agronémico, buena capacidad productiva y con edades de establecimiento
lo mas homogéneas posibles, oscilando para maracuya de entre 13 a 15 meses de edad,
gulupa de entre 15 a 24 meses de edad, granadilla de entre 5 a 6 afios de edad y
cholupa de entre 14 a 20 meses de edad. Se seleccionaron, coincidiendo con los
periodos de mayor cosecha de los cultivos, aquellos frutos que presentaron mejores
atributos agronémicos, en términos de buen estado fitosanitario, desarrollo, y madurez
fisiolégica (Garcia, 2002), cerciorandose de colectar frutos de similares caracteristicas
pero provenientes de diferentes plantas aleatoriamente, como factor homogenizador de

la variabilidad genética dentro del cultivo.
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De los frutos colectados, una muestra de 10 frutos fue objeto de mediciones de
pardmetros morfométricos como son diametro polar, diametro ecuatorial, grosor de la
cascara, peso del fruto y peso de la cascara, empleados como indicadores de calidad y
madurez de los frutos. El grado de coloracién de la cascara y medicion de grados brix
fueron el indicativo de frutos que han alcanzado la madurez fisiolégica, el primero cuando
se manifiesta un cambio de color especifica para cada especie y el segundo cuando la
medicion llega a su maximo valor o a un valor estable (datos del grupo de investigacion
aun sin publicar). Realizadas estas mediciones a los frutos, se dispusieron para ser
transportados hasta los laboratorios de la Pontifica Universidad Javeriana (PUJ) en
Bogota.

Los frutos se transportaron en condiciones que lograran mantener su madurez fisiol6gica
y contenido de agua o humedad durante el tiempo de transporte (entre 2 a 3 dias),
previniendo a su vez dafios mecénicos. Basado en antecedentes y experiencia previa del
laboratorio de fisiologia de semillas del Departamento de Biologia de la Pontificia
Universidad Javeriana (PUJ), el transporte se realizd por via terrestre en cajas de carton,
acomodando y separando los frutos individualmente con papel periodico, vy
transportandolos en vehiculos no refrigerados desde cada una de las locaciones del
departamento del Huila hasta el Laboratorio de Fisiologia Vegetal de la PUJ en Bogota.

La cantidad de frutos recibidos por el laboratorio de Fisiologia Vegetal de la PUJ desde
cada una de las procedencias, fue variable, siendo aproximadamente entre 30 a 60 frutos
por procedencia y cosecha de acuerdo a la disponibilidad de los mismos y tamafio
variable entre especies con el fin de asegurar suficiente cantidad de semillas.
Posteriormente, a todos los frutos se les tomo medidas morfométricas y fisiologicas
anteriormente mencionadas para controlar la calidad y madurez de los frutos, ademas de
tomar mediciones como acidez titulable y nhumero de semillas por fruto como criterios
adicionales para establecer claramente escalas de calidad y madurez fisiologica de los

frutos y seleccionar finalmente las semillas provenientes de los mejores frutos.
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2.2. Seleccidon de semillas

Las semillas de los frutos seleccionados en el laboratorio de fisiologia vegetal por su
calidad y madurez fisioldgica, fueron mezcladas en lotes manteniendo diferenciada la
procedencia de las que fueron recolectados los frutos. Las semillas fueron objeto de
evaluacién de su madurez fisiologica, dividiéndose los lotes en muestras compuestas
(pooles), una de las cuales se congel6 en nitrdgeno liquido y almacené a -80°C en
espera de la extraccion de ARN, las otras semillas fueron destinadas para la realizacion
de pruebas de madurez fisiolégica por contenido de humedad, pruebas de imbibicion y
viabilidad del embrién, verificando como criterio de inclusién que fueran fisioldgicamente
maduras (datos sin publicar). Con los mismos lotes también se realizaron pruebas de
germinacion gue evidenciaron la baja capacidad germinativa de las semillas y por lo tanto

de su estado de dormancia (datos sin publicar).

Soélo se realizd extraccion de ARN de aquellas muestras de semillas correspondientes a
semillas verificadas en cuanto a su madurez fisiol6gica, viabilidad y pruebas de

germinacion a partir de sus respectivas contramuestras.

2.3. Extraccién total de ARN, pureza e integridad

Las extracciones de ARN total se realizaron empleando el kit ZymoBIOMICS RNA
Miniprep (Zymo Research CA. U.S.A. Cat. R2001). Para cada especie se emplearon
cinco sublotes de aproximadamente 300 mg de semillas completas (embrién y cubiertas
seminales) homogenizados por madurez fisiol6gica y provenientes de lotes de semillas
previamente caracterizados. Los sublotes de semillas fueron macerados en nitrégeno
liguido para la posterior extraccion de ARN siguiendo las instrucciones del fabricante del
kit, las muestras de ARN total se almacenaron a -80°C. La cantidad y pureza de ARN
total fue determinada utilizando un espectrofotometro Nanodrop 1000 (Thermo Scientific,
Massachusetts). Se seleccionaron muestras de ARN con relaciones de absorbancia de
260/280 y 260/230 superiores a 2,0 y 1,8 respectivamente, con una concentracion

minima de 50 ng/ul. La integridad se analiz6 en geles de agarosa al 1% tefiidos con
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HydraGreen™ (ACTGene, USA), que se visualizaron bajo luz ultravioleta luego de una

electroforesis corrida a 90 voltios durante 30 minutos (Sambrook & Russel, 2000).

2.4. Integridad de ARN, elaboracion de librerias de ADNCc
y secuenciacion

La integridad y concentracion de las tres mejores muestras de ARN total de semillas sin
germinar de las cuatro especies de pasifloras, fue corroborada por medio del equipo
Agilent 2100 verificando que tuvieran un numero de integridad de ARN (RIN por sus
siglas en inglés) mayor a 6, como indicativo de una integridad éptima para proceder a su

secuenciacion.

La preparaciéon de las 12 librerias de ADNc (3 réplicas por especie estudiada, cuatro
especies) fue realizada empleando el kit NEBNext® Ultra™ RNA Library Prep para
lllumina. La secuenciacion fue realizada utilizando la modalidad de extremos pareados

(paired-end 2x150 pb) en la plataforma de secuenciacién NovaSeq 6000 de lllumina.

2.5. Control de calidad y filtrado de secuencias

La calidad de las secuencias generadas fue visualizada utilizando la herramienta
informatica FastQC v0.11.5 (Babraham Institute, Cambridge) y MultiQC v1.9 (Ewels et al.,
2016), seguida de una limpieza (filtrado) de bases de mala calidad, adaptadores,
secuencias menores a 20 pb y secuencias no pareadas empleando el programa
Trimmomatic (Bolger et al., 2014); con el programa Bowtie2 version 2.3.4.3 (Langmead &
Salzberg, 2013) se realizé la remocion de secuencias de ARN ribosomal al confrontar las
secuencias (reads) del transcriptoma contra bases de datos de ARN ribosomal como son:
silva-bac-16s-id90, silva-euk-28s-id98, rfam-5.8s-database-id98, silva-arc-16s-id95, silva-
bac-23s-id98, rfam-5s-database-id98, silva-arc-23s-id98 y silva-euk-18s-id95.
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2.6. Ensamblaje del transcriptoma y evaluacion de
calidad del ensamblaje

Cada transcriptoma fue ensamblado empleando dos estrategias: ensamblaje con
genoma de referencia y ensamblaje de novo. Para el ensamblaje con genoma referencia,
se emplearon los programas HISAT2 versién 2.2.0 (Kim et al., 2015) y Stringtie version
2.1.1 (Pertea et al., 2015): con HISAT2 se alinearon las lecturas contra el Gnico genoma
parcial de referencia de pasifloras disponible en el momento de realizar este proceso
(finales del afio 2019- inicio de 2020), alojandose con la accesion PRINA371406 en la
base de datos BioProject de la plataforma NCBI (Araya et al., 2017), cuyo archivo de
salida fue utilizado como insumo por el programa Stringtie (Pertea et al.,, 2015) para
realizar el ensamblaje. El ensamblaje de novo fue realizado empleando el programa
Trinity version 2.8.6 (Grabherr et al., 2011) estableciendo como tamafio de k-mer 22,25y
32y el programa rna-SPAdes (Bushmanova et al., 2019) con un tamafio de k-mer de 65.

La evaluacion de la calidad de los ensamblajes se abordd desde un enfoque hibrido en el
gue se emplearon dos programas, uno de ellos fue BUSCO v3 (Siméo et al., 2015), el
cual posee una base biol6gica que permite identificar el niamero de transcritos
codificantes de proteinas completas (marco de lectura completo), alineando los
transcritos contra base de datos de ortlogos relacionadas con plantas como son
Embryophyta odb10 y Eudicotyledons odb10 de OrthoDBv10 (Kriventseva et al., 2019); el
otro programa utilizado fue TransRate v1.0.3 (Smith-Unna et al., 2016) que realiza un
andlisis con estadisticos mas convencionales basados en rangos de tamafio y dispersion

de tamano entre los transcritos ensamblados.

2.7. Expresidn absoluta de transcritos y normalizacion

La cuantificacion de la expresion absoluta de los transcritos o abundancia fue realizada
empleando el programa Salmon v1.2.0 (Patro et al., 2017), utilizando como transcriptoma
de referencia el ensamblaje construido con Trinity para cada una de las especies de
pasiflora evaluado. Se realiz6 el respectivo recuento de lecturas de cada uno de los
transcritos asociados a los ensamblajes. La normalizacién de la expresion se realizd

mediante el modelo Transcritos Por Millon de Kilobases (TPM) (Wagner et al., 2012).
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2.8. Anotacion funcional de los transcriptomas

Para la anotacion de los transcriptomas se utilizo el programa BLAST 2.8.1 (Altschul et
al., 1990), y se empled el algoritmo especifico blastx que busca la homologia de
traducciones de las secuencias nucleotidicas de los transcritos de cada uno de los
transcriptomas, contra secuencias proteicas de las bases de datos TAIR version 11
(Garcia-Hernandez et al., 2002) y la base de datos curada Swissprot (Bairoch & Apweiler,

1998) perteneciente a UniprotKB.

La busqueda de familias y dominios proteicos asociados a los transcritos fue realizada
utilizando el programa Hmmer (Eddy, 1998) que implementa un algoritmo probabilistico
de modelos ocultos de Markov (HMMs por sus siglas en inglés) asociandose
comunmente con la base de datos Pfam (Bateman et al., 2004). Para emplear el
programa Hmmer, previamente se gener6 una base de datos de proteinas que emplea el
programa TransDecoder (programa complementario de Trinity) que tiene como criterio
predecir posibles proteinas a partir de transcritos con un minimo de longitud que permite

considerar una proteina con ORF completo o parcial.

La anotacion funcional fue complementada haciendo uso del paquete informatico
Trinotate (https://github.com/Trinotate/Trinotate.github.io/wiki), facilitando las
asignaciones funcionales de las bases de datos EuKaryotic Orthologous Groups (KOG),
Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes (KEGG) y Gene Ontology (GO) para los

transcritos de cada ensamblaje.

2.9. Andlisis de Ontologia de Genes relacionada con
fitoreguladores

La visualizaciéon de la cantidad de transcritos y respectivos TPM de categorias GO

asociados a fitoreguladores fue realizada empleando el software R v 4.0.0 (https://www.r-


https://www.r-project.org/
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project.org). Para los analisis de ontologia de genes relacionada con fitoreguladores se
empled el software REVIGO (Supek et al.,, 2011) y la visualizacién de los datos fue
facilitada por la aplicacién BINGO perteneciente al programa CytoScape (Maere et al.,
2005).

2.10. Expresion de genes unicos y compartidos en los
transcriptomas de pasifloras

En la generacion del diagrama de Veen para la visualizacion de los genes que se
expresaban en comun y de forma Unica en cada transcriptoma, se empleé la herramienta

web jvenn (http://jvenn.toulouse.inra.fr/app/example.html) (Bardou et al., 2014). El insumo

utilizado para la comparacion fueron las matrices de anotacion generadas contra la base
de datos TAIR v11 de cada transcriptoma y los registros unicos de cada accesion

anotada en los mismos.

2.11. Selecciéon de genes reguladores candidatos vy
confirmacidon de ortdlogos

Para la busqueda de genes reguladores de la dormancia en los transcriptomas de semilla
de especies pasifloras y ortélogos a los reportados en Arabidopsis thaliana, se empleo la
metodologia de alineamiento blast reciproco o “Reciprocal Best Hit”, para lo cual fue
necesario descargar de la base de datos de A. thaliana Illamada TAIR

(https://www.arabidopsis.org/) los registros proteicos de los genes que por literatura han

sido reportados como reguladores de la dormancia en semillas de esta especie modelo,
como son DOG1, PIMT1, DNA LIG6, CYP707A2, SNL2, ABI5, KEG, VSR1, ARF2 y
EIN3. Cada registro proteico fue comparado contra los transcriptomas de cada especie
de pasiflora empleando el programa tblastn para comparar secuencias proteicas contra
secuencias nucleotidicas con un umbral de seleccién de valor-e < le-5.(Altschul et al.,
1990).


https://www.r-project.org/
http://jvenn.toulouse.inra.fr/app/example.html
https://www.arabidopsis.org/
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Los transcritos de cada transcriptoma de semilla de especies pasifloras que tuvieron el
mejor puntaje de alineamiento en el tblastn, fueron objeto de un nuevo blast pero esta
vez utilizando especificamente blastX para comparar la secuencia nucleotidica de los
transcritos contra la base de datos de proteinas de A. thaliana (TAIRv11) con un umbral
de seleccién de valor-e < 1e-5. Se esper6 que el mejor puntaje de alineamiento en el
blastX estuviera vinculado a la misma referencia proteica con la que se comparé en el

tblasn, en otras palabras, encontrar una coincidencia reciproca.
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3. Resultados

3.1. Secuenciacion de ARNmM

Por cada una de las cuatro especies de pasifloras cultivadas, se generaron tres
bibliotecas de ADNc a partir de ARNm de lotes de semillas sin germinar y caracterizados
por presentar dormancia. Estas bibliotecas permitieron generar datos RNA-seq en la
plataforma lllumina con el fin de obtener los transcriptomas respectivos.El ARN total
extraido obtenido fue de alta pureza e integridad (Fig 1S), permitiendo obtener una alta
calidad en las librerias y corridas de secuenciacion lllumina. El total de lecturas obtenidas
para cada especie fue mayor a 150 millones, con una calidad superior a un valor de
Phred score de 34 (Fig 2S). Tras el control de calidad y filtrado, muy pocas lecturas (<
7%) fueron eliminadas al realizar la limpieza de adaptadores, remocién de secuencias de
mala calidad (menor a valor phred de 30) y remocién de secuencias asociadas a ARN

ribosomal (Tabla 1).

Tabla 1. Control de calidad y filtrado de lecturas de secuenciacién de ARN. Se muestra la
calidad de la secuenciacion de las 3 librerias para cada especie arrojada por la
herramienta FastQC, asi como el niumero y porcentaje de secuencias después de la

limpieza de adaptadores, secuencias de mala calidad y remociéon de ARN ribosomal.

Muestra Calidad de Lecturas Lecturas después Lecturas sin secuencias
secuenciacion totales de limpieza de ARNr (Bowtie?2)
(Phred Score) (Trimmomatic)
Maracuyé > 35 180.805.682  174.894.348 (96,7%) 170.742.188 (94,4%)
Gulupa > 36 157.487.080 151.269.356 (96,1%) 146.519.142 (93%)

Granadilla >35 205.598.120  195.695.970 (95,1%) 189.517.834 (92%)
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Cholupa >34 165.086.768 156.587.908 (94,8%) 154.011.052 (93,3%)

3.2. Ensamble de transcriptomas

Las lecturas filtradas de los transcriptomas de cada especie se utilizaron tanto para el
ensamblaje por alineamiento con el genoma de referencia, utilizando el programa
Stringtie y el Unico genoma parcial de P. edulis disponible a la fecha (Araya et al., 2017),

como para los ensamblajes de novo empleando los programas Trinity y rna-SPAdes.

La comparacion de los ensamblajes obtenidos permitié definir que la mejor aproximacion
para ensamblar el transcriptoma de semillas de las cuatro especies de pasifloras fue la
estrategia de ensamblaje de novo empleando tanto Trinity como rna-SPAdes. Se
obtuvieron mejores métricas de tamafio y dispersion, ademas de un mayor porcentaje de

transcritos con ORF completos (Tablas 2, 3, 4y 5).

Con Trinity se realiz6 una optimizaciéon de longitud de k-mer para el ensamblaje de novo
y se evaluaron longitudes de 22, 25 y 32, aunque las diferencias fueron minimas, se
establecié que el ensamblaje con la longitud de k-mer de 25 nucleétidos fue el mejor,
debido a que se obtuvo mayor cantidad de prediccién y construccién de transcritos y
mayor cantidad de transcritos con ORF completo en las cuatro especies (Tablas 2, 3,4y
5).

Tabla 2. Evaluacion de los ensamblajes de transcriptoma de maracuya con métricas de
tamafio y dispersion con TransRate v1.0.3.

MARACUYA
Ensamble de novo Ensamble  por
referencia
Métricas 22K_Trinity  25K_Trinity  32K_Trinity 65K_SPAdes  HISAT2-Stringtie
N° Trascritos 221769 235221 224400 273885 55423
T. mas corto 198 185 187 66 200
T. mas largo 31791 23136 22478 20786 16891
T. bajo 200 b 1 8 6 26489 0
T. sobre_1 kb 52540 57930 58212 26987 13350

T.sobre10kb 414 339 345 47 6




34 Anotacion funcional de los transcriptomas de semillas de especies de pasifloras

cultivadas en Colombia e identificacion de genes asociados a dormancia

T. con ORF 63695 69156 68444 36141 19415
% ORF 58,15 57,89 57,69 66,03 66
n90 259 266 282 229 334
n50 2008 2033 2097 945 1070
GC 0,46 0,45 0,45 0,48 0,42
N° de bases N 0 0 0 43540 3290

N°= nimero; GC= contenido de citocinas-guaninas; T= Transcrito; Kb=Kilobases
N=bases no identificadas; ORF=0Open Reading Frame — Marco Abierto de Lectura

Tabla 3. Evaluacién de los ensamblajes de transcriptoma de gulupa con métricas de
tamanfo y dispersion con TransRate v1.0.3.

GULUPA
Ensamble de novo Ensamble por
referencia
Métricas 22K_Trinity  25K_Trinity = 32K_Trinity = 65K_SPAdes  HISAT2 Stringtie
N° Trascritos 180749 189900 178070 237368 52371
T. mas corto 195 189 191 68 187
T. mas largo 11305 11982 13458 13456 8095
T. bajo200 b 1 3 3 22073 2
T. sobre_1 kb 48505 54603 55285 24426 12546
T.sobre10kb 3 39 29 8 0
T. con ORF 49803 55428 55656 25726 18853
% ORF 55,24 54,79 54,27 64,32 67,08829
n90 252 267 290 226 334
n50 2070 2092 2120 1037 1045
GC 0,44 0,44 0,44 0,46 0,42
N° de bases N 0 0 0 96910 2866

N°= nimero; GC= contenido de citocinas-guaninas; T= Transcrito; Kb=Kilobases
N=bases no identificadas; ORF=Open Reading Frame — Marco Abierto de Lectura

Tabla 4. Evaluacion de los ensamblajes de transcriptoma de granadilla con métricas de
tamafio y dispersion con TransRate v1.0.3.

GRANADILLA
Ensamble de novo Ensamble por
referencia
Meétricas 22K_Trinity  25K_Trinity  32K_Trinity = 65K_SPAdes  HISAT2 Stringtie
N° Trascritos (T) 202356 208647 194464 288243 42103

T. mas corto 200 185 183 66 169
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T. mas largo 14411 12979 11070 9975 14043
T. bajo 200 b 0 5 4 38277 2

T. sobre_1 kb 36549 39533 38445 19585 6861

T. sobre 10 kb 32 31 13 0 1

T. con ORF 48640 51436 49020 29377 15770
% ORF 65,22 64,68 64,75 74,23 79,82
n90 235 235 234 224 292
n50 1418 1466 1484 520 819

GC 0,47 0,47 0,47 0,5 0,43289
N° de bases N 0 0 0 194913 1084

N°= nimero; GC= contenido de citocinas-guaninas; T= Transcrito; Kb=Kilobases
N=bases no identificadas; ORF=Open Reading Frame — Marco Abierto de Lectura

Tabla 5. Evaluacién de los ensamblajes de transcriptoma de cholupa con métricas de
tamanfo y dispersion con TransRate v1.0.3

CHOLUPA
Ensamble de novo Ensamble  por
referencia
Métricas 22K_Trinity 25K_Trinity 32K_Trinity 65K_SPAdes  HISAT2 Stringtie
N° Transcritos (T) 186229 202360 198606 215575 42844
T. mas corto 201 199 184 65 168
T. mas largo 17142 17218 15852 17537 21841
T. bajo 200 b 0 1 3 10658 2
T. sobre_1 kb 56921 64756 65960 29864 8769
T. sobre 10 kb 105 132 101 32 15
T. con ORF 62130 69461 69708 34396 17694
% ORF 54,96 54,66 54,85 62,13 77,21
n90 329 342 349 234 322
n50 2120 2133 2135 1237 942
GC 0,44 0,44 0,44 0,46 0,43171
N° de bases N 0 0 0 3640 1378

N°= nimero; GC= contenido de citocinas-guaninas; T= Transcrito; Kb=Kilobases
N=bases no identificadas; ORF=0Open Reading Frame — Marco Abierto de Lectura

A su vez, el mejor desempefio de la estrategia de ensamble de novo para los
transcriptomas de este género, fue confirmada por métricas funcionales basadas en
alineamientos por homologia con base de datos de ort6logos del grupo de las eucariotas
y embriofitas de OrthoDB v10.1 (Kriventseva et al.,, 2019). Se encontrd6 que los

transcriptomas mas completos fueron los ensamblados con Trinity, y se obtuvo para
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maracuya, gulupa, granadilla y cholupa porcentajes de 77,4%, 80,8%, 74,3% y 87,3% de
genes que tuvieron secuencia completa contra la base de datos de grupos de ortdlogos
de eucotiledoneas (Fig. 4.B), la cual consta de 2.121 genes, y 80,1%, 84,3%, 76,2%, y
90,0% utilizando la base de datos de 1.375 genes de grupos de ortdlogos de embriofitas
respectivamente (Fig. 4.A). Esos porcentajes fueron superiores a los obtenidos para los
transcriptomas ensamblados por rna-SPAdes, y sorpresivamente, muy superiores a los
obtenidos con Stringtie, debido a que casi siempre la mejor estrategia de ensamblaje es
la que hace uso de un genoma de referencia, lo cual puede ser un indicio de que el
genoma de Passiflora edulis utilizado aun no tiene una buena cobertura de ensamblaje.
En general los transcriptomas ensamblados de novo presentaron mejores métricas
funcionales que al emplear una estrategia basada en alineamiento sobre genoma de
referencia. Esto se puede deber a que el Unico genoma de referencia para una especie
del género Passiflora (P. edulis) se encuentra €l mismo parcialmente ensamblado. Al
comparar métricas de ensamble con el programa Transrate, se contabilizaron menos de
56.000 contigs ensamblados para las cuatro especies, y al realizar la evaluacion de
genes ortélogos contenidos en los transcriptomas empleando BUSCO, los porcentajes de
secuencias completas fueron de 32,0%, 34,7%, 28,3% y 33,6% al utilizar la base de
datos de eucariotas (Fig. 4.B) y porcentajes de 36,2% 38,4% 31,4% 38,3% (Fig. 4.A) al
utilizar la base de datos de embriofitas para maracuya, gulupa, granadilla y cholupa
respectivamente. Por lo anterior, los transcriptomas ensamblados con genoma de
referencia (Stringtie) no fueron tenidos en cuenta para las subsiguientes anotaciones

funcionales.
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Cholupa rna-SPAdes 65K
Cholupa Stringtie

Cholupa Trinity 25K
Granadilla rma-SPAdes 65K
Granadilla Stringtie
Granadilla Trinity 25K
Gulupa rna-SPAdes 65K
Gulupa Stringtie

Gulupa Trinity 25K
Maracuya rna-SPAdes 65K
Maracuya Stringtie

Maracuya Trinity 25K

Cholupa rna-SPAdes 65K
Cholupa Stringtie

Cholupa Trinity 25K
Granadilla rna-SPAdes 65K
Granadilla Stringtie
Granadilla Trinity 25K
Gulupa rma-SPAdes 65K
Gulupa Stringtie

Gulupa Trinity 25K
Maracuya rna-SPAdes 65K
Maracuya Stringtie
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Figura 1. Evaluacion de parametros biolégicos de los transcriptomas ensamblados con

BUSCO. Analisis de genes ortélogos para el grupo embriofita (A) y para el grupo

eudicotiledoneas (B).
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Para los transcriptomas ensamblados con Trinity (k-mer de 25 nt) y rna-SPAdes,
(k.merde 65 de k-mer por defecto), se realizé la anotacion funcional contra bases de
datos como TAIR, Swissprot (anotacién basada en homologia) y una busqueda de
dominios proteicos PFAM (anotacion basada en perfiles conservados) (Tabla 6). Aunque
las métricas de anotacion para los dos ensambles fueron similares y cercanas al 50%,
empleando la base de datos Swissprot, las métricas relacionadas con la anotacién contra
las bases de datos TAIR, y PFAM muestran que el ensamble que mas informacion
permitié capturar, en las cuatro especies de pasifloras, con estas bases de datos, fue el

transcriptoma ensamblado con Trinity.

Tabla 6. Métricas de anotacion funcional de los transcriptomas de maracuya, gulupa,
granadilla y cholupa ensamblados con Trinity y rna-SPAdes.

Métricas de Maracuya Maracuyd Gulupa Gulupa Granadill Granadilla Cholupa Cholupa
anotacion Trinity SPAdes Trinity SPAdes aTrinity SPAdes Trinity SPAdes

T(.)tal 235221 273885 189900 237368 208647 288243 202360 215575
transcritos

Transcritos ),/ 0) 125501 106581 109354 118555 139624 120045 108809
en Swissprot
% Swissprot 5547 4582 56,12 4607 5682 4844 5932 50,47
Transcritos

97700 67916 88992 66784 81183 70914 99575 66512
en TAIR

%TAIR 4154 24,80 46,86 2814 3891 2460 4921 30,85
Transcritos ., o0c 31693 59228 29044 48364 27829 69738 35716
en PFAM

% PFAM 26,73 11,57 31,19 12,24 23,18 9,65 34,46 16,57

Debido a que con el ensamblador Trinity se obtuvieron mejores métricas de anotacion
funcional basadas tanto en homologia como en dominios proteicos, estos transcriptomas
ensamblados fueron los elegidos para continuar con los andlisis complementarios de
anotacion funcional KEGG, GO y EGGNOG. En promedio, el porcentaje de transcritos
con asignacion a ontologias génicas (GO) para los transcriptomas de semillas de las
cuatro especies de pasifloras fue de 55,35 * 3,45, y con asignacién a rutas metabdlicas

KEGG, tomando aquellos que poseian una asignacion KEGG Ortology (KO), fue de 35,4
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+ 1,32. En cuanto al porcentaje de transcritos de pasiflora con asignacién a grupos de
genes ortdlogos de EGGNOGG, este fue en promedio de 47,46 + 1,89 (Tabla 7).

Tabla 7. Métricas de asignacion a rutas metabdlicas, ontologias génicas y grupos de
ortélogos de los transcritos de maracuya, gulupa, granadilla y cholupa contra las bases
de datos KEGG, GO y EGGNOG.

Métricas de Maracuya Gulupa Granadilla  Cholupa
anotacion/Especie Trinity Trinity Trinity Trinity
Total de transcritos 235221 189900 208647 202360
Transcritos en GO 119850 106145 115131 120131

% transcritos en GO 50,95 55,9 55,18 59,36
;g""sc”ms enKEGGcon o647 63925 75455 74167

% transcritos KEGG 35,13 33,66 36,16 36,65
Transcritos en EGGNOG 108915 89325 96519 101656

% EGGNOG 46,3 47,04 46,26 50,24

3.3. Asignaciones KEGG, GO, KOG y enzimas asociadas

El analisis de rutas metabdlicas KEGG permitié identificar, en los transcriptomas de
semillas de las cuatro especies de pasifloras, los procesos mas representados por el
conjunto de transcritos, asi como los procesos metabdlicos mas expresados, al
incorporar los datos de expresidon absoluta (TPM) en cada transcriptoma. No se
presentaron grandes diferencias entre las especies de Passiflora analizadas. De mayor a
menor, los procesos mas representados, empleando el segundo nivel de jerarquia de
KEGG, fueron los asociados al metabolismo de carbohidratos, transduccion de sefales,
traduccién y metabolismo de aminoacidos (Fig. 5. A). Sin embargo, al hacer el analisis
por expresion absoluta de los transcritos, el proceso mas destacado fue el de traduccion,
seguido de metabolismo de carbohidratos; plegado, clasificacion y degradacién, vy

transduccién de sefiales (Fig. 5. B.).
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Figura 2. Asignacion de rutas metabdlicas KEGG de segundo nivel a transcritos de
semillas de Passiflora. Asignaciones KEGG por nimero de transcritos(A) y asignaciones
KEGG por expresion absoluta normalizada en TPM (B).

En las rutas metabdlicas mas especificas de la categorizacion KEGG de tercer nivel, los
procesos mas destacados por numero de transcritos fueron los de sistema de dos
ABC, de y

glucolisis/gluconeogénesis (Fig 5.A); mientras que a nivel de expresion absoluta, los

componentes,  transportadores metabolismo las  purinas
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genes asociados con el ribosoma, procesamiento de proteinas en el reticulo

endoplasmatico, procesos asociados con el espliceosoma y transporte de ARN (Fig 5.B).
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Figura 3. Asignacion de rutas metabolicas KEGG de tercer nivel a transcritos de semillas
de Passiflora. Asignaciones KEGG por numero de transcritos(A) y asignaciones KEGG
por expresion absoluta normalizada en TPM (B).

Finalmente, se realiz6 un analisis de asignacién a enzimas especificas, el cual arrojo el
codigo enzimatico respectivo, y permite ubicarlos dentro de un proceso o via metabdlica

de la base de datos KEGG. Asi, se identificaron las 25 enzimas mas expresadas en cada
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uno de los transcriptomas de semilla de maracuy4a, gulupa, granadilla y cholupa (Tabla
1S y Fig. 7). Entre estas enzimas, las que mas se expresan en comdn en los cuatro
transcriptomas fueron: la isocitrato liasa [EC: 4.1.3.1] que hace parte del ciclo de
glioxilato, la malato sintasa [CE: 2.3.3.9] asociada con el metabolismo del piruvato; la
fosfoenolpiruvato carboxiquinasa (ATP) [EC: 4.1.1.49] que hace parte de la glicolisis y
gluconeogénesis; la peroxigenasa [EC: 1.11.2.3] hallada en la biosintesis de cutina,
suberina y cera, la glutation S-transferasa [CE: 2.5.1.18], las enzimas legumaina [EC:
3.4.22.34] y catepsina F [CE: 3.4.22.41] encontradas en el lisosoma, la proteina fosfatasa
2C [EC: 3.1.3.16] asociada a la via de sefalizacion MAPK en plantas, y la enzima
conjugadora de ubiquitina E2 G1 [EC: 2.3.2.23] involucrada en el procesamiento y
degradacion de proteinas. (Tabla 1Sy Fig. 7).

Entre las otras enzimas que solamente se comparten en tres de las cuatro especies de
pasifloras y que a su vez se relacionan con procesos de metabolismo de carbohidratos,
energético y fitoreguladores estan la adenosilmetionina sintetasa [EC: 2.5.1.6], 7-
desoxiloganetina glucosiltransferasa [EC: 2.4.1.324] y la xiloglucano: xiloglucosil
transferasa TCH4 [EC: 2.4.1.207] (Tabla 1Sy Fig. 7).

S-adenosilmetionina sintetasa [CE: 2.5.1.6]

Proteina fosfatasa 2C [EC: 3.1.3.16] P. maliformis

Fosfoenolpiruvato carboxiquinasa (ATP) [EC: 4.1.1.49] P Iigularis

Acetil-CoA aciltransferasa 1 [EC: 2.3.1.16] =P edulisf edulis

Serina / Treonina-proteina quinasa[EC: 2.7.11.1] mp. edulisf. flavicarpa
e-fosfogluconolactonasa [CE: 3.1.1.31]

Poli [ADP-ribosa] polimerasa 2/3/4 [CE: 2.4.2.30]
Inositol-fosfato fosfatasa [CE: 3.1.3.253.1.3.933.1.3.15]
Ubiquitina carboxiterminal hidrolasa 7 [EC:3.4.19.12]
Trehalosa 6-fosfato sintasa [CE: 2.4.1.15 3.1.3.12]
Metanotiol oxidasa [CE: 1.8.3.4]

Xiloglucano: xiloglucosil transferasa TCH4 [EC: 2.4.1.207]

Enzima conjugadora de ubiquitina E2 G1 [CE: 2.3.2.23]
Peroxigenasa [CE: 1.11.2.3]
Malato sintasa [CE: 2.3.3.9]

Isocitrato liasa [EC: 4.1.3.1]
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Figura 4. Expresion absoluta normalizada en transcritos por millones de kilobases (TPM)
de las enzimas mas predominantes en el transcriptoma de semilla de cuatro especies
pasifloras.

Con respecto a la clasificacion funcional de los transcritos en grupos de ort6logos
eucariotas KOG, las principales categorias representadas fueron, las categorias de
transporte y metabolismo de aminoécidos (E), traduccién, estructura ribosémica y
biogénesis (J), produccion y conversion de energia (C), transporte y metabolismo de
carbohidratos (G). El andlisis de ortdlogos KOG, al igual que el analisis de rutas
metabodlicas KEGG resalté un papel importante a los procesos relacionados con los
ribosomas, la traduccién y el metabolismo de los carbohidratos, el cual se relaciona a su
vez con el metabolismo energético (Fig. 8).
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(E) Transporte y metabolismo de aminoacidos ()  Transporte y metabolismo de lipidos
(J) Traduccidn, estructura ribosdmica y biogénesis (U) Trafico intracelular, secrecion y transporte vesicular
() Produccién y conversién de energia Q) Biosintesis, transporte y catabolismo de
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Figura 5. Clasificacién de los transcritos de semillas en grupos de ort6logos eucariotas
KOG para las cuatro especies de Passiflora estudiadas. A. P. edulis f. flavicarpa; B,
P.edulis f. edulis; C. P. ligularis y D. P. maliformis. El eje X indica los nombres de 25
categorias KOG. El eje Y indica el porcentaje de genes anotados en cada categoria del
total de genes anotados.

En cuanto al analisis de ontologia de genes (GO), en los transcriptomas de las cuatro
especies, fue notorio encontrar bastante homogeneidad en cuanto a las categorias
funcionales con mayor representacion entre las cuatro especies de Passiflora objeto de
estudio, y en los tres componentes (Proceso Biologico, PB; Componente celular, CC;
Funcién Molecular, FM), (Fig. 9). Los porcentajes de los grupos de transcritos que mayor
representacion tuvieron por componente, fueron para el componente de PB el “proceso
metabdlico de compuestos de nitrégeno celular’ haciendo referencia a las reacciones y
vias metabdlicas en las que esta presente y participa el nitrégeno (30,0% + 0,66),
“proceso biosintético” referente a las reacciones y vias metabdlicas que dan como
resultado la formacion de sustancias complejas desde sustancias simples con gasto de
energia (27,8 % * 1,39), “proceso metabdlico de moléculas pequefas” referente a
cualquier molécula monomeérica, no codificada, de bajo peso molecular (24,0% + 1,76) y
“transporte” que se asocia a un movimiento de sustancias o componentes celulares,
fuera o dentro de una célula, o entre células, o dentro de un organismo multicelular por
una proteina transportadora, poro o proteina motora (17,7% + 0,81). Interesantemente,
en dos especies de Passiflora (cholupa y gulupa) la quinta categoria funcional mas
representada fue la de “respuesta a estrés”, mientras que para las otras dos fue “proceso

catabolico” lo cual podria indicar que las semillas de algunas especies de pasifloras son
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mas suceptibles al estrés, explicando en parte la respuesta génica por parte de especies
como gulupa y cholupa al estrés. Para la categoria de CC, las funciones de los
transcritos se asignaron a los siguiente compartimentos celulares, por orden de
importancia; “membrana plasmatica”, refiriéndose a la bicapa lipidica y proteinas
asociadas (27,1% * 1,23), “citoplasma” que es todo el contenido de una célula,
excluyendo la membrana plasmética y el nucleo, pero incluyendo otras estructuras
subcelulares (26,4% + 0,62), “citosol’ que es la parte del citoplasma que no contiene
organulos, pero que si contiene otras particulas (17,2% + 1,51) y “nlcleo” que se refiere
a todo su contenido como cromosomas y procesos como sintesis de ARN vy replicacion
de ADN (16,7% + 2,67). Finalmente para la categoria FM, fue muy notorio que el
mecanismo molecular predominante detras de los procesos bioldgicos mencionados,
guedara representado principalmente por la categoria “unién de iones” referente a la
interaccidn con iones, atomos cargados o grupos de atomos (48,8% + 0,57), seguido en
menor medida por las categorias “uniéon al ADN” ,que se asocia con cualquier funcién
molecular que interactie con el ADN (14,1% = 0,40), “actividad oxidorreductasa” que es
la catalisis de una reaccién de oxidacion-reduccién o redox (13,8% = 0,77) y “actividad
transportadora transmembrana” que es la que permite la transferencia de una sustancia

de un lado a otro de una membrana biolégica (11,5% =+ 0,85) (Fig. 9).
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Figura 6. Asignaciones de ontologia de genes (GO) generales de los transcritos de
semillas de cuatro especies de Passiflora. El eje x representa el porcentaje de genes de
cada categoria en relacion a la maxima cantidad de genes asociados a procesos
bioldgicos (PB), componentes celulares (CC) y funciones moleculares (FM).
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3.4. Fitoregulares en laregulacion de la dormancia

Dada la importancia de los fitoreguladores en la regulacion de todos los procesos de
desarrollo y crecimiento en plantas, y en particular de la germinacion, se realiz6 un
andlisis especifico asociado con las respectivas categorias funcionales. Todas las
categorias de ontologia de genes referentes a fitoreguladores, se extrajeron de la
anotaciéon GO general, y se ponderaron los transcritos mas abundantes asignados con
dichas categorias, con su respectivo nivel de expresion (TPM). Para las cuatro especies
de Passiflora analizadas, los fitoreguladores con mayor cantidad de transcritos asociados
fueron ABA con 5.272, 5.242, 4.431 y 5.590, auxinas con 3.765, 3.866, 3.101 y 4.090 y
etileno con 2.653, 2.512, 2.153 y 2.911 transcritos, respectivamente (Fig. 10).

Al hacer el andlisis tomando los valores de expresion normalizados en TPM, los grupos
de genes asociados con ABA, auxinas y etileno fueron los de mayor expresion, excepto
en el transcriptoma de semilla de granadilla, en el cual los genes con mayor expresion
fueron los asociados a acido salicilico (AC) seguido de ABA y auxinas. Ademas,
sobresale en maracuya que la expresion de transcritos asociados con auxinas es mayor
en comparacion con las demas pasifloras (Fig 10). Respecto a los transcritos y expresion
asociada a giberelinas, esta fue mucho menor a la de auxinas, ABA y etileno, pero mayor
a otros fitoreguladores como 6xido nitrico, karrikininas, brasinoesteroides y citoquininas,
lo cual es coherente con el estado fisiolégico que se esta evaluando en este estudio en el

gue hay ausencia de germinacién (Fig 10).
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Figura 7. Analisis de expresion absoluta (TPM) y nimero de transcritos de asignaciones
de Ontologia de Genes (GO) relacionadas con fitoreguladores.

También se evidenciaron relaciones y conexiones entre las categorias GO en los que se
agruparon los genes asociados con los fitoreguladores con mayor cantidad de transcritos
y expresion absoluta como son ABA, auxinas y etileno. Estas relaciones y conexiones
hacen referencia a una co-expresion de genes ligados a las vias metabdlicas de sintesis
y sefializacion de ABA, auxinas y etileno, que a su vez tienen como eje central la
respuesta génica en exposicion a auxinas, los cuales pueden activar genes relacionados
con la respuesta a ABA, siendo estos dos grupos los que mayor expresion génica tienen
asociada. Adicionalmente existe un grupo de genes que participan en la via de
sefalizaciéon de ABA y que pueden regular genes asociados a la via de sefalizacion de
auxinas, esta misma via de sefalizacion de auxinas puede a su vez regular genes que
participan en la via de sefializacion de etileno en donde puede estar genes asociados en

la regulacion génica en semillas de pasifloras (Fig 11).
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Figura 8. Red de relaciones entre asignaciones de Ontologia de Genes (GO) asociadas
con los fitoreguladores ABA, auxinas y etileno de cuatro especies de pasifloras. Los

colores mas intensos indican mayor expresion génica de genes asociados a la
asignacion GO.

3.5. Similitudes y diferencias entre los transcriptomas de
cuatro especies de pasifloras cultivadas.

Las anotaciones de cada transcriptoma contra la base de datos de proteinas TAIR v11,
fue utilizada para hacer una comparacion de genes compartidos y Unicos entre las
especies de pasifloras objeto de este estudio, se encontr6 que entre los cuatro
transcriptomas se comparte 13.694 genes e interesantemente a pesar de ser especies
del mismo género se encontraron genes que solo se expresaron Unicamente en
determinada especie. Estos genes unicos fueron 1.102 para maracuya, 1.110 para

gulupa, 1.103 para granadilla y 1.388 para cholupa (Fig. 12).
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Figura 9. Diagrama de Veen mostrando las anotaciones TAIR Unicos y compartidos entre
los transcriptomas de maracuya, gulupa, granadilla y cholupa.

3.6. Identificacion de ortdélogos de genes relacionados
con la regulacion de la dormancia y rasgos de
calidad en semillas

Entre los genes que se expresan en el transcriptoma de semillas de las cuatro especies
de pasifloras y que fueron ensamblados, se identificaron y escogieron aquellos que por
literatura tienen homologia con genes importantes en la regulacion de dormancia y a su
vez de la germinacion, lograndose confirmar la ortologia de los mismos. Se identificaron
en los transcriptomas ensamblados de semillas, los ortélogos de los genes DOGL,
PIMT1, LIG6, CYP707A2, SNL2, ABI5 KEG, VSR1, ARF2 y EIN3 de A. thaliana,
organismo modelo en donde su respectivo rol regulatorio fue caracterizado. Para la
bdsqueda y confirmacion de ortologia, se realiz6 un alineamiento blast reciproco, en el
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cual se espera obtener la misma identidad del mejor hit de blast, al emplear como
secuencia query inicial, la proteina de A. thaliana reportada en la literatura y
enfrentdndola a cada uno de los transcriptomas de referencia de pasifloras del presente
estudio, para luego enfrentar dicha secuencia proteica homologa identificada en cada
pasiflora, contra la base de datos TAIR de A. thaliana. Esta estrategia permitio identificar
los ortélogos de cada una de estas importantes proteinas reguladoras de la dormancia y
germinacion en especies modelos, en las diferentes especies cultivadas de Passiflora
objeto de estudio, constituyendo importantes genes candidatos a evaluar en cuanto a su

rol en los procesos de dormancia y germinacioén en semillas de Passiflora (Tabla 9).

Tabla 8. Andlisis de ortologia de 10 genes candidatos a reguladores de dormancia y

germinacion por medio de blast reciproco.

BlastX:
Tblastn: ID TAIR .
Transcriptoma
w contra contra base de
O | GEN ID Transcrito ID TAIR transcriptoma
0 P datos TAIR
%) e- % e- %
w valor identidad valor identidad
DOGL TRINITY_DN38952_c0_gl ~ ATAG18690.1 |  delay of 236e-  ,) ¢ 26-61 40.66
_il germination protein 62
. AT3G48330.2 | protein-l-  9,04e-
PIMT1 TRINITY_DN885_c2_g2_il isoaspartate methyltransferase 1 157 75,55 2e-125 7555
El'gg TiF;'N'TY—DNgz%Z—CO—gZ AT1G66730.1 | DNA LIGASE 6 0,0 57,31 0,0 57,50
- AT2G29090.2 |  cytochrome
< gYP7°7A TRINITY_DN54 c0_gl i3  P450%2C  family  707%2C 0,0 69,98 0,0 69,98
5 subfamily A%2C polypeptide 2
O | SNL2 TRINITY_DN341_c0_g1_i3 AT5G15020.2 | SIN3-like 2 0,0 55,26 0,0 55,76
. AT2G36270.2 | Basic-leucine
é ABIS gR'N'TY—Dngzz—CO—gl—' zipper (bZIP) transcription factor ?boooe' 49,67 iéooe' 74,14
< family protein
S | keo TRINITY_DN2381 c2_gl i AT5G13530.1 | _protein o . 00 -
4 kinases%3Bubiquitin-protein ligase ! ! ! ’
VSR1 TRINITY_DN1160_c0_g1 i AT3G52850.1 | vacuolar sorting 0.0 78.99 0.0 7758
15 receptor homolog 1 ’ ’ ’ ’
ARF2 TRINITY_DN234_c0_g2_il glfﬁgzlooo'S | auxin response ) o 64,47 0,0 64,34
. TRINITY_DN1434 c1 g1 i AT3G20770.1 |  Ethylene 50,66 0.0 50,66
1 insensitive 3 family protein
BlastX:
w Thlastn: ID TAIR Transcriptoma
a | GEN ID Transcrito ID TAIR contra P
0 = transcriptoma contra base de
wo datos TAIR
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e- % e- %
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4. Discusion

4.1. Estrategias de ensamblaje y anotacion para
transcriptoma de semillas en pasifloras

El andlisis transcriptémico de semillas sin germinar de las cuatro especies de pasifloras
cultivadas permitié evidenciar que el mejor ensamblaje de los transcritos fue el obtenido
mediante el uso de estrategias de ensamble de novo, siendo Trinity (Grabherr et al.,
2011) el mejor de los tres programas empleados en este estudio, al permitir la captura
de una mayor cantidad de informacién génica (Fig 4, Tabla 6). A su vez, la optimizacién
del ensamble de novo de transcriptomas, requiere evaluar diferentes tamafos de k-mers,
ya que se presentan diferencias notables en cuanto a captura y completitud de los
transcritos (Tabla 2, 3, 4 y 5). Se ha venido reportando que los mejores programas para
ensamblaje de novo de transcriptomas de especies vegetales son Trinity, seguido de rna-
SPAdes y TransAbbys (Holzer & Marz, 2019). De manera general Trinity es la
herramienta mas usada para ensamblaje de novo y también se ha venido empleado en
otros analisis transcriptomicos previos del género pasiflora (Liu et al., 2017; Xu et al.,
2019).

Uno de los analisis que mejor contribuyé en la comparacion entre diferentes
ensambladores de transcriptomas, fue el obtenido por medio del programa BUSCO
(Simédo et al., 2015), el cual mostr6 que los ensambles con mejores métricas de
alineacion contra bases de datos de ortélogos, fueron los ensamblados con la estrategia
de novo (Fig. 4). Al hacer la comparacion entre ensamble obtenido con Trinity y rna-
SPADes (Bushmanova et al., 2019), la diferencia en este aspecto fue minima, lo cual
corrobora el hecho de que estos dos ensambladores han sido ampliamente

recomendados para el ensamblaje de novo (Bushmanova et al., 2019) (Fig 4). En el caso
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de este estudio el criterio que posibilitd definir a Trinity como el mejor ensamblador de
novo para transcriptoma de semillas de pasifloras fue el porcentaje de anotacion
funcional contra las bases de datos de datos de proteinas como TAIR y Swissprot (Tabla

6), las cuales aportaron una mayor inferencia biolégica al ser bases de datos curadas.

Por otra parte, aunque los ensamblajes con la aproximacioén de novo con los programas
Trinity y rna-SPAdes fue la mejor estrategia para ensamblar los transcriptomas de
semillas de maracuya, gulupa, granadilla y cholupa (Tabla 2, 3, 4 y 5), fue
sorpresivamente interesante que tuvieran mejores métricas de ensamblaje sobre la
aproximacion guiada por genoma de referencia, debido a que esta estrategia es la
recomendada para ensamblar un transcriptoma cuando se puede contar con dicha
referencia (Martin & Wang, 2011). Lo anterior se puede deber al hecho que el genoma de
P. edulis (Araya et al., 2017)empleado como referencia, el cual era el Unico disponible en
el momento de realizar este ensamble, no tiene la suficiente cobertura (4.5X) y calidad
para ser empleado como genoma de referencia que permita un ensamble 6ptimo de los
transcriptomas del género Passiflora, poniendo en relieve una de las precauciones a

tener en cuenta antes de emplear esta aproximacion(Martin & Wang, 2011).

Durante el desarrollo de éste trabajo de investigacion, y posterior a la realizacion de los
ensambles, andlisis y discusion derivados, se reportd el ensamblaje de un nuevo genoma
de P. edulis con mayor calidad de ensamblaje, cobertura y profundidad (Ma et al., 2021),
lo cual deja como posibilidad y recomendacién para futuras investigaciones, realizar el
ensamblaje con genoma de referencia de los transcriptomas de semilla de pasifloras con
el nuevo recurso genémico, utilizando la estrategia HISAT2-Stringtie y comparandolo
con las métricas de evaluacion aqui descritas (Tablas 2, 3, 4 y 5, Fig. 4). Sin embargo,
Ma y colaboradores (2021) reportan para este genoma completo secuenciado, un
porcentaje de cubrimiento en secuencias completas de los grupos de ortdlogos de
embriofitas de 88%, empleando la herramienta BUSCO, valor muy similar al obtenido en
esta tesis (entre 76,2 y 90%) empleando algoritmos de ensamble de novo eficientes
como Trinity, por lo que, al menos con respecto a la identificacion de genes codificantes,
es probable que el uso de este nuevo genoma como referencia, tal vez habria permitido
encontrar un cubrimiento muy similar al obtenido con el ensamblaje de novo, resaltando

la alta eficiencia del algoritmo de ensamble de novo Trinity, y la calidad equivalente
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lograda en los ensambles de transcriptomas reportados en esta tesis, al menos con

respecto a esta métrica en particular.

La comparativa de ensamblajes realizada (Tablas 2, 3, 4 y 5, Fig. 4), se suma a los pocos
trabajos en los que se ha hecho éste tipo de andlisis, entre las estrategias de ensamblaje
de novo y haciendo uso de un genoma de referencia en especies eucariotas no modelo
(Huang et al., 2016; Kovi et al., 2016, 2017; Ward et al.,, 2012), se ha resaltado las
bondades de ensambladores de novo como Trinity, que permiten la obtencién de
ensamblajes de igual calidad a los ensamblajes que hacen uso de un genoma de
referencia, encontrandose patrones similares de genes expresados diferencialmente sin
importar el ensamblaje empleado (Kovi et al., 2017). En éste sentido, el ensamblaje de
Nnovo aun es una estrategia valida para especies no modelo que tengan disponible un
genoma de referencia, adicional al gran poder que tiene ésta estrategia para el
descubrimiento de secuencias nucleotidicas unicas (Ward et al., 2012). Por lo tanto, es

pertinente evaluar distintas aproximaciones de ensamblaje para escoger la mejor opcion.

Los resultados obtenidos en este en este trabajo en relacién al ensamblaje, facilito definir
a Trinity como el mejor ensamblador para el transcriptoma de semillas de pasiflioras,
estos ensambles fueron objeto de una anotacién funcional complementaria empleando
las bases de datos KEGG, GO y EGGNOG, obteniendo resultados de porcentaje de
anotacion similares a otros trabajos transcriptomicos realizados en pasifloras (Liu et al.,
2017; Xu et al., 2019).

4.2. Funciones de los genes presentes en semillas de
pasifloras sin germinar

Los resultados de los andlisis generales de clasificacién de transcritos en categorias
funcionales, metabdlicas y en relacibn con su expresion, sugieren que en los
transcriptomas de semillas de las cuatro especies de pasifloras objeto de este estudio
hay una gran similitud en cuanto a los procesos activos y estado fisiol6gico de las
semillas sin germinar. Entre los procesos que mas se destacaron, se encuentran los
relacionados con el metabolismo de carbohidratos y la traduccion (Fig. 5, 6 y 8), tanto por

namero de transcritos y expresion absoluta, lo cual tiene relacién con la rapida obtencion



56 Anotacion funcional de los transcriptomas de semillas de especies de pasifloras

cultivadas en Colombia e identificacion de genes asociados a dormancia

de energia que debe obtener la semilla al momento de entrar en imbibiciéon y la

traduccion a partir de los ARNm almacenados en la semilla (Bewley et al., 2013).

Dentro del metabolismo de carbohidratos los tres procesos de mayor importancia en las
cuatro especies segun los resultados, fueron los de la glucolisis/gluconeogénesis,
metabolismo del piruvato y el metabolismo del glioxilato y el dicarboxilato (Fig. 6). Con
relacibn a la glicolisis, se ha reportado en semillas de arroz que, después de la
imbibicion, las primeras proteinas en sintetizarse estan relacionadas principalmente con
la glicolisis y la activaciéon de los procesos de traduccion, indicando que el primer proceso
en activarse para obtener energia metabdlica, es la glicolisis que participaria en la
sintesis de compuestos que posteriormente estaran involucrados en otras rutas de
obtencién de energia como son el ciclo de los acidos tricarboxilicos (Sano et al., 2019,
2020).

Relacionado con la gluconeogénesis, una de las enzimas que mas se expresan en los
cuatro transcriptomas, es la fosfoenolpiruvato carboxiquinasa (EC 4.1.1.49) (Tabla 1S y
Fig. 7), que cataliza la transformacién del oxalacetato en fosfoenolpiruvato, el cual es un
precursor del piruvato y producto de la transformacion de 2-fosfoglicerato por la enzima
enolasa en la glucolisis (Gongalves et al.,, 2016). Esta ruta metabdlica trabaja en
conexién con el ciclo de los acidos tricarboxilicos y el ciclo del glioxilato, al poder obtener
glucosa a partir de compuestos como el oxalacetato para que esta pueda ser
transformada en compuestos energéticos (Gongalves et al., 2016). La expresion del gen
de esta proteina, se ha visto incrementada durante la maduracion de las semillas
relacionandose con el almacenamiento de proteinas (Bahrami et al., 2010) y lipidos
(Penfield et al., 2004), ademas de atribuirle un rol importante en la restituciéon de la

funcion de los plastidios durante la imbibicion de la semilla (Gianinetti et al., 2018).

En los transcriptomas de semillas de pasifloras también resultaron ser importantes los
genes asociados al metabolismo de glioxilato y el dicarboxilato (Fig 6), al igual que en el
transcriptoma de semillas de otras especies como el algodén (Shen et al., 2020), Perilla
frutescens (Liao et al., 2018), Brassica napus (Zhou et al., 2018) y A. thaliana (Chibani et
al., 2006; Kimura & Nambara, 2010) durante el desarrollo, maduraciéon y germinacion de
las semillas, indicando que en las semillas de las pasifloras hay un conjunto de genes

expresados listos para ser usados como molde para la sintesis de proteinas necesarias
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para la obtencion de energia a partir de lipidos durante la germinacién (Sano et al.,
2020).

Entre las enzimas mas expresadas asociadas al ciclo de glioxilato estan la isocitrato liasa
[EC: 4.1.3.1] y la malato sintasa [EC: 2.3.3.9] (tabla 1S, 2S, 3S, 4S, 5S y Fig. 7), su
funcidon es la conversién del isocitrato en glioxilato y succinato y la conversion del
glioxilato en malato respectivamente. El malato generado posteriormente se transformara
en oxalacetato para integrarse a la gluconeogénesis para la produccién de glucosa
(Goncalves et al., 2016). EIl ARNm almacenado en semillas asociado con la expresion de
estas dos enzimas se ha visto acumulado abundantemente en semillas de A. thaliana
(Kimura & Nambara, 2010) y también a nivel proteémico se ha visto abundancia en su
expresion (Chibani et al., 2006). La importancia de estas dos enzimas y del ciclo del
glioxilato en general es que permite generar glucosa a partir de los productos de la -
oxidacion de &cidos grados, los cuales en semillas de pasifloras son abundantes, pues
en el caso especifico de P. edulis, se ha reportado que sus semillas se constituyen de
aproximadamente un 30,39% de lipidos (Malacrida & Jorge, 2012). Ademas, uno de los
productos de este ciclo, el succinato, puede integrarse al ciclo del &cido citrico, en otra
fase de obtencién de energia asociada a la respiracién celular durante la germinacion
(Bewley et al., 2013).

Otra categoria con gran representacion en los transcriptomas de semillas de pasifloras y
transcriptomas de semillas de otras especies vegetales es el metabolismo de los lipidos
(Fig. 2) (Liao et al., 2018; Liu et al., 2014; Shen et al., 2020). Entre las enzimas que mas
se expresaron relacionadas con el metabolismo de lipidos, estuvo la acetil-CoA
aciltransferasa 1 [EC: 2.3.1.16] (Tabla 1S y Fig. 7): esta enzima cataliza la reaccion final
de la B-oxidacién de los acidos grasos al transformar el B-ketoacil-CoA en dos productos
el acil-CoA y el acetil-CoA, este ultimo se integra al ciclo del glioxilato (Bewley et al.,
2013; Gongalves et al., 2016).

Otros procesos destacables en los transcriptomas de semillas de pasifloras son los
relacionados con la traduccion y la transcripcion (Fig. 5, 6 y 8), lo cual se debe a que
estos procesos son los primeros que se activan cuando la semilla entra en imbibicion,
para responder de manera rapida y 6ptima a los cambios y necesidades energéticas que
afrontara la semilla durante las primeras etapas de germinacién y cuyos procesos se

realizan principalmente en el citoplasma y nucleo respectivamente (Fig. 9) (Bewley et al.,
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2013). A su vez, el ARNm, almacenado dentro de la semilla y previamente sintetizado
durante la maduracion de la semilla, sera usado como molde para la sintesis de
proteinas. Igualmente, la expresion de proteinas de union a ADN (Fig. 9), como son los
factores de transcripcién, que son esenciales para la activacibn del proceso de
transcripcion (Kimura & Nambara, 2010). Esta destacada representacion de los procesos
de traduccion y transcripcion también se ha visto en el transcriptoma de semillas de

canola (Liu et al., 2014) y Perilla frutescens (Liao et al., 2018).

Lo mencionado sugiere que, a pesar de que pueda existir dormancia, hay una
maquinaria molecular preparada, durante los procesos de maduracion de las semillas de
pasifloras dentro del fruto, y probablemente destinada a afrontar la activacion del
metabolismo relacionado con la germinacién, desde el momento que la semilla entre en
imbibicion, y que los mecanismos que mantienen la dormancia activa cedan en pro de la
germinacion. Esta maquinaria esta representada principalmente en moléculas de reserva
de ARNm vy proteinas que utilizardn todas las reservas nutricionales presentes en la
semilla para la obtencién de energia, siendo las fuentes de energia predilectas en el caso
de las pasifloras, las reservas de lipidos y carbohidratos.

4.3. Fitoreguladores importantes en la regulacidon
sinérgica de la dormancia.

Unas de las redes regulatorias y metabdlicas que mas se destacan en el desarrollo y
crecimiento de las plantas son las relacionadas con la transduccion de sefales mediada
por los fitoreguladores o fitohormonas (Fig. 5 y 6). En la dormancia de las semillas,
tradicionalmente se describe el papel preponderante del acido abscisico (ABA) como
activador de esta, y del acido giberélico (GA) como promotor del proceso de germinacion
(Finkelstein et al., 2008).

En los transcriptomas de semilla de pasifloras se evidencié una alta representacion de
genes asociados con los fitoreguladores ABA y auxinas (Fig 10). Como fue mencionado,
la funcion molecular de ABA en el mantenimiento de la dormancia en semillas ha sido
ampliamente documentada y revisada (Tuan et al., 2018), pero también existe una

vinculacion del control que tienen las auxinas sobre la dormancia de semillas a través de
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la estimulacion de componentes asociados a la sefializacion por ABA, al regular la
expresion de uno de los factores de transcripcibn mas importantes en esta via de
mantenimiento de la dormancia en semillas como es ABI3, por medio de los factores de
transcripcion ARF10 y ARF16 (Liu et al., 2013). A su vez también se ha reportado la
funcidon de uno de los genes identificados en este trabajo, y que codifica el factor de
transcripcion ARF2 (Tabla 9) el cual, se sugiere, esta involucrado en la promocion de la
germinacion reprimiendo moléculas asociados a la sefializaciéon por ABA (Wang et al.,
2011).

Lo mencionado sugiere una funcion doble del fitoregulador auxina en la regulacién tanto
de la dormancia como de la germinacion, y que se sustenta también en reportes en los
cuales, aplicaciones de altas concentraciones de este fitoregulador se han asociado con
una represion de la germinacion por estimulacion de la transcripcion de factores de
transcripcién asociados con la sefializacion por ABA (Liu et al., 2013). Por otro lado,
aplicaciones de auxinas a bajas concentraciones han sido descritas como capaces de
promover la germinacion (Wang et al., 2016). En contraste con lo encontrado en los
transcriptomas de semillas de pasifloras (Fig. 10), se puede inferir que la alta
representacion de ARNm asociados a categorias GO relacionadas con auxinas, puede
ser un indicio indirecto de una alta concentracién de esta molécula en la semilla que

puede estar regulando positivamente la dormancia, en conjunto con el ABA.

El etileno es otro de los fitoreguladores que mas transcritos y expresion mostré en los
transcriptomas de semillas de pasifloras (Fig. 10). Al igual que el &cido giberélico,
promueve la germinacién (Xu & Zhang, 2015), aunque también se le atribuye un rol
indirecto en el mantenimiento de la dormancia en semillas debido a una posible relacion
en la que la sefalizacion por etileno puede afectar negativamente la sintesis de
giberelinas o ralentizar la degradacién mediada por giberelinas de las proteinas DELLA,
las cuales impiden el crecimiento de la radicula del embrion (Achard et al., 2003;
Chiwocha et al., 2005).

La S-adenosilmetionina sintetasa (EC: 2.5.1.6) fue una de las enzimas mas expresadas
en los transcriptomas de semilla de pasiflora (Tabla 1S y Fig. 7). Esta enzima cumple su
funcion dentro de la via metabdlica de la sintesis de etileno, al transformar la metionina
en S-adenosilmetionina (SAM) (Xu & Zhang, 2015), su funcién ha sido relacionada con el

paso de la semillas de la quiescencia a la germinacién (Gallardo et al., 2007; Pawowski,
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2009), reforzando la idea del papel del etileno en la regulacién de la dormancia o en la
importancia del ARNm de reserva asociado que servira como molde para la sintesis
rdpida de proteinas relacionadas con la biosintesis de etileno y promocion de la
germinacion (Kimura & Nambara, 2010). Lo anterior resalta la importancia del equilibrio
de concentraciones o concentracion relativa entre los diferentes fitoreguladores

previamente descritos como activadores o represores de la dormancia o germinacion.

Otro aspecto interesante relacionado con los fitoreguladores y encontrado en el
transcriptoma de granadilla, fue el evidenciar una mayor expresion de transcritos
asociados con el &cido salicilico (Fig. 10). Este fitoregulador ha sido asociado
tradicionalmente con la defensa de las plantas contra enfermedades (Ng et al., 2011). En
semillas, su funcion esta implicada en el mejoramiento de las tasas de germinacion, en el
establecimiento de un mecanismo temprano de defensa contra enfermedades y en la
induccién de vigor junto a ABA (Lee et al., 2010; Rajjou et al., 2006). Las respuestas a
estrés bidtico y abidtico en plantas estan mediadas por mecanismos epigenéticos
complejos, algunos de los cuales pueden heredarse en forma transgeneracional,
permitiendo que el efecto “memoria” de un estrés previo se mantenga en la progenie para
un mejor enfrentamiento del mismo. Estos referentes pueden indicar que las plantas
madre de granadilla de las cuales de obtuvieron los frutos y semillas analizadas, pudieron
haber estado expuestas a una enfermedad, o que el mecanismo de defensa frente a
enfermedades en las semillas de esta especie es importante en el ambiente en el que se
cultivan. Otra posibilidad interesante de verificar en futuros estudios, es un probable rol
nuevo o no descrito, del acido salicilico como regulador de la dormancia en semillas de

granadilla.

En general en el transcriptoma de semilla de las cuatro especies de pasifloras los
fitoreguladores ABA, auxinas y etileno probablemente trabajan en conjunto en la
regulacion de la dormancia, en el que los componentes génicos asociados a la sintesis y
sefializacion de cada uno de estos fitoreguladores se afectan entre si, en una diafonia
biologica (Fig. 11), algunos ejemplos que soportan esta idea son: el factor de
transcripcibon ARF2 que actia en respuesta a auxinas y regula negativamente
componentes asociados a la sefializacion por ABA (Wang et al., 2011) y el factor de
respuesta a etileno VII (ERFVII) que regula positivamente la expresion de ABI5 (Gibbs et

al., 2014). A su vez las auxinas por la cantidad de transcritos y expresion asociadas a las



Capitulo unico 61

categorias GO (Fig. 10) y a las conexiones que tiene con las categorias GO de ABA y
Etileno (Fig. 11), perfilan a este fitoregulador como el regulador principal de la dormancia

y la germinacién en semillas de pasifloras.

4.4. Comparacion entre los transcriptomas de semilla de
las cuatro especies de pasifloras

En los cuatro transcriptomas de semillas de pasifloras a pesar de ser especies del mismo
género y subgénero (Ocampo et al., 2007), se encontraron 1.102, 1.110, 1.103 y 1.388
genes que se expresaron Unicamente en el transcriptoma de maracuya, gulupa,
granadilla y cholupa respectivamente (Fig. 12). Los genes que se compartieron en los
cuatro transcriptomas fue de 13.694, que corresponde a un porcentaje de 69,14 £ 1,2 %
del total de los genes en cada transcriptoma, lo cual en parte explicaria la similitud en el
total de numero de transcritos y expresion absoluta asociada a las asignaciones

funcionales de los genes que conforman cada transcriptoma de semilla (Fig 5, 6 y 12).

En el caso de maracuya y gulupa que son variedades de la misma especie y serie
(Ocampo et al., 2007), se compartieron 14.374 genes, pero la cantidad de transcritos
compartida no fue muy diferente a los compartidos con granadilla y cholupa, que en el
caso de maracuya fue de 14.249 genes con granadilla y 14.373 con cholupa y en el caso
de gulupa fue de 14.197 genes con granadilla y 14.370 genes con cholupa, siendo otro
indicio que explicaria nuevamente la casi homogénea anotacion funcional contra las
bases de datos KEG (Fig. 5y 6), KOG (Fig. 8) y GO (Fig. 9).

Interesantemente los transcriptomas que compartieron la mayor cantidad de genes
fueron los de granadilla y cholupa con 14451 genes (Fig. 12), lo cual puede deberse a
gue son especies que taxondmicamente se encuentran ubicadas en la serie Tiliaefoliae
del subgénero Passiflora, diferente de las dos especies de Passiflora edulis que
pertenecen al mismo subgénero pero de la serie Incarnatae (Ocampo et al., 2007). Entre
estas dos especies también se ha encontrado una cercania genética en accesiones
recolectadas en Boyaca, pero agrupadndose también cada una por aparte con accesiones

de P. edulis (Martinez et al., 2020). Entretanto la cercania genética puede ser un ligero
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acercamiento que permite explicar la cantidad de genes que se compartieron entre los
transcriptomas de semilla de granadilla y cholupa y que fue mayor a los compartidos con

los demas transcriptomas (Fig 12).

4.5. Genes ortologos relacionados con regulacion de la
dormancia en semillas de pasifloras.

Uno de los genes mas expresados y que ha sido identificado a partir de los
transcriptomas de semillas de las cuatro especies de pasifloras fue el gen Delay of
Germination 1 (DOG1) (Tabla 9), estando en el lugar 329 y 230 de los 330 genes que
MAas se expresan en maracuya y gulupa (Tabla 1S, Tabla 2S), en los transcriptomas de
granadilla y cholupa estuvo por debajo de los 330 primeros registros (datos no
mostrados). La cantidad de moléculas de ARNm asociadas con este gen se deben a la
regulacion positiva de su expresion durante el desarrollo y maduracién de la semilla
(Kendall et al., 2011) y a la funcion que cumple en el mantenimiento de la dormancia
(Bentsink et al., 2006).

Entre los genes identificados asociados con la via de sefalizacion por ABA, se encuentra
ABI5 que, en todos los transcriptomas de pasifloras ha sido identificado como ort6logo de
la secuencia proteica en A. thaliana (Tabla 9). Este gen miembro de la familia de factores
de transcripcion de cremallera de leucina basica (Tuan et al., 2018), se ha visto reportado
como uno de los factores de transcripcion mas expresados en semillas sin germinar de A.
thaliana (Kimura & Nambara, 2010) y su expresion puede ser regulada a su vez por la

proteina que codifica el gen DOG1 (Dekkers et al., 2016).

El factor de transcripcién EIN3 identificado como expresado en los cuatro transcriptomas
de pasifloras (Tabla 9), participa en la via de sefializacion por etileno: su secuencia
génica codifica un factor de transcripcion nuclear que regula la transcripcion de algunos
genes y factores de respuesta a etileno (Xu & Zhang, 2015), y, al igual que ABI5, es otro
de los factores de transcripcibn que mas abundancia de ARNm tiene asociado en

semillas sin germinar de A. thaliana (Kimura & Nambara, 2010).
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Con relacién a las auxinas, el gen ARF2, mencionado previamente, esta involucrado en
la promocion de la germinacion reprimiendo moléculas asociadas a la sefalizaciéon por
ABA (Wang et al., 2011).

Con respecto a la regulacién de la sefializacion por ABA, se ha identificado en este
trabajo el gen que codifica la proteina KEG de la familia de las RING-tipo E3 ligasas
(Tabla 9): su funcion esta ligada en la regulacion de la expresion proteica de ABI5, al
desestabilizar dicha proteina por poliubiquitinizacion, posibilitando su degradacién por
parte del proteosoma; KEG cumple su funcién cuando las concentraciones de ABA son

bajas en la semilla (Stone et al., 2006).

Otro de los genes ortélogos de A. thaliana identificados, fue el gen SNL2 (Tabla 9). Su
expresion se ha visto aumentada durante el desarrollo y maduraciéon de la semilla y
regula negativamente la expresion por desacetilacibn de genes asociados con la
hidrolisis de ABA, como CYP707A2, de genes participes en la sefializacion por etileno
como ACO1 y ACO4 y de transporte de auxinas como AUX1 (Wang et al., 2016).

Entre los genes que regulan negativamente la dormancia, los ort6logos del gen
CYP707A2 fueron también identificados en los transcriptomas de pasifloras (Tabla 9). La
expresion de este gen en los transcriptomas de maracuya, gulupa, granadilla y cholupa
fue baja, con valores de TPM de 33, 26, 21 y 19 respectivamente (datos no mostrados),
al compararlos con los valores maximos de expresion de otros genes que fueron
mayores a 1.000 TPM (Tabla 2S, 3S, 4S y 5S), lo cual concuerda con reportes en el que
se ha visto que la expresién de este gen es casi imperceptible en semillas dormantes y

solo se aprecia su expresion durante la imbibicion (Kimura & Nambara, 2010).

Otros de los aspectos implicados en la fisiologia de las semillas estan relacionados con la
reparacion de acidos nucleicos y proteinas durante la segunda fase de la imbibicién
(Bewley et al., 2013). Entre los genes identificados en los transcriptomas de semillas de
pasifloras y asociados con este rasgo estan LIG6 y PIMT1 (Tabla 9). LIG6 solo se ha
reportado en especies vegetales y su funcion en la reparacion de rompimientos de doble
cadena de ADN se asocia con una rapida germinacion en semillas por lo que ha sido
propuesta como un indicativo de vigor, viabilidad y longevidad en semillas (Waterworth et
al.,, 2010). A pesar de lo anterior y de ser una ADN ligasa exclusiva de plantas, la

expresion de este gen no se vi6 afectada en semillas de Eruca sativa sometidas a un



64 Anotacion funcional de los transcriptomas de semillas de especies de pasifloras

cultivadas en Colombia e identificacion de genes asociados a dormancia

tratamiento de envejecimiento artificial (Chandler et al., 2020). La proteina PIMT1
también se ha asociado como indicador de longevidad y vigor en semillas, debido a que
la sobreexpresién de esta en semillas, mejora la longevidad y vigor en la germinacién
(Oge et al., 2008). La relacion entre dormancia y longevidad ha sido poco estudiada, pero
se ha visto una relacién negativa entre estos dos rasgos en la que una profunda
dormancia en semillas se asocia con una baja longevidad y viceversa (Nguyen et al.,
2012).

Entre los variados aspectos bioquimicos asociados con la fisiologia de semillas durante
la maduracién y germinacion, se encuentra el almacenamiento de reservas nutricionales
(Bewley et al., 2013). Uno de los genes asociados con este proceso es el gen VSR1,
cuyos ortdlogos han sido identificados en los transcriptomas de semillas de pasifloras
(Tabla 9). Su funcién es acumular proteinas correctamente en vacuolas, las cuales seran
posteriormente utilizadas como reservas proteicas (Shimada et al., 2003). Su rol podria
estar indirectamente ligado al mantenimiento de la dormancia debido a que se ha
reportado que mutantes de este gen muestran alteraciones en los procesos de
biosintesis de ABA (Wang et al., 2015).

Asi, los genes presentados e identificados en este trabajo por primera vez en el género
Passiflora, constituyen una pequefia representacion de una compleja red regulatoria
implicada en la regulacién de la dormancia y germinacion. Sin embargo, su identificacion
y confirmacién de ortologia con las respectivos genes caracterizados en el modelo A.
thaliana, los postula como genes candidatos de primera linea para futuras
investigaciones, abriendo nuevas oportunidades para evaluar la expresion de estos
genes durante la germinacion y su respuesta a condiciones ambientales, con el fin de

dilucidar su papel en la dormancia y germinacién de semillas de Pasifloras.
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5. Conclusiones

Se reportan por primera vez los transcriptomas de semilla de cuatro especies del género
Passiflora, cultivadas en Colombia y de importancia comercial para el pais, como son P.
edulis f. flavicarpa, P. edulis f. edulis, P. ligularis y P. maliformis. Estos transcriptomas de
referencia constituyen un importante recurso gendémico para futuros estudios de
expresion diferencial en semillas de Passiflora encaminados a entender mejor el proceso
de dormancia existente en estas semillas, evaluar el proceso germinativo e identificar los
mecanismos moleculares que regulan y limitan la germinacion y viabilidad de las
semillas, esto con el fin de poder intervenir y mejorar estas caracteristicas,

estrechamente asociadas con la calidad fisiolégica de las semillas.

Los analisis comparativos de ensamblajes realizados en este trabajo, basados en
criterios que combinan estadisticas de tamafio con criterios mas de indole biologicos
como los porcentajes de anotacion funcional, identificaciéon de familias y dominios
proteicos, obtencién de secuencias codificantes, y cubrimiento en secuencia completa de
grupos de ortdlogos, se perfilan como verificaciones indispensables para validar la
calidad de un ensamblaje, sea este de novo o0 guiado por genoma de referencia.
Igualmente, se resalta la necesidad de optimizar tamafio de k-mers en el proceso de

ensamblaje de novo, con fines de optimizacioén.

A partir de los datos RNAseq de semillas de pasifloras de este trabajo, se logré verificar
por medio de multiples métricas combinadas, que el ensamblaje de novo empleando el
programa Trinity fue la mejor estrategia para obtener transcriptomas de alta calidad,
representando una opcion alterna a considerar para estudios transcriptomicos en
especies no modelo y con aun pocos genomas secuenciados o de suficiente cobertura

disponibles. .
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Entre los genes méas expresados en el transcriptoma de semillas de pasifloras sin
germinar se encontraron principalmente genes asociados con procesos del metabolismo
de carbohidratos, metabolismo de lipidos, metabolismo energético, traduccion vy
transduccién de sefiales, evidenciando pocas diferencias en los perfiles generales de

expresion entre las cuatro especies de pasifloras.

El analisis de transcritos asociados con la biosintesis y sefializacion mediada por
fitoreguladores en los transcriptomas de semillas de las cuatro especies analizadas de
pasifloras, permitié inferir una mayor representacion de mecanismos dependientes de
ABA, auxinas y etileno, con excepcién de granadilla en donde los mecanismos con mayor
representacion y expresion estuvieron asociados con el fitoregulador &cido salicilico,
resaltando en todos los casos una posible accion simultdnea y sinérgica de estos
fitoreguladores en la respuesta génica que asegura el mantenimiento de la dormancia

observada en estas semillas.

Se identificaron, en las cuatro especies de pasifloras, y verifico su expresion en semillas
dormantes, los ortélogos de una seleccion de genes reguladores claves de la dormancia
y germinacion, caracterizados en la planta modelo A. thaliana: DOG1, PIMT1, LIGS6,
SNL2, ABI5, KEG, VSR1, ARF2 y EIN3, los cuales constituyen importantes genes
candidatos a monitorear en futuras investigaciones encaminadas a estudiar la
germinacion en semillas de estas pasifloras cultivadas en Colombia y los mudltiples

factores que la puedan limitar.
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7. Anexos
Maracuya Maracuya Gulupa Gulupa Gulupa
2 3 1 2 3
260/280 2 2,04 2,12 1,89 2,01
260/281 1,38 0,56 1,86 0,95 1,63
Concentracion 146,04 104,45 106,01 120,45 143,21
RIN 8.6 8.5 7.3
Analisis

electroforético

Granadilla Granadilla Cholupa Cholupa  Cholupa

2 3 1 2 3
260/280 2,02 2,07 1,83 2,06 2,03
260/281 0,49 15 1,51 3,91 0,93
Concentracion 76,45 98,42 79,49 79,9 153,97
RIN 7.3 7.2 6.9 6.7 6.7
Anlisis

electroforético

Figura 1S. Parametros de integridad y pureza de ARN total extraido de semillas de

pasifloras.
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A. B.

Puntaje Phred

Posicién (pb)

Figura 2S. Andlisis de calidad de las lecturas de ARN con MultiQC. Datos crudos (A) y
filtrados (remocién de Adaptadores y ARNr) (B).

Tabla 1S. Veinticinco enzimas mas expresadas en el transcriptoma de semillas de

especies pasifloras.

KEGG

KEGG 2

KEGG 3

Maracuya Granadilla Cholupa

Metabolismo

sintetasa [EC: sintetasa [EC: | sintetasa [EC:
Metabolismo 2.5.1.6] 2.5.1.6] 2.5.1.6]
de la cisteina y | mtnD, mtnZ, ADI1; mtnD, mtnZ, ADI1;
la metionina | 1,2-dihidroxi-3- 1,2-dihidroxi-3-
ey [RUTA: ceto-5- ceto-5-
i ko00270] metiltiopenteno metiltiopenteno
ietEs dioxigenasa  [EC: dioxigenasa [EC:
1.13.11.53 1.13.11.53
1.13.11.54] 1.13.11.54]
Metabo!isrr)o CYP83B1; aldoxima
del triptéfano aromatica N-
[RUTA: monooxigenasa [EC:
ko00380] 1.14.14.45)
Metabolismo
de glioxilato y
dicarboxilato E4.1.3.1, aceA; E4.1.3.1, aceA; | E4.1.3.1, aceA;
[RUTA: isocitrato liasa [EC: | E4.1.3.1, aceA; isocitrato | isocitrato liasa [EC: | isocitrato liasa [EC:
ko00630] 4.13.1) liasa [EC: 4.1.3.1] 4.1.3.1] 4.1.3.1]
aceB, glcB; malato
Metabolismo Metaboli'smo aceB, glcB; malato sintasa [EC: 2.3.3.9]
e del piruvato sintasa (EC: aFeB, glcB;  malato [ ACAT, atoB; acetil- a.ceB, glcB; malato
el [RUTA: 2.33.9] sintasa [EC: 2.3.3.9] CoA C- | sintasa [EC: 2.3.3.9]
ko00620] acetiltransferasa
[EC: 2.3.1.9]
Metabolismo TPS; trehalosa 6-
del almidon y la | fosfato sintasa /
sacarosa [RUTA: | fosfatasa [EC:

metkK; S-
adenosilmetionina

metK; S-
adenosilmetionina

metkK; S-
adenosilmetionina

ko00500]

2.4.1.153.1.3.12]
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IMPL2; inositol-fosfato
. fosfatasa / L-galactosa 1-
o oot e o
Metabolismo L-galactosa 1- histidinol-fosfatasa [EC: | E1.6.5.4; DHAR; glutatién
de ascorbato y fosfato fosfatasa / 3.1.3.25 3.1.3.93 | monodehidroascorb | deshidrogenasa /
aldarato [RUTA: histidinol-fosfatasa 3.1.3.15] ato reductasa | transferasa [EC:
ko00053] (EC: 31305 | E1.6.5.4; (NADH) [EC: 1.6.5.4] | 1.8.5.12.5.1.18]
3.1.3.93 3.1.3.15] monodehidroascorbato
reductasa (NADH) [EC:
1.6.5.4]
Z;antosgf 351 pGLS, pgl, devB; 6- | E22.11,  thtA,  tkiB;
fosfato [RUTA: fosfogluconolacton | transcetolasa [EC:
asa [EC:3.1.1.31] | 2.2.1.1]
ko00030]
(';’L‘Tt?zgi:gato E1.3.3.6, ACOX1, ACOX3; | E1.3.3.6,  ACOX1,
[RUTA: acil-CoA oxidasa [EC: | ACOX3; acil-CoA
ko00640] 1.3.3.6] oxidasa [EC: 1.3.3.6]
E4.1.1.49, pckA;
ADH1; alcohol fosfoenolpiruvato
deshidrogenasa carboxiquinasa
Glucdlisis /| clase P [EC:|E4.1.1.49, peka; [ATPIEC: 411491 ey 149  peka;
Gluconeogénesi | 1.1.1.1] fosfoenolpiruvato fosfoenolpiruvato
s [RUTA: carboxiquinasa (ATP) , carboxiquinasa
ALDH; aldehido
ko00010] £4.1.1.49, pckA; [EC: 4.1.1.49] deshidrogenasa (ATP) [EC: 4.1.1.49]
fosfoenolpiruvato (NAD +) [EC: 1.2.1.3]
carboxiquinasa
(ATP) [EC: 4.1.1.49]
E2.2.1.6L, ilvB, ilvG,
Metabolismo ilvl; subunidad
del butanoato grande de
[RUTA: acetolactato sintasa
ko00650] I/ 1/ W [EC:
2.2.1.6]
ATCYSC1; L-3- )
X . . cysE; serina  O-
Metabolismo c!ano’alanma} sintasa _ / acetiltransferasa
del azufre SELENBP1; cisteina  sintasa  [EC: (EC: 2.3.1.30]
[RUTA: metanotiol oxidasa | 2.5.1.47 4.4.1.9]
ko00920] [EC:1.834] SELENBP1; metanotiol :E:faﬁ?t)it,l oxidasa
oxidasa [EC: 1.8.3.4] (EC: 1.8.3.4]
serA, PHGDH; D-3-
fosfoglicerato
. deshidrogenasa / 2-
Zs;%:::;mo Metabolismo serC, PSAT1; oxoglutarato
del metano | fosfoserina reductasa [EC:
[RUTA: aminotransferasa 1.1.1.951.1.1.399]
ko00680] [EC: 2.6.1.52] serC, PSAT1;
fosfoserina
aminotransferasa
[EC: 2.6.1.52]
c,\i/(le(letabr?il::i?gc;no ncd2, npd; nitronato
[RUTA: monooxigenasa [EC:
k000910] 1.13.12.16]
g Biosintesis  de
S Metabolismo | cutina, suberina | PXG; peroxigenasa | PXG; peroxigenasa [EC: | PXG; peroxigenasa | PXG; peroxigenasa
S | deloslipidos |y cera [RUTA:| [EC:1.11.2.3] 1.11.2.3] [EC: 1.11.2.3] [EC:1.11.2.3]
“ ko00073]
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Biosintesis  de
acidos  grasos
[RUTA:
ko00061]

ACSL, fadD;
sintetasa  de
larga [EC: 6.2.1.3]

acil-CoA
cadena

ACSL, fadD; acil-CoA
sintetasa de cadena
larga [EC: 6.2.1.3]

Degradacion de | ;. . otil-con
acidos  grasos .
aciltransferasa
1B [EC: 2.3.1.16]
ko00071] T
B|05|nt.e5|s de | SQLE, ERGI; SQLE, ERGL; escualeno
esteroides escualeno .
. monooxigenasa [EC:
[RUTA: monooxigenasa 1.14.14.17]
ko00100] [EC: 1.14.14.17] T
Metabolismo
M li , GST, gst; glutatio L,
el del glutation gst; glutation GST, gst; glutatiéon S-
de otros S-transferasa [EC:
aminoacidos [RUTA: 2.5.1.18] transferasa [EC: 2.5.1.18]
ko00480] o
Biosintesis de la £2.7.1.36, MVK,
estructura
mvak1;
precursora de
. . mevalonato
Metabolismo | terpenoides .
quinasa [EC:
de [RUTA: 2.7.1.36]
terpenoides y | ko00900] e
policétidos Biosintesis de | UGT85A23_24; 7-| UGT85A23_24; 7-
monoterpenoid | desoxiloganetina desoxiloganetina
es [RUTA: | glucosiltransferasa | glucosiltransferasa [EC:
ko00902] [EC: 2.4.1.324] 2.4.1.324]
Biosintesis  de
Biosintesis de | varios auagG; auraquina C
otros metabolitos monooxigenasa /
metabolitos secundarios - isomerasa [EC:

secundarios

parte 2 [RUTA:
ko00998]

Metabolismo
de cofactores
y vitaminas

Metabolismo
de la porfirina y
la clorofila
[RUTA:
ko00860]

[Procesamiento

Transporte y
catabolismo

Peroxisoma
[RUTA:
ko04146]

Lisosoma
[RUTA:ko04142
]

ACAA1;
aciltransferasa
[EC: 2.3.1.16]

GST, gst; glutation

GST, gst; glutation
[EC:

S-transferasa
2.5.1.18]

acetil-CoA

ACAA1; acetil-CoA
aciltransferasa 1
[EC: 2.3.1.16]

S-transferasa
2.5.1.18]
PRDX6;
peroxiredoxina 6
[EC: 1.11.1.7
1.11.1.273.1.1.-]

[EC:

E2.7.1.36, MVK,
mvaK1; mevalonato
quinasa [EC:
2.7.1.36)

1.14.13.222]

SOD1; superoxido
dismutasa, familia Cu-Zn
[EC: 1.15.1.1]

UGT85A23_24;
desoxiloganetina

glucosiltransferasa

[EC: 2.4.1.324]

cysG; uroporfirin-lil
C-metiltransferasa /
precorrin-2
deshidrogenasa /
sirohidroclorina
ferroquelatasa [EC:
2.1.1.107 1.3.1.76
4.99.1.4]

[EC: 3.4.22.41]

Crecimiento y
muerte
celular

Ferroptosis
[RUTA:
ko04216]

informaciénProcesos celulares

lambiental

de

Transduccion
de sefiales

Transduccion
de sefiales de
hormonas
vegetales
[RUTA:
ko04075]

xiloglucosil
transferasa
[EC: 2.4.1.207]

TCH4; xiloglucano:

TCH4

3.4.22.41]

TCH4; xiloglucano:
xiloglucosil  transferasa
TCH4 [EC: 2.4.1.207]

LGMN; legumain | LGMN; legumain [EC: | LGMN; legumain | LGMN; legumain
[EC: 3.4.22.34] 3.4.22.34] [EC: 3.4.22.34] [EC: 3.4.22.34]
CTSF; catepsina F | CTSF; catepsina F [EC: | CTSF; catepsina CTSF; catepsina F

[EC: 3.4.22.41]

[EC: 3.4.22.41]

FTH1;

[EC: 1.16.3.2]

cadena
pesada de ferritina

TCH4;
xiloglucosil
transferasa
[EC: 2.4.1.207]

xiloglucano:

TCH4
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Via de | USP7, UBP15; | USP7, UBP15; ubiquitina USP7, UBP15;
sefializacion ubiquitina carboxil- | carboxil-terminal ubiquitina carboxil-
FoxO [RUTA: | terminal hidrolasa | hidrolasa 7 [EC: terminal hidrolasa 7
ko04068] 7 [EC: 3.4.19.12] 3.4.19.12] [EC: 3.4.19.12]

PP2C; proteina , PP2C; proteina | PP2C; proteina
PP2C; t fosfat
fosfatasa 2C [EC: 2C [E&'psfol?nlae] OS1atasa | ¢ cfatasa  2C [EC: | fosfatasa 2C [EC:
3.1.3.16] A 3.1.3.16] 3.1.3.16]
Transduccidn , R :
de sefiales Via de tSNRK-Z/ se;m]a /
sefaliraeién reonina-pro emz[:]
MAPK - plant . : quinasa SRK2 [EC:
planta | SNRK2; serina /| o\ on TP | 59 11.1]
[RUTA: treonina-proteina Transportador de Cu + el
k004016] quinasa SRK2 [EC: | ;1EC'72 28] copA, ctpA, ATP7
2.7.11.1] P e Transportador  de
Cu + tipo P [EC:
7.2.2.8]
UBE2G1,  UBC7;
Procesamiento enzima conjugadora
de proteinas en | “BE2CL  UBCTi | peoG1, UBCT; enzima | 98 UPIAUItina E2.GL1 peoct  Uper
el reticulo enzima conjugadora de [EC: 2.3.2.23] enzima conjugadora
jugad d
endoplasmico cor.uu.g? ora N ubiquitina E2 G1 [EC: UBE2J2, NCUB.EZ’ de ubiquitina E2 G1
ubiquitina E2 G1 UBC6; enzima
[RUTA: 2.3.2.23] - [EC: 2.3.2.23]
Plegado, [EC: 2.3.2.23] conjugadora de
e a2 ko04141] o
clasificacion y ubiquitina E2 J2 [EC:
degradacion 2.3.2.23]
RCHY1, PIRH2;

Procesamiento de informacion genética

Protedlisis
mediada
ubiquitina
[RUTA:
ko04120]

por

Replicacién vy
reparacion

Reparacion de
escision de base
[RUTA:
ko03410]

Traduccion

Biosintesis  de
aminoacil-ARNt
[RUTA:
ko00970]

Transporte de
ARN [RUTA:
ko03013]

PARP2_3_4;
[ADP-ribosa]
polimerasa

[EC: 2.4.2.30]

poli

2/3/4

PARP2_3_4; poli [ADP-
ribosa] polimerasa 2/3/4
[EC: 2.4.2.30]

VARS, valS; valil-
ARNt sintetasa [EC:
6.1.1.9]

Proteina 1 que
contiene el dominio
RING finger y CHY

YARS, tyrS; tirosil-
ARNt sintetasa [EC:
6.1.1.1]

zinc finger [EC:
2.3.2.27]
PARP2_3_4; poli
[ADP-ribosa]
polimerasa  2/3/4
[EC: 2.4.2.30]

RPP25; subunidad
de la proteina
ribonucleasas P /
MRP RPP25 [EC:
3.1.26.5]
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Tabla 2S. Top 330 de genes mas expresados en maracuya y anotados contra la base de
datos proteica TAIR.

2
°

GEN

ID TAIR

PROTEINA TAIR

TPM

© 00 N O U b W N P

W W W W W w WwKNNNNNIRINNNRNIRNNIRRRR R B R B B p
O 1 B W N P O O ® N O U1 B WN P O VW OWSNOO WU DM WN P O

TRINITY_DN1541_c0_g1
TRINITY_DN94111_c1_gl
TRINITY_DN375_c1_g1
TRINITY_DN88229_c0_gl
TRINITY_DN2359_c0_g1
TRINITY_DN2359_c0_gl
TRINITY_DN2359_c0_g1
TRINITY_DN24292_c0_gl
TRINITY_DN729_c0_g1
TRINITY_DN1922_c0_g2
TRINITY_DN1273_c0_g1
TRINITY_DN1273_c0_gl
TRINITY_DN1486_c2_gl
TRINITY_DN1486_c2_gl
TRINITY_DN4889_c0_gi
TRINITY_DN4889_c0_gl
TRINITY_DN135_c0_g1
TRINITY_DN135_c0_g1
TRINITY_DN117_c0_g1
TRINITY_DN117_c0_g1
TRINITY_DN117_c0_g1
TRINITY_DN1489_c0_g3
TRINITY_DN1489_c0_g3
TRINITY_DN5446_c0_gl
TRINITY_DN5446_c0_gl
TRINITY_DN510_c0_g1
TRINITY_DN10124_c0_g1
TRINITY_DN4537_c0_g1
TRINITY_DN559_c0_g2
TRINITY_DN1427_c0_g1
TRINITY_DN1427_c0_gl
TRINITY_DN1246_c0_g1
TRINITY_DN1246_c0_gl
TRINITY_DN1322_c0_g2
TRINITY_DN2454_c0_g1
TRINITY_DN725_c0_g5

AT5G44120.3
AT5G44120.3
AT5G44120.3
AT5G06760.1
AT2G42000.2
AT4G38260.1
AT2G23240.2
AT3G22640.1
AT2G05530.2
AT3G52590.1
AT3G51810.2
AT3G51810.1
AT4G05320.7
AT3G52590.1
AT4G28520.3
AT5G09930.1
AT1G15440.1
AT1G15440.2
AT5G57560.1
AT5G57550.1
AT2G15530.4
AT1G04560.1
AT5G05210.1
AT3G01570.1
AT5G14530.1
AT2G01021.1
AT2G29500.1
AT3G55990.1
AT5G59720.1
AT5G03860.2
AT3G06580.1
AT4G27450.1
AT3G15460.1
AT3G21720.1
AT3G09390.2
AT2G29500.1

RmIC-like cupins superfamily protein

RmIC-like cupins superfamily protein

RmIC-like cupins superfamily protein

Late Embryogenesis Abundant 4-5

plant EC metallothionein family protein
transport/golgi organization-like protein (DUF833)
Plant EC metallothionein-like protein%2C family 15
cupin family protein

Glycine-rich protein family

ubiquitin extension protein 1

Stress induced protein

Stress induced protein

polyubiquitin 10

ubiquitin extension protein 1

cruciferin 3

ABC transporter family protein

periodic tryptophan protein 2

periodic tryptophan protein 2

Xyloglucan endotransglucosylase/hydrolase family protein

xyloglucan endotransglucosylase/hydrolase 25
RING/U-box superfamily protein

AWPM-19-like family protein

Surfeit locus protein 6

Oleosin family protein

Transducin/WD40 repeat-like superfamily protein
hypothetical protein

HSP20-like chaperones superfamily protein
trichome birefringence-like protein (DUF828)
heat shock protein 18.2

malate synthase

Mevalonate/galactokinase family protein
aluminum induced protein with YGL and LRDR motifs
Ribosomal RNA processing Brix domain protein
isocitrate lyase

metallothionein 2A

HSP20-like chaperones superfamily protein

38858
24687
17885
15825
14900
14900
14900
11318
11048
9241
4834
4834
3389
3389
2822
2822
2814
2814
2572
2572
2572
2502
2502
2331
2331
2296
2220
2202
2150
2070
2070
2033
2033
2029
1957
1837
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37 TRINITY_DN4668_c0_gl AT2G28490.1 RmlIC-like cupins superfamily protein 1713
38 TRINITY_DN4668_c0_gl AT3G62620.8 sucrose-phosphatase-like protein 1713
39  TRINITY_DN3228 c0 gl  AT3G51030.1 thioredoxin H-type 1 1683
40  TRINITY_DN1486 _cl g1  AT4G05320.7 polyubiquitin 10 1660
41 TRINITY_DN9612_c0_g1 AT5G40420.1 oleosin 2 1603
42 TRINITY_DN2447 _c0_gl AT1G17810.1 beta-tonoplast intrinsic protein 1511
43  TRINITY_DN1486 cl g3  AT4G05320.7 polyubiquitin 10 1483
a4 TRINITY_DN2624 c0_gl AT2G02100.1 low-molecular-weight cysteine-rich 69 1448
45 TRINITY_DN1865_c1_gl AT1G75490.1 Integrase-type DNA-binding superfamily protein 1385
46 TRINITY_DN345 _c0_g2 AT3G04120.1 glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase C subunit 1 1344
47  TRINITY_DN630_cO_gl AT3G12120.2 fatty acid desaturase 2 1321
cytochrome P450%2C family 71%2C subfamily
48  TRINITY_DN1153 c0 g1  AT1G13080.1 polypeptide 2 1318
cytochrome P450%2C family 71%2C subfamily
49  TRINITY_DN1153 cO gl  AT3G26310.1 polypeptide 35 1318
50 TRINITY_DN1533 _c0 gl AT4G26740.1 peroxygenase 1 1310
Polyketide cyclase/dehydrase and lipid transport
51  TRINITY_DN5_cO_gl AT5G28010.2 superfamily protein 1306
52 TRINITY_DN5_c0 g1 AT3G06770.5 Pectin lyase-like superfamily protein 1306
53 TRINITY_DN5_c0 g1 AT3G16850.1 Pectin lyase-like superfamily protein 1306
54 TRINITY_DN5_c0 g1 AT3G06770.2 Pectin lyase-like superfamily protein 1306
55 TRINITY_DN5_cO0_g1 AT3G06770.4 Pectin lyase-like superfamily protein 1306
56 TRINITY_DN5_cO_gl AT5G49215.2 Pectin lyase-like superfamily protein 1306
57 TRINITY_DN6777_c1_g1 AT5G24520.4 Transducin/WD40 repeat-like superfamily protein 1299
58 TRINITY_DN96_c0_g1 AT5G02020.1 E3 ubiquitin-protein ligase RLIM-like protein 1273
59 TRINITY_DN96_cO_g1 AT5G02020.2 E3 ubiquitin-protein ligase RLIM-like protein 1273
60 TRINITY_DN3616_c0_g1 AT3G22490.1 Seed maturation protein 1269
61  TRINITY_DN563_cO_g4 AT4G05320.7 polyubiquitin 10 1246
62 TRINITY_DN563_c0_g4 AT2G47110.2 ubiquitin 6 1246
63 TRINITY_DN563_c0_g4 AT3G62260.1 Protein phosphatase 2C family protein 1246
64 TRINITY_DN6559_c0_g2 AT3G27830.2 ribosomal protein L12-A 1201
diiron containing four-helix bundle family ferritin
65 TRINITY_DN14990_c0_gl  AT1G06240.1 protein%2C putative (Protein of unknown function DUF455) 1134
66  TRINITY_DN1486_cO gl  AT4G05050.3 ubiquitin 11 1124
67 TRINITY_DN1486_c0_g1 AT5G20620.2 ubiquitin 4 1124
68 TRINITY_DN1486_c0_gl AT4G05320.8 polyubiquitin 10 1124
69  TRINITY_DN1486_cO gl  AT4G05320.7 polyubiquitin 10 1124
transmembrane protein%2C putative (Protein of unknown
70  TRINITY_DN19277 c0_gl  AT5G11420.1 function%2C DUF642) 1110
71 TRINITY_DN19277_c0_gl1  AT5G55190.1 RAN GTPase 3 1110
72 TRINITY_DN1940_c0_g3 AT2G23110.2 Late embryogenesis abundant protein%2C group 6 1096
73 TRINITY_DN1800_c0_g1 AT4G22220.1 SufE/NifU family protein 1026
74 TRINITY_DN340_c0_g1 AT3G44110.1 DNAJ homologue 3 1019
75 TRINITY_DN65212_c0_gl  AT1G05510.1 naphthalene 1%2C2-dioxygenase subunit alpha (DUF1264) 1008
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76 TRINITY_DN1962_c0_g1 AT4G35090.1 catalase 2 1005
77 TRINITY_DN1962_c0_g1 ATA4G35090.2 catalase 2 1005
78 TRINITY_DN1962_c0_g1 AT4G35090.3 catalase 2 1005
79 TRINITY_DN4372_c0_g1 AT1G11910.2 aspartic proteinase Al 1002
80 TRINITY_DN4372_c0 gl AT1G62290.5 Saposin-like aspartyl protease family protein 1002
81 TRINITY_DN4372_c0_g1 AT1G11910.1 aspartic proteinase Al 1002
82 TRINITY_DN4372_c0 gl AT1G62290.3 Saposin-like aspartyl protease family protein 1002
83 TRINITY_DN4372_c0_gl AT1G62290.2 Saposin-like aspartyl protease family protein 1002
84 TRINITY_DN3516 _c0 gl AT5G12020.1 17.6 kDa class Il heat shock protein 980
S-adenosyl-L-methionine-dependent  methyltransferases
85 TRINITY_DN3516_c0 gl AT5G26180.5 superfamily protein 980
86 TRINITY_DN1360 _c0 gl AT2G36640.1 embryonic cell protein 63 974
87  TRINITY_DN348_c1 gl AT1G10630.2 ADP-ribosylation factor A1F 964
88 TRINITY_DN348_cl1_gl AT5G14670.3 ADP-ribosylation factor A1B 964
89 TRINITY_DN348 c1_gl AT5G14660.3 peptide deformylase 1B 964
90 TRINITY_DN725_c0_g2 AT2G29500.1 HSP20-like chaperones superfamily protein 949
91 TRINITY_DN1457_c0_g1 AT1G62710.1 beta vacuolar processing enzyme 930
PEBP (phosphatidylethanolamine-binding protein) family
92  TRINITY_DN4974 c0_ g2  AT5G01300.1 protein 915
93 TRINITY_DN26914_c0_g2  AT1G03880.1 cruciferin 2 903
94 TRINITY_DN5965 _c0_g2 AT5G45690.1 histone acetyltransferase (DUF1264) 902
95 TRINITY_DN5965_c0_g2 AT1G29680.1 histone acetyltransferase (DUF1264) 902
96 TRINITY_DN1771_c0_g1 AT1G54870.2 NAD(P)-binding Rossmann-fold superfamily protein 896
97 TRINITY_DN1771_c0_g1 AT1G54870.1 NAD(P)-binding Rossmann-fold superfamily protein 896
NAC (No Apical Meristem) domain transcriptional regulator
98 TRINITY_DN4753_c0_g1 AT1G01720.1 superfamily protein 881
99 TRINITY_DN4753_c0_g1 AT1G77450.1 NAC domain containing protein 32 881
100 TRINITY_DN4575_c0_gl AT1G02820.1 Late embryogenesis abundant 3 (LEA3) family protein 880
101 TRINITY_DN4575_c0_gl  AT4G15910.1 drought-induced 21 880
102 TRINITY_DN75774_c0_gl  AT4G25140.1 oleosin1 868
103 TRINITY_DN1447 c0_gl  AT4G14040.1 selenium-binding protein 2 865
104 TRINITY_DN1447_c0_gl AT4G14030.2 selenium-binding protein 1 865
105 TRINITY_DN296_c1_gl AT1G65090.1 nucleolin 804
106 TRINITY_DN4388 c0_gl AT3G22640.1 cupin family protein 769
107 TRINITY_DN189 c0_gi1 AT4G10020.1 hydroxysteroid dehydrogenase 5 752
108 TRINITY_DN43938 c0_gl  AT5G44120.1 RmlC-like cupins superfamily protein 750
109 TRINITY_DN3584 c0_gl AT2G16600.1 rotamase CYP 3 742
110 TRINITY_DN3584_c0_g1 AT4G38740.1 rotamase CYP 1 742
111  TRINITY_DN33 c0_gl AT4G00430.1 plasma membrane intrinsic protein 1%3B4 711
112 TRINITY_DN33_c0_g1 AT2G45960.2 plasma membrane intrinsic protein 1B 711
113 TRINITY_DN7269 c0_gl AT1G13950.1 eukaryotic elongation factor 5A-1 697
114 TRINITY_DN7269_c0_gl AT1G69410.1 eukaryotic elongation factor 5A-3 697

115 TRINITY_DN12449 c0_g3 AT5G42190.1 E3 ubiquitin ligase SCF complex subunit SKP1/ASK1 family 697
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116 TRINITY_DN3648 c0 gl AT4G21020.1 Late embryogenesis abundant protein (LEA) family protein 667
117 TRINITY_DN3648 c0_gl AT5G44310.1 Late embryogenesis abundant protein (LEA) family protein 667
118 TRINITY_DN2346 _c0 gl AT2G36070.1 translocase inner membrane subunit 44-2 647
119 TRINITY_DN2346_c0_gl AT2G20510.1 translocase inner membrane subunit 44-1 647
120 TRINITY_DN3344 c0 gl AT2G41430.5 dehydration-induced protein (ERD15) 637
121 TRINITY_DN3344 _c0_gl AT2G41430.3 dehydration-induced protein (ERD15) 637
122 TRINITY_DN442_c0_gil AT4G39120.1 inositol monophosphatase family protein 635
123 TRINITY_DN442_c0_gl AT4G39140.5 RING/U-box superfamily protein 635
124  TRINITY_DN442 c0 gl AT1G45000.1 AAA-type ATPase family protein 635
125 TRINITY_DN442_c0_gl AT4G39120.2 inositol monophosphatase family protein 635
Adenine nucleotide alpha hydrolases-like superfamily
126  TRINITY_DN141_c0 gl AT3G11930.1 protein 633
127 TRINITY_DN141_c0_gl AT3G11940.2 ribosomal protein 5A 633
Adenine nucleotide alpha hydrolases-like superfamily
128  TRINITY_DN141_c0 gl AT3G11930.4 protein 633
129 TRINITY_DN3584 c0_g3  AT2G16600.1 rotamase CYP 3 626
130 TRINITY_DN64_c0 gl AT5G22470.1 poly ADP-ribose polymerase 3 611
131 TRINITY_DN76118 c0_gl AT3G54940.2 Papain family cysteine protease 605
132 TRINITY_DN1922 c0 gl  AT4G05320.6 polyubiquitin 10 600
133 TRINITY_DN1922_c0_gl  AT4G05050.3 ubiquitin 11 600
134 TRINITY_DN1922_c0_g1 AT5G20620.2 ubiquitin 4 600
135 TRINITY_DN1922_c0_gl  AT4G05320.7 polyubiquitin 10 600
136  TRINITY_DN1922 c0 gl  AT4G05320.4 polyubiquitin 10 600
137 TRINITY_DN1922_c0_gl  AT4G05320.8 polyubiquitin 10 600
138 TRINITY_DN3263_c0_gl1 AT4G27670.1 heat shock protein 21 598
Polyketide cyclase/dehydrase and lipid transport
139 TRINITY_DN663_c0_g2 AT1G64720.1 superfamily protein 594
Polyketide cyclase/dehydrase and lipid transport
140 TRINITY_DN663_c0_g2 AT5G54170.1 superfamily protein 594
141 TRINITY_DN4664_c0_gl AT1G51200.4 A20/AN1-like zinc finger family protein 588
142 TRINITY_DN13174_c1 gl  AT4G05050.3 ubiquitin 11 586
143  TRINITY_DN1489 c0_gl1 AT1G04560.1 AWPM-19-like family protein 560
144  TRINITY_DN1489_c0_g1 AT5G05210.1 Surfeit locus protein 6 560
145 TRINITY_DN131_c0_g1 AT3G16640.1 translationally controlled tumor protein 546
146  TRINITY_DN501_cO_gl AT3G12490.2 cystatin B 543
147 TRINITY_DN2291 c0 gl AT1G54870.2 NAD(P)-binding Rossmann-fold superfamily protein 542
148 TRINITY_DN2291 c0_gl AT5G27450.3 mevalonate kinase 542
149 TRINITY_DN7844 _c0 gl AT5G50700.1 hydroxysteroid dehydrogenase 1 538
150 TRINITY_DN7844 c0_gl AT5G50710.1 transmembrane protein 538
151 TRINITY_DN58_ c0_g2 AT5G42960.1 outer envelope pore 24B-like protein 536
152 TRINITY_DN58 c0 g2 AT1G45170.1 outer envelope pore 24B-like protein 536
153 TRINITY_DN1011_cO gl AT2G33150.1 peroxisomal 3-ketoacyl-CoA thiolase 3 534
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154 TRINITY_DN1011 cO gl AT5G48880.4 peroxisomal 3-keto-acyl-CoA thiolase 2 534
155 TRINITY_DN2374_c0_g1 ATA4G35090.3 catalase 2 532
156 TRINITY_DN2374_c0_g1 AT4G35090.2 catalase 2 532
MD-2-related lipid recognition domain-containing protein /
157 TRINITY_DN3256_c0_g1 AT3G11780.1 ML domain-containing protein 519
158 TRINITY_DN3256_c0 gl AT5G06480.1 Immunoglobulin E-set superfamily protein 519
159 TRINITY_DN1367_c0_g2 ATA4G31830.1 transmembrane protein 518
160 TRINITY_DN1367_cO_g2 AT5G10840.1 Endomembrane protein 70 protein family 518
161 TRINITY_DN3478 c0 gl AT1G52340.1 NAD(P)-binding Rossmann-fold superfamily protein 514
162 TRINITY_DN2535 c0 gl AT1G19530.2 DNA polymerase epsilon catalytic subunit A 514
Ribosomal protein S5/Elongation factor G/lI/V family
163 TRINITY_DN522_c0_gl AT1G56070.3 protein 511
164 TRINITY_DN1538_c0_g1 AT3G22490.1 Seed maturation protein 508
165 TRINITY_DN1538 c0_gl AT3G22500.1 Seed maturation protein 508
166 TRINITY_DN37_cl_gl AT1G16030.1 heat shock protein 70B 505
Bifunctional inhibitor/lipid-transfer protein/seed storage
167 TRINITY_DN144768 c0_gl AT3G18280.1 2S albumin superfamily protein 502
168 TRINITY_DN714 c0_gl AT5G59300.1 ubiquitin-conjugating enzyme E2 499
169 TRINITY_DN714_c0_gl AT1G07645.1 dessication-induced 1VOC superfamily protein 499
170 TRINITY_DN28567_c0 g3  AT2G04520.1 Nucleic acid-binding%2C OB-fold-like protein 487
171 TRINITY_DN7070_c0_g1 AT2G23640.1 Reticulan like protein B13 484
172 TRINITY_DN7070 _cO_gl  AT5G41600.1 VIRB2-interacting protein 3 484
173 TRINITY_DN608 c0_gl ATAG24220.1 NAD(P)-binding Rossmann-fold superfamily protein 483
174 TRINITY_DN608_c0_gl AT4G24220.2 NAD(P)-binding Rossmann-fold superfamily protein 483
175 TRINITY_DN608_cO_gl AT4G23160.3  cysteine-rich RECEPTOR-like kinase 483
176 TRINITY_DN486_c0_gl AT3G17380.1 TRAF-like family protein 482
177 TRINITY_DN486_c0_gl AT1G48130.1 1-cysteine peroxiredoxin 1 482
178 TRINITY_DN2240_c0_gl AT3G05500.1 Rubber elongation factor protein (REF) 480
179 TRINITY_DN2240_c0_gl  AT2GA47780.1 Rubber elongation factor protein (REF) 480
Rhodanese/Cell cycle control phosphatase superfamily
180 TRINITY_DN1143_c0_g1 AT4G35770.1 protein 477
Rhodanese/Cell cycle control phosphatase superfamily
181 TRINITY_DN1143 c0_ gl  AT4G35770.2 protein 477
182 TRINITY_DN1143 c0 gl AT5G66040.2 sulfurtransferase protein 16 477
Rhodanese/Cell cycle control phosphatase superfamily
183 TRINITY_DN1143 c0_ gl  AT4G35770.3 protein 477
Rhodanese/Cell cycle control phosphatase superfamily
184 TRINITY_DN1143_c0_g1 AT4G35770.5 protein 477
185 TRINITY_DN37_c0_g5 AT3G12580.1 heat shock protein 70 473
186 TRINITY_DN1178 c1 g1  AT3G51880.4 high mobility group B1 473
187 TRINITY_DN1178 c1 gl AT3G51880.2 high mobility group B1 473
188 TRINITY_DN169_c0_gl AT4G20260.6 plasma-membrane associated cation-binding protein 1 472
189 TRINITY_DN169 c0_gl AT4G20260.5 plasma-membrane associated cation-binding protein 1 472
190 TRINITY_DN2273 _c0 gl AT1G80920.1 Chaperone Dnal-domain superfamily protein 470
191 TRINITY_DN133 c0_gl AT4G36700.1 RmIC-like cupins superfamily protein 467
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192 TRINITY_DN133 c0_gl AT2G18540.2 RmlIC-like cupins superfamily protein 467
193 TRINITY_DN2362_c0_g2 AT1G58440.1 FAD/NAD(P)-binding oxidoreductase family protein 464
194 TRINITY_DN2362_c0_g2 AT5G24150.1 FAD/NAD(P)-binding oxidoreductase family protein 464
195 TRINITY_DN2362_c0_g2 AT2G14750.1 APS kinase 464
196 TRINITY_DN1726_c0_gl AT2G03820.1 nonsense-mediated mRNA decay NMD3 family protein 463
197 TRINITY_DN75774_c0_g2  AT4G25140.1 oleosin1 461
198 TRINITY_DN630_c0_g2 AT3G12120.2 fatty acid desaturase 2 458
199 TRINITY_DN5458 c0 gl AT3G06390.1 Uncharacterized protein family (UPF0497) 455
200 TRINITY_DN6865_c0_g7 ATA4G27960.1 ubiquitin conjugating enzyme 9 453
201 TRINITY_DN765_c0_gl ATA4G40030.2 Histone superfamily protein 452
202 TRINITY_DN765_c0_g1 AT5G10980.1 Histone superfamily protein 452
203  TRINITY_DN658 c0 gl ATA4G37870.1 phosphoenolpyruvate carboxykinase 1 451
204 TRINITY_DN6865_c0_g3 AT1G64230.2 ubiquitin-conjugating enzyme 28 451
205 TRINITY_DN497 c2 gl AT1G60940.2 SNF1-related protein kinase 2.10 450
206 TRINITY_DN497_c2_gl AT5G63650.1 SNF1-related protein kinase 2.5 450
207 TRINITY_DN497 c2 gl AT1G10940.1 Protein kinase superfamily protein 450
208 TRINITY_DN497_c2_gl AT1G10940.2 Protein kinase superfamily protein 450
209 TRINITY_DN62_c0 g1 AT3G20770.1 Ethylene insensitive 3 family protein 433
210 TRINITY_DN62_c0_gl AT3G13235.3  ubiquitin family protein 433
211 TRINITY_DN37_c0_g4 AT1G16030.1 heat shock protein 70B 430
212 TRINITY_DN95_c1_g1 AT2G27680.1 NAD(P)-linked oxidoreductase superfamily protein 426
213 TRINITY_DNS5_c1_gi AT4G04190.1 transmembrane protein 426
214 TRINITY_DN95_c1_gl1 AT4G04190.3 transmembrane protein 426
215 TRINITY_DN285 c1 gl AT4G24800.4 MA3 domain-containing protein 424
216 TRINITY_DN3051_cO_gi1 AT1G77120.1 alcohol dehydrogenase 1 419
217 TRINITY_DN114_c1_g3 AT4G37260.1 myb domain protein 73 418
218 TRINITY_DN2766_c0_g4 AT1G07930.2 GTP binding Elongation factor Tu family protein 418
219 TRINITY_DN725_c0_gl AT2G29500.1 HSP20-like chaperones superfamily protein 413
220 TRINITY_DN725_c0_gl AT3G46230.1 heat shock protein 17.4 413
221 TRINITY_DN725_c0_gi1 AT5G59720.1 heat shock protein 18.2 413
222 TRINITY_DN686_cO_gl AT4G02280.1 sucrose synthase 3 407
223  TRINITY_DN283_c0_gl AT5G38480.1 general regulatory factor 3 401
224  TRINITY_DN283 c0 gl AT3G02520.2 general regulatory factor 7 401
225 TRINITY_DN283_c0_gl AT5G16050.2 general regulatory factor 5 401
226  TRINITY_DN1291 c0_gi AT5G53560.1 cytochrome B5 isoform E 400
227 TRINITY_DN605_c0_gl AT5G24420.1 6-phosphogluconolactonase 5 397
cytochrome P450%2C family 72%2C subfamily A%2C
228 TRINITY_DN1328 c0_gil AT3G14690.1 polypeptide 15 387
229  TRINITY_DN2445 c0_g3 AT1G60710.1 NAD(P)-linked oxidoreductase superfamily protein 382
230 TRINITY_DN2445 c0_g3 AT1G60730.2 NAD(P)-linked oxidoreductase superfamily protein 382
231  TRINITY_DN2445_c0_g3 AT1G60750.1 NAD(P)-linked oxidoreductase superfamily protein 382
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232  TRINITY_DN374_c0_gl ATA4G35630.1 phosphoserine aminotransferase 381
233 TRINITY_DN3279 c0_g1 AT2G37110.1 PLACS family protein 378
234  TRINITY_DN6385 cO_gl  AT5G65890.3 ACT domain repeat 1 369
235 TRINITY_DN6385_c0_g1 AT5G65890.4 ACT domain repeat 1 369
236 TRINITY_DN6385 cO_gl  AT2G03730.2 ACT domain repeat 5 369
237 TRINITY_DN6385_c0_g1 AT5G65890.5 ACT domain repeat 1 369
238  TRINITY_DN426_c0_g2 AT2G25490.1 EIN3-binding F box protein 1 368
239 TRINITY_DN3474 _c0_gl1 AT1G25275.1 thionin-like protein 367
240 TRINITY_DN3474 cO_ gl  AT1G25275.3 thionin-like protein 367
241 TRINITY_DN705_c0 gl AT5G11520.1 aspartate aminotransferase 3 365
242  TRINITY_DN2827 c0 gl ATA4G14710.2 RmlC-like cupins superfamily protein 365
243  TRINITY_DN2827_c0_gl AT4G14710.3 RmlC-like cupins superfamily protein 365
244  TRINITY_DN2827_c0_gl ATAG14716.1 acireductone dioxygenase 1 365
245 TRINITY_DN6373_c0_gl AT1G15690.1 Inorganic H pyrophosphatase family protein 361
246  TRINITY_DN6373 c0 gl AT1G15690.2 Inorganic H pyrophosphatase family protein 361
Serine protease inhibitor%2C potato inhibitor I-type family
247 TRINITY_DN9347_c0 gl  AT5G43580.1 protein 354
248 TRINITY_DN9347 c0 gl AT1G29900.1 carbamoyl phosphate synthetase B 354
249  TRINITY_DN375_c0_g2 AT3G02470.4 S-adenosylmethionine decarboxylase 350
250 TRINITY_DN1650_c0_g1 AT1G22450.1 cytochrome C oxidase 6B 342
251 TRINITY_DN1650_c0_g1 AT1G32710.1 Cytochrome c oxidase%2C subunit Vib family protein 342
252  TRINITY_DN1650 c0 gl AT5G57815.1 Cytochrome c oxidase%2C subunit Vib family protein 342
253  TRINITY_DN383_c0_gl AT2G36880.2 methionine adenosyltransferase 3 340
254  TRINITY_DN3883 c0_gl AT3G06130.2 Heavy metal transport/detoxification superfamily protein 338
255 TRINITY_DN5670_c0_gl  AT3G61110.1 ribosomal protein S27 338
256 TRINITY_DN1277_cl1 gl AT1G47980.1 desiccation-like protein 335
257 TRINITY_DN7067_cO_gl  AT5G04750.1 F1FO-ATPase inhibitor protein 332
258 TRINITY_DN563_c0_g5 AT5G20620.2 ubiquitin 4 331
259 TRINITY_DN2830 c0_g2  AT3G44750.2 histone deacetylase 3 331
260 TRINITY_DN1047_c0_g2 AT3G46010.1 actin depolymerizing factor 1 330
261 TRINITY_DN1047_c0_g2 AT3G46010.2 actin depolymerizing factor 1 330
262 TRINITY_DN558 c0_g1 AT1G22360.1 UDP-glucosyl transferase 85A2 327
263 TRINITY_DN558_c0_g1 AT5G64250.2 Aldolase-type TIM barrel family protein 327
264 TRINITY_DN558 c0_gl AT5G64250.1 Aldolase-type TIM barrel family protein 327
265 TRINITY_DN725_c0_g3 AT1G07400.1 HSP20-like chaperones superfamily protein 327
266 TRINITY_DN14900_cO gl  AT5G47550.1 Cystatin/monellin superfamily protein 325
267 TRINITY_DN6528 c0_gl AT4G24800.4 MA3 domain-containing protein 323
268 TRINITY_DN8763_c0_gl AT4G35450.4 ankyrin repeat-containing protein 2 321
269 TRINITY_DN8763_c0_gl AT2G17390.1 ankyrin repeat-containing 2B 321
270 TRINITY_DN8763_c0_gl1 AT4G35450.3 ankyrin repeat-containing protein 2 321
271 TRINITY_DN8265 c0_gl AT3G01280.1 voltage dependent anion channel 1 320
272  TRINITY_DN8265_c0_gl AT5G15090.2 voltage dependent anion channel 3 320



Anexos 95
273  TRINITY_DN2145_c0_g1 AT2G25490.1 EIN3-binding F box protein 1 316
Nucleotide-diphospho-sugar  transferases  superfamily
274  TRINITY_DN625_c0_gl AT5G03760.1 protein 316
275 TRINITY_DN625_c0_gl AT1G23480.2 cellulose synthase-like A3 316
276  TRINITY_DN75_c0_g2 AT3G19920.2 BTB/POZ domain protein 309
277 TRINITY_DN75_c0_g2 AT3G19920.1 BTB/POZ domain protein 309
Thiamine pyrophosphate dependent pyruvate
278 TRINITY_DN3171 c0_gil AT4G33070.1 decarboxylase family protein 307
279 TRINITY_DN1489 c0_g5 AT1G04560.1 AWPM-19-like family protein 307
280 TRINITY_DN4595 c0_gil AT1G66240.1 homolog of anti-oxidant 1 301
281 TRINITY_DN4595_c0_g1 AT1G66240.2 homolog of anti-oxidant 1 301
282 TRINITY_DN1167_c0_gl AT3G10410.1 SERINE CARBOXYPEPTIDASE-LIKE 49 300
283  TRINITY_DN1167_c0_gl AT3G45010.1 serine carboxypeptidase-like 48 300
284  TRINITY_DN35 c0 g1 AT5G54010.1 UDP-Glycosyltransferase superfamily protein 299
285 TRINITY_DN895_c0_gil AT5G57655.2  xylose isomerase family protein 299
286 TRINITY_DN895 c0 gl AT5G57655.1 xylose isomerase family protein 299
287 TRINITY_DN1065_c0_g1 AT1G08320.5 bZIP transcription factor family protein 291
288 TRINITY_DN1065 c0_gil AT1G08320.4 bZIP transcription factor family protein 291
289 TRINITY_DN9052_c0_gil AT1G03070.3 Bax inhibitor-1 family protein 291
290 TRINITY_DN2311 c0_gil AT1G15330.1 Cystathionine beta-synthase (CBS) protein 289
291 TRINITY_DN3287_c0_g2 AT2G01250.1 Ribosomal protein L30/L7 family protein 288
292 TRINITY_DN186_c0 g2 AT5G40370.1 Glutaredoxin family protein 287
293 TRINITY_DN186_c0_g2 AT5G40370.2 Glutaredoxin family protein 287
294  TRINITY_DN186_c0_g2 AT1G55190.1 PRA1 (Prenylated rab acceptor) family protein 287
295  TRINITY_DN3577_c0_gl AT5G38480.1 general regulatory factor 3 285
296  TRINITY_DN3577_c0_gl AT4G09000.2 general regulatory factor 1 285
297 TRINITY_DN921_c0_gl AT4G30110.2 heavy metal atpase 2 282
298 TRINITY_DN9467_c0_g2 AT2G21660.2 cold%2C circadian rhythm%2C and rna binding 2 280
299 TRINITY_DN9812 cO_gl  AT1G30040.1 gibberellin 2-oxidase 275
300 TRINITY_DN9812_c0_gl1 AT1G30040.2 gibberellin 2-oxidase 275
301 TRINITY_DN207_c0_gl AT1G64090.1 Reticulan like protein B3 275
302 TRINITY_DN207_cO_gl AT4G23630.2 VIRB2-interacting protein 1 275
303 TRINITY_DN207_c0_g1 AT2G46170.1 Reticulon family protein 275
304 TRINITY_DN1931_c0_g1 AT4G25100.5 Fe superoxide dismutase 1 274
305 TRINITY_DN1931 c0_gil AT4G25100.4 Fe superoxide dismutase 1 274
306 TRINITY_DN1931_c0_g1 AT5G51100.5 Fe superoxide dismutase 2 274
307 TRINITY_DN1160_c0_gil AT3G52850.1 vacuolar sorting receptor homolog 1 274
308 TRINITY_DN1160_c0_g1 AT2G30290.2 VACUOLAR SORTING RECEPTOR 2 274
309 TRINITY_DN5313 c0_gl ATA4G02450.2 HSP20-like chaperones superfamily protein 274
310 TRINITY_DN6009_c0_g1 AT1G27350.1 Ribosome associated membrane protein RAMP4 270
311 TRINITY_DN1684_c0_gil AT3G05890.1 Low temperature and salt responsive protein family 270
312 TRINITY_DN2088_c0_gl AT5G48850.1 Tetratricopeptide repeat (TPR)-like superfamily protein 269
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313 TRINITY_DN3013 c0 gl AT2G47470.1 thioredoxin family protein 269
314 TRINITY_DN865_c0_g2 ATAG35450.4 ankyrin repeat-containing protein 2 267
315 TRINITY_DN831 c0_gil AT5G61800.1 Pentatricopeptide repeat (PPR) superfamily protein 266
316 TRINITY_DN12630_cO_gl AT3G04770.2 40sribosomal protein SA B 263
317 TRINITY_DN12630_c0 gl AT1G72370.2 40sribosomal protein SA 263
318 TRINITY_DN12630_cO_gl AT3G04770.1 40sribosomal protein SA B 263
319 TRINITY_DN6283 c0 gl AT4G10250.1 HSP20-like chaperones superfamily protein 262
320 TRINITY_DN1540_cO_gl AT3G47340.1 glutamine-dependent asparagine synthase 1 262
321 TRINITY_DN1540 _c0 gl AT3G47340.2 glutamine-dependent asparagine synthase 1 262
322 TRINITY_DN1540_cO_gl AT3G47340.3 glutamine-dependent asparagine synthase 1 262
323 TRINITY_DN28567_c0_gl  AT2G04520.1 Nucleic acid-binding%2C OB-fold-like protein 261
324 TRINITY_DN28567_c0_gl AT3G44620.1 protein-tyrosine phosphatase 261
325 TRINITY_DN840_c0_g3 AT3G43810.2 calmodulin 7 261
326 TRINITY_DN691_c0_g1 AT4G20330.1 Transcription initiation factor TFIIE%2C beta subunit 261
327 TRINITY_DN1564 c0_g2 AT5G63030.1 Thioredoxin superfamily protein 260
328 TRINITY_DN1564_c0_g2  AT5G17990.1 tryptophan biosynthesis 1 260
329 TRINITY_DN38952 c0 gl AT4G18690.1 delay of germination protein 260
330 TRINITY_DN9288 c0_gl AT1G75760.1 ER lumen protein retaining receptor family protein 260

Tabla 3S Top 330 de genes mas expresados en gulupa y anotados contra la base de
datos proteica TAIR..

N° GEN ID TAIR PROTEINA TAIR TPM
1 TRINITY_DN292_c0_g1 AT3G22640.1 cupin family protein 27141
2 TRINITY_DN292_c0_g1 AT5G23535.2  KOW domain-containing protein 27141
3 TRINITY_DN1469 c0_g2 AT5G44120.1 RmIC-like cupins superfamily protein 24656
4 TRINITY_DN1469_c0_g1 AT5G44120.3 RmIC-like cupins superfamily protein 14221
5 TRINITY_DN1469 c1_gl AT5G44120.3 RmIC-like cupins superfamily protein 11672
6 TRINITY_DN1469 c1_gl AT5G44120.1 RmIC-like cupins superfamily protein 11672
7 TRINITY_DN334_c1 gl AT5G06760.1 Late Embryogenesis Abundant 4-5 10144
8 TRINITY_DN1404_c0_g2 AT2G05530.2 Glycine-rich protein family 8798
9 TRINITY_DN1959 _c0_g2 AT4G05050.3 ubiquitin 11 4670
10 TRINITY_DN1959 c0_g2 AT4G05320.6 polyubiquitin 10 4670
11  TRINITY_DN1959 c0 g2  AT4G05320.4  polyubiquitin 10 4670
12 TRINITY_DN1959 c0_g2 AT4G05320.7 polyubiquitin 10 4670
13 TRINITY_DN1959 _c0_g2 AT3G09790.2 ubiquitin 8 4670
14 TRINITY_DN13961_cO_gl  AT3G55990.1 trichome birefringence-like protein (DUF828) 4316
15 TRINITY_DN13961_c0_gl1  AT2G40170.1 Stress induced protein 4316
16 TRINITY_DN3598 c0_gl AT1G02820.1 Late embryogenesis abundant 3 (LEA3) family protein 3704
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17 TRINITY_DN3598_c0_g1 AT4G15910.1 drought-induced 21 3704
18 TRINITY_DN16991 c0 g1 AT2G29500.1 HSP20-like chaperones superfamily protein 3105
19 TRINITY_DN22905_c0_g1  AT2G29500.1 HSP20-like chaperones superfamily protein 3002
20 TRINITY_DN134 c1 gl AT2G01021.1 hypothetical protein 2674
21 TRINITY_DN1683_c0_g1 AT2G29500.1 HSP20-like chaperones superfamily protein 2307
22 TRINITY_DN1683 _c0_gl AT5G59720.1 heat shock protein 18.2 2307
23 TRINITY_DN1683_c0_g1 AT1G07400.1 HSP20-like chaperones superfamily protein 2307
24 TRINITY_DN1683 _c0_gl AT1G76880.1 Duplicated homeodomain-like superfamily protein 2307
25 TRINITY_DN1683 c1_gl AT2G29500.1 HSP20-like chaperones superfamily protein 2085
26 TRINITY_DN8118_c0_g1 AT5G59720.1 heat shock protein 18.2 2002
27 TRINITY_DN8118_c0_g1 AT2G29500.1 HSP20-like chaperones superfamily protein 2002
28 TRINITY_DN1621_c0_g1 AT4G05050.3 ubiquitin 11 1886
29  TRINITY_DN1621 cO gl  AT5G20620.2  ubiquitin 4 1886
30 TRINITY_DN1621 _cO_gl AT3G52590.1 ubiquitin extension protein 1 1886
31  TRINITY_DN1621_cO gl  AT4G05320.7  polyubiquitin 10 1886
32 TRINITY_DN1621 ¢O gl  AT4G05320.4  polyubiquitin 10 1886
33 TRINITY_DN1701_c0_g1 AT5G24520.4 Transducin/WD40 repeat-like superfamily protein 1883
34 TRINITY_DN1165 _c0_g1 AT5G44120.3 RmIC-like cupins superfamily protein 1868
35  TRINITY_DN1165_cO_gl  AT1G03890.1  RmlC-like cupins superfamily protein 1868
36 TRINITY_DN7675_c0_g3 AT3G45980.1 Histone superfamily protein 1746
37 TRINITY_DN2823_c0_g1 AT3G22490.1 Seed maturation protein 1708
38 TRINITY_DN4399 c0_gl AT2G02100.1 low-molecular-weight cysteine-rich 69 1626
39  TRINITY_DN1773_c0_gl  AT1G04560.1  AWPM-19-like family protein 1607
NAC (No Apical Meristem) domain transcriptional
40 TRINITY_DN11722_c0_gl  AT1G01720.1  regulator superfamily protein 1607
41 TRINITY_DN36_c0_g1 AT4G38260.1 transport/golgi organization-like protein (DUF833) 1513
42 TRINITY_DN36_c0_gl AT2G42000.2 plant EC metallothionein family protein 1513
43 TRINITY_DN36_c0_g1 AT2G23240.1 Plant EC metallothionein-like protein%2C family 15 1513
44 TRINITY_DN1573_c0_g1 AT5G03860.2 malate synthase 1512
45 TRINITY_DN1573_c0_g1 AT3G06580.1 Mevalonate/galactokinase family protein 1512
46 TRINITY_DN1204_c0_g1 AT3G22640.1 cupin family protein 1507
47  TRINITY_DN322_c0_gl AT1G10630.2  ADP-ribosylation factor A1F 1468
48 TRINITY_DN322_c0_g1 AT5G14670.3 ADP-ribosylation factor A1B 1468
49 TRINITY_DN322_c0_gl AT5G14670.1 ADP-ribosylation factor A1B 1468
50 TRINITY_DN322_c0_gl AT5G14660.3 peptide deformylase 1B 1468
51 TRINITY_DN1094_c0_g1 AT5G45690.1 histone acetyltransferase (DUF1264) 1449
52 TRINITY_DN856_c0_gl AT5G50700.1 hydroxysteroid dehydrogenase 1 1435
53 TRINITY_DN1173_c0_g1 AT2G28490.1 RmlIC-like cupins superfamily protein 1390
54 TRINITY_DN950_c0_g1 AT3G44110.1 DNAJ homologue 3 1367
55  TRINITY_DN950_c0_gl AT3G44110.2  DNAJ homologue 3 1367
56 TRINITY_DN50185_c0_g2  AT3G16640.1 translationally controlled tumor protein 1358
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57 TRINITY_DN1801_cO_gl AT5G54640.1 Histone superfamily protein 1319
58 TRINITY_DN1240_cO_g1 AT1G75490.1 Integrase-type DNA-binding superfamily protein 1293
transmembrane protein%2C
59 TRINITY_DN50966_c0_g2  AT5G11420.1 unknown function%2C DUF642) 1274
60 TRINITY_DN78_c0_g1 AT1G70890.1 MLP-like protein 43 1266
61 TRINITY_DN78 c0_gl AT3G16850.1 Pectin lyase-like superfamily protein 1266
62 TRINITY_DN78_c0_gl AT3G06770.5 Pectin lyase-like superfamily protein 1266
63 TRINITY_DN78 c0_gl AT3G06770.2 Pectin lyase-like superfamily protein 1266
64 TRINITY_DN78_c0_gl AT5G49215.2 Pectin lyase-like superfamily protein 1266
65 TRINITY_DN4082_c0_g1 AT4G27670.1 heat shock protein 21 1248
66 TRINITY_DN1381_c0_g1 AT1G15440.1 periodic tryptophan protein 2 1170
Late embryogenesis abundant protein (LEA) family
67  TRINITY_DN1381 cO g1  AT1G52690.2  protein 1170
68 TRINITY_DN1381_c0_g1 AT1G15440.2 periodic tryptophan protein 2 1170
69 TRINITY_DN3954_c0_g1 AT4G25140.1 oleosin 1 1161
70 TRINITY_DN835_c0_g1 AT5G10980.1 Histone superfamily protein 1149
71 TRINITY_DN835_c0_gl AT4G40030.2 Histone superfamily protein 1149
72 TRINITY_DN185_c0_gl AT3G21720.1  isocitrate lyase 1142
diiron containing four-helix bundle family ferritin
protein%2C putative (Protein of unknown function
73 TRINITY_DN1749 c0_gl AT1G06240.1 DUF455) 1132
late embryogenesis abundant domain-containing protein
74 TRINITY_DN1749 c0_g1 AT2G42560.1  /LEA domain-containing protein 1132
75 TRINITY_DN1629 cl1 gl AT5G59970.2 Histone superfamily protein 1107
naphthalene 1%2C2-dioxygenase  subunit  alpha
76  TRINITY_DN2232_c0_gl  AT1G05510.1  (DUF1264) 1107
77 TRINITY_DN669_c0_gl AT4G39120.1 inositol monophosphatase family protein 1088
78  TRINITY_DN558_c0_g2 AT4G35090.1 catalase 2 1055
79 TRINITY_DN558 c0_g2 AT4G35090.3 catalase 2 1055
80  TRINITY_DN612_c0_gl AT3G51030.1 thioredoxin H-type 1 1015
81 TRINITY_DN612_c0_gl AT4G36360.1 beta-galactosidase 3 1015
82 TRINITY_DN2643_c2_gl AT1G28330.1 dormancy-associated protein-like 1 1008
83 TRINITY_DN2643_c2_gl AT1G28330.6 dormancy-associated protein-like 1 1008
Xyloglucan endotransglucosylase/hydrolase
84  TRINITY_DN24772_c0_gl  AT5G57560.1  protein 945
85 TRINITY_DN1384_c0_g1 AT3G15460.1 Ribosomal RNA processing Brix domain protein 920
86 TRINITY_DN1384_c0_g1 AT4G27450.1 aluminum induced protein with YGL and LRDR motifs 920
87 TRINITY_DN1384_c0_g1 AT1G52930.1 Ribosomal RNA processing Brix domain protein 920
88 TRINITY_DN1384_c0_gl AT5G52600.1 myb domain protein 82 920
89 TRINITY_DN7675_c0_g1 AT1G07790.1 Histone superfamily protein 910
90 TRINITY_DN7675_c0_g1 AT5G59910.1 Histone superfamily protein 910
91 TRINITY_DN921 c0 gl AT5G66780.1 late embryogenesis abundant protein 877
92 TRINITY_DN921 c0_g1 AT5G66780.2 late embryogenesis abundant protein 877
93 TRINITY_DN38634_c0_gl  AT4G25140.1 oleosin 1 840
94 TRINITY_DN157289_c0_gl AT2G30620.2 winged-helix DNA-binding transcription factor family 821
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132 TRINITY_DN127530_c0_gl AT5G54940.3 Translation initiation factor SUI1 family protein 574
133  TRINITY_DN5945_c0_g2 AT2G36640.1 embryonic cell protein 63 570
Adenine nucleotide alpha hydrolases-like superfamily
134 TRINITY_DN1638 c0_gl AT3G11930.1 protein 566
135 TRINITY_DN1211_c0_g1 AT2G38530.1 lipid transfer protein 2 564
136 TRINITY_DN1211_cO_gl AT2G38540.1 lipid transfer protein 1 564
137 TRINITY_DN1110_c0_g1 AT3G54940.2 Papain family cysteine protease 562
138 TRINITY_DN1110_cO_g1 AT3G54940.3 Papain family cysteine protease 562
139 TRINITY_DN1039 cO_gl1 AT5G55190.1 RAN GTPase 3 558
140 TRINITY_DN1773_c0_g2 AT1G04560.1 AWPM-19-like family protein 550
141 TRINITY_DN1577_c0_gl AT1G20696.2 high mobility group B3 545
142  TRINITY_DN1577_c0_gl1 AT1G20693.2 high mobility group B2 545
143  TRINITY_DN1577_c0_g1 AT1G20693.3 high mobility group B2 545
transmembrane protein%2C putative (Protein of
144  TRINITY_DN50966_cO_gl1  AT5G11420.1 unknown function%2C DUF642) 543
145 TRINITY_DN1503_c0_g1 AT4G10270.1 Wound-responsive family protein 541
146 TRINITY_DN1810 c0 gl AT1G19530.2 DNA polymerase epsilon catalytic subunit A 538
147  TRINITY_DN571_c0_gl AT3G12120.2 fatty acid desaturase 2 529
148 TRINITY_DN1983 c0 gl AT3G51810.2 Stress induced protein 528
149 TRINITY_DN1983 c0_gl AT3G51810.1 Stress induced protein 528
150 TRINITY_DN53 c0 g1 AT5G64250.2 Aldolase-type TIM barrel family protein 523
151 TRINITY_DN53_cO_g1 AT1G22360.1 UDP-glucosyl transferase 85A2 523
152  TRINITY_DN53_c0 gl AT5G64250.1 Aldolase-type TIM barrel family protein 523
153 TRINITY_DN3114 c0_g2  AT4G11600.1  glutathione peroxidase 6 521
154  TRINITY_DN3114_c0_g2 AT1G63460.1 glutathione peroxidase 8 521
155 TRINITY_DN75_c0_g1 AT5G67190.1 DREB and EAR motif protein 2 519
156 TRINITY_DN75_c0_gl AT1G46768.2 related to AP2 1 519
157 TRINITY_DN75_c0_g1 AT1G15400.3 hypothetical protein 519
158 TRINITY_DN111 cO_gi AT4G20330.1 Transcription initiation factor TFIIE%2C beta subunit 518
159 TRINITY_DN111_cO_gi AT1G32400.3 tobamovirus multiplication 2A 518
160 TRINITY_DN1629 c0_gl AT5G59970.2 Histone superfamily protein 515
161 TRINITY_DN5839 c0_g3 AT1G51410.1 NAD(P)-binding Rossmann-fold superfamily protein 512
E3 ubiquitin ligase SCF complex subunit SKP1/ASK1 family
162 TRINITY_DN4811 c0 gl  AT5G42190.1  protein 506
163 TRINITY_DN4811 _c0_gl AT5G61030.2 glycine-rich RNA-binding protein 3 506
164 TRINITY_DN4811 c0_gl  AT5G61040.1  hypothetical protein 506
165 TRINITY_DN205_c0 g1 AT1G48130.1 1-cysteine peroxiredoxin 1 502
166 TRINITY_DN205_cO_gl AT3G17380.1  TRAF-like family protein 502
167 TRINITY_DN205_c0_gil AT4G22360.1 SWIB complex BAF60b domain-containing protein 502
168 TRINITY_DN7064_c0_gl AT4G10250.1 HSP20-like chaperones superfamily protein 501
169 TRINITY_DN7838 c0_gl AT1G08830.2 copper/zinc superoxide dismutase 1 496
170 TRINITY_DN47469 c0_g2  AT1G13950.1 eukaryotic elongation factor 5A-1 486
171 TRINITY_DN47469 _c0 g2 AT1G69410.1 eukaryotic elongation factor 5A-3 486
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172 TRINITY_DN2877_c0_gl AT1G54870.1 NAD(P)-binding Rossmann-fold superfamily protein 480
173 TRINITY_DN2877_c0 gl AT1G54870.2 NAD(P)-binding Rossmann-fold superfamily protein 480
174 TRINITY_DN2877_c0_gl AT5G27450.3 mevalonate kinase 480
175 TRINITY_DN2573 cl1 gl AT5G39850.1 Ribosomal protein S4 480
176 TRINITY_DN1040_cO_gl1 AT3G09390.2 metallothionein 2A 464
177 TRINITY_DN1447 c0_gl AT3G61110.1 ribosomal protein S27 461
178 TRINITY_DN1447 _c0_gl AT2G45710.1 Zinc-binding ribosomal protein family protein 461
179 TRINITY_DN2596 c0_g3 AT3G04120.1 glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase C subunit1 442
180 TRINITY_DN254 c0_gi AT3G02470.4 S-adenosylmethionine decarboxylase 439
181 TRINITY_DN25719 c0 g1 AT5G19140.1 aluminum induced protein with YGL and LRDR motifs 434
182 TRINITY_DN25719 c0_gl AT5G19140.3 aluminum induced protein with YGL and LRDR motifs 434
183 TRINITY_DN25719 c0 g1 AT5G19140.2 aluminum induced protein with YGL and LRDR maotifs 434
NAC (No Apical Meristem) domain transcriptional
184 TRINITY_DN135_c0_g2 AT1G01720.1  regulator superfamily protein 433
185 TRINITY_DN135 c0_g2 AT5G63790.1 NAC domain containing protein 102 433
NAC (No Apical Meristem) domain transcriptional
186 TRINITY_DN135_ c0_g2 AT5G08790.1  regulator superfamily protein 433
NAC (No Apical Meristem) domain transcriptional
187 TRINITY_DN135 c0_g2 ATA4G27410.3 regulator superfamily protein 433
188 TRINITY_DN846_c0 gl AT5G40420.1 oleosin 2 430
protein kinase family protein / peptidoglycan-binding
189 TRINITY_DN846_c0_gl AT1G51940.1 LysM domain-containing protein 430
cytochrome P450%2C family 72%2C subfamily A%2C
190 TRINITY_DN6934_c0_g1 AT3G14690.1 polypeptide 15 427
cytochrome P450%2C family 72%2C subfamily A%2C
191 TRINITY_DN6934 c0_gl  AT3G14630.2  polypeptide 9 427
192 TRINITY_DN20150_cO_gl1  AT1G65090.1 nucleolin 424
193  TRINITY_DN20150_cO_gl  AT1G65090.3  nucleolin 424
194 TRINITY_DN22025_c0 gl  AT4G28060.1 Cytochrome c oxidase%2C subunit Vib family protein 417
195 TRINITY_DN22025 c0 g1 AT1G32710.1  Cytochrome c oxidase%2C subunit Vib family protein 417
196 TRINITY_DN22025 c0 gl  AT5G57815.1 Cytochrome c oxidase%2C subunit Vib family protein 417
197 TRINITY_DN3480_c0_gl AT2G03820.1 nonsense-mediated MRNA decay NMD3 family protein 415
198 TRINITY_DN2899 c0_g2 AT1G62710.1 beta vacuolar processing enzyme 411
199 TRINITY_DN23360_cO_gl  AT5G21960.1 Integrase-type DNA-binding superfamily protein 410
200 TRINITY_DN1005_c0_g1 AT2G46140.1 Late embryogenesis abundant protein 406
201 TRINITY_DN1005_c0_gil AT1G01470.1 Late embryogenesis abundant protein 406
202 TRINITY_DN1483_cl1_ gl AT5G38480.1 general regulatory factor 3 405
203 TRINITY_DN1483 cl1_gl AT5G38480.3 general regulatory factor 3 405
204  TRINITY_DN1483_cl1_ gl AT3G02520.2 general regulatory factor 7 405
205 TRINITY_DN18 c0_g2 AT1G16030.1 heat shock protein 70B 403
206 TRINITY_DN18_c0_g2 AT3G12580.1 heat shock protein 70 403
207 TRINITY_DN1148 c1_g2 AT3G51880.4 high mobility group B1 399
208 TRINITY_DN1148 c1 g2  AT3G51880.2  high mobility group B1 399
209 TRINITY_DN1424 c0_gil AT5G53560.1 cytochrome B5 isoform E 393
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210 TRINITY_DN3114 c0_gil AT4G11600.1 glutathione peroxidase 6 391
211 TRINITY_DN1432_c0_g1 AT3G22490.1 Seed maturation protein 384
212  TRINITY_DN2513 c0_gil AT5G48850.1 Tetratricopeptide repeat (TPR)-like superfamily protein 384
213  TRINITY_DN2513 c0_gl AT5G48840.1 pantoate-beta-alanine ligase 384
214 TRINITY_DN89972_c0_gl AT2G16600.1 rotamase CYP 3 382
MD-2-related lipid recognition domain-containing
215 TRINITY_DN4483 cl1 g1 AT3G11780.1 protein / ML domain-containing protein 379
216  TRINITY_DN3338 c0 gl AT5G04750.1 F1FO-ATPase inhibitor protein 376
217 TRINITY_DN773_c0 gl AT1G58440.1 FAD/NAD(P)-binding oxidoreductase family protein 376
218 TRINITY_DN773_c0_gl AT2G22830.1 squalene epoxidase 2 376
219 TRINITY_DN1413_c0_g2 AT5G02020.1 E3 ubiquitin-protein ligase RLIM-like protein 375
220 TRINITY_DN1413 c0_g2 AT5G02020.2 E3 ubiquitin-protein ligase RLIM-like protein 375
221  TRINITY_DN2877_c0_g4 AT1G54860.1 Glycoprotein membrane precursor GPl-anchored 374
222  TRINITY_DN650 c0 g1 AT2G01250.1 Ribosomal protein L30/L7 family protein 373
223  TRINITY_DN650_c0_g1 AT2G44120.1 Ribosomal protein L30/L7 family protein 373
224  TRINITY_DN1452 _c0_g3 AT4G18710.1 Protein kinase superfamily protein 372
225 TRINITY_DN1452_cO_g3  AT3G43590.1  zinc knuckle (CCHC-type) family protein 372
226  TRINITY_DN3279 c0_gil AT4G02450.2 HSP20-like chaperones superfamily protein 371
227 TRINITY_DN12213_c0_gl  AT4G35450.3 ankyrin repeat-containing protein 2 367
228 TRINITY_DN12213 c0_ gl AT4G35450.4 ankyrin repeat-containing protein 2 367
229 TRINITY_DN12213_c0_gl AT2G17390.1 ankyrin repeat-containing 2B 367
230 TRINITY_DN7388 c0_g2 AT4G18690.1 delay of germination protein 360
231 TRINITY_DN1300_cO_g1 AT1G09690.1 Translation protein SH3-like family protein 357
232 TRINITY_DN459 c0_gil AT4G33467.2 hypothetical protein 356
233  TRINITY_DN4158_c0_gl AT1G54870.2 NAD(P)-binding Rossmann-fold superfamily protein 356
234  TRINITY_DN4158_c0_gl AT1G54870.1 NAD(P)-binding Rossmann-fold superfamily protein 356
235 TRINITY_DN2229_c0_gl AT5G46030.3 transcription elongation factor-like protein 355
236 TRINITY_DN358_c0_gi AT5G65890.3 ACT domain repeat 1 347
237 TRINITY_DN358 c0_gl AT5G65890.4  ACT domain repeat 1 347
238 TRINITY_DN6011_c0_gl AT4G14270.2 polyadenylate-binding protein interacting protein 346
239  TRINITY_DN2272_c0_ gl  AT5G59910.1  Histone superfamily protein 345
240 TRINITY_DN4765_c0_gl AT3G06390.1 Uncharacterized protein family (UPF0497) 345
241 TRINITY_DN5828_c0_gl AT1G17080.1 Ribosomal protein L18ae family 344
242 TRINITY_DN791 c3_gl AT4G05320.7  polyubiquitin 10 342
cytochrome P450%2C family 81%2C subfamily D%2C
243  TRINITY_DN3375_c0_gl ATA4G37370.1  polypeptide 8 342
244  TRINITY_DN2899 c0_g3 AT1G62710.1 beta vacuolar processing enzyme 341
245  TRINITY_DN282 c3 gl AT3G24500.1 multiprotein bridging factor 1C 338
246  TRINITY_DN16923 c0_gl  AT1G07400.1 HSP20-like chaperones superfamily protein 337
247  TRINITY_DN986_c0 gl AT5G23740.1 ribosomal protein S11-beta 334
248 TRINITY_DN34895_cl gl  AT3G52590.1 ubiquitin extension protein 1 333
Ribosomal protein S5/Elongation factor G/IlI/V family
249  TRINITY_DN1770_c0_g1 AT1G56070.3 protein 331
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250 TRINITY_DN32398_c0_gl AT1G16770.1 hypothetical protein 329
251 TRINITY_DN32398 c0 gl AT1G16770.2 hypothetical protein 329
252  TRINITY_DN3883_c2_gl AT3G05890.1 Low temperature and salt responsive protein family 328
253  TRINITY_DN3883 c2_gl AT3G05880.1 Low temperature and salt responsive protein family 328
254  TRINITY_DN4508 c0_g3 AT3G27820.1 monodehydroascorbate reductase 4 326
255 TRINITY_DN13404 cO_gl AT3G10300.3 Calcium-binding EF-hand family protein 326
256  TRINITY_DN13404_c0O_gl AT5G04170.1 Calcium-binding EF-hand family protein 326
257 TRINITY_DN7391 c0_gil AT5G67360.1 Subtilase family protein 323
258 TRINITY_DN1829 c1_g3 AT5G60390.3 GTP binding Elongation factor Tu family protein 321
259 TRINITY_DN141496_c0_g1 AT3G10020.1 plant/protein 321
260 TRINITY_DN3843 c0 g1 AT4G40030.2 Histone superfamily protein 311
UDP-N-acetylglucosamine-N-acetylmuramyl-
pyrophosphoryl-undecaprenol N-acetylglucosamine
261 TRINITY_DN422_c0_gl AT5G62960.1  protein 305
262  TRINITY_DN5674_c1_gl AT1G68500.1 hypothetical protein 304
263  TRINITY_DN2046_c0_gil AT2G15890.1 maternal effect embryo arrest 14 303
264  TRINITY_DN2339_c0_g2 AT4G34135.2 UDP-glucosyltransferase 73B2 301
265 TRINITY_DN918 c0 g2 AT2G07706.1 hypothetical protein 300
266 TRINITY_DN414_c0_gil AT1G60690.1 NAD(P)-linked oxidoreductase superfamily protein 299
267 TRINITY_DN414_c0 gl AT1G60730.3 NAD(P)-linked oxidoreductase superfamily protein 299
268 TRINITY_DN414_c0_gil AT1G60710.1 NAD(P)-linked oxidoreductase superfamily protein 299
269 TRINITY_DN414 c0_gil AT1G60730.2 NAD(P)-linked oxidoreductase superfamily protein 299
270 TRINITY_DN18_c0_g5 AT1G16030.1 heat shock protein 70B 299
271 TRINITY_DN633_c0_g2 AT3G61440.1 cysteine synthase C1 299
272 TRINITY_DN633_c0_g2 AT3G61440.4 cysteine synthase C1 299
273  TRINITY_DN633_c0_g2 AT3G61440.3 cysteine synthase C1 299
274  TRINITY_DN791_c0_g4 AT4G05320.7 polyubiquitin 10 297
275 TRINITY_DN525_c0_g3 AT1G13950.1 eukaryotic elongation factor 5A-1 294
276  TRINITY_DN525_c0_g3 AT5G15680.1 ARM repeat superfamily protein 294
277 TRINITY_DN1480_c1_gil AT4G35450.3 ankyrin repeat-containing protein 2 293
278 TRINITY_DN1480_c1_gl AT2G17390.1 ankyrin repeat-containing 2B 293
279 TRINITY_DN1480_c1_gil AT4G35450.4 ankyrin repeat-containing protein 2 293
280 TRINITY_DN2822_c0_gl AT4G27130.1 Translation initiation factor SUI1 family protein 291
281 TRINITY_DN1605_c0_gl AT2G45140.1 plant VAP homolog 12 286
282  TRINITY_DN2825 c0_gl AT5G35530.1 Ribosomal protein S3 family protein 284
283  TRINITY_DN2825_c0_gl AT2G31610.1 Ribosomal protein S3 family protein 284
284  TRINITY_DN12677_c0_gl  AT5G47120.1 BAX inhibitor 1 284
285 TRINITY_DN1638 c1_gl AT5G57790.4 hypothetical protein 284
286 TRINITY_DN1638 cl1 gl AT5G57790.3 hypothetical protein 284
287  TRINITY_DN1989 c0_gl AT3G08650.1 ZIP metal ion transporter family 283
288 TRINITY_DN1989 c0_gil AT3G08650.2 ZIP metal ion transporter family 283
289 TRINITY_DN141650_c0_gl1 AT1G09310.1 plant/protein (Protein of unknown function%2C DUF538) 281
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290 TRINITY_DN1520 c0_g2 AT1G27970.1 nuclear transport factor 2B 279
291 TRINITY_DN1520_c0_g2 AT1G27310.1 nuclear transport factor 2A 279
292 TRINITY_DN821 c0 gl AT3G01280.1 voltage dependent anion channel 1 279
Thiamine pyrophosphate dependent
293 TRINITY_DN14032_c0 g1 AT4G33070.1  decarboxylase family protein 279
294  TRINITY_DN103 c0 g2 AT1G01300.1 Eukaryotic aspartyl protease family protein 279
295 TRINITY_DN206_c0_g2 ATA4G37870.1 phosphoenolpyruvate carboxykinase 1 278
296 TRINITY_DN206_c0 g2 AT5G65690.4 phosphoenolpyruvate carboxykinase 2 278
297 TRINITY_DN2569 _c0_g1 AT1G03070.3 Bax inhibitor-1 family protein 276
298 TRINITY_DN642 c0 gl AT5G59850.1 Ribosomal protein S8 family protein 274
299 TRINITY_DN4505_c0_gil AT3G56680.1 Single-stranded nucleic acid binding R3H protein 273
300 TRINITY_DN4505 c0_gil AT5G05100.1 Single-stranded nucleic acid binding R3H protein 273
301 TRINITY_DN1679_c0_gl AT4G14880.5 O-acetylserine (thiol) lyase (OAS-TL) isoform Al 267
302 TRINITY_DN1679 _c0_gi AT3G22460.1 O-acetylserine (thiol) lyase (OAS-TL) isoform A2 267
Late embryogenesis abundant protein (LEA) family
303 TRINITY_DN3469 _cO gl  AT4G21020.1 protein 266
Late embryogenesis abundant protein (LEA) family
304 TRINITY_DN3469 cO g1  AT5G44310.1 protein 266
305 TRINITY_DN1851_c0_g2 AT5G02960.1 Ribosomal protein $12/523 family protein 265
306 TRINITY_DN1851 c0_g2 AT3G09680.1 Ribosomal protein S12/523 family protein 265
307 TRINITY_DN336_c0_g1 AT1G15340.1 methyl-CPG-binding domain 10 263
308 TRINITY_DN1829 cl1 g2 AT1G07930.2 GTP binding Elongation factor Tu family protein 262
309 TRINITY_DN4395 c0_gil AT1G71950.1 Proteinase inhibitor%2C propeptide 260
310 TRINITY_DN1486_c0_gl AT3G19920.2 BTB/POZ domain protein 259
311 TRINITY_DN1486_cO_gl  AT3G19920.1  BTB/POZ domain protein 259
PEBP (phosphatidylethanolamine-binding protein) family
312 TRINITY_DN1951 cO gl  AT1G18100.1 protein 259
313  TRINITY_DN1820_cO_gl  AT1G64230.2  ubiquitin-conjugating enzyme 28 259
314 TRINITY_DN1820_c0_gil AT1G64230.5 ubiquitin-conjugating enzyme 28 259
315 TRINITY_DN704_c0_g1l AT2G23090.1 Uncharacterized protein family SERF 259
316 TRINITY_DN2548 c0_g2 AT5G28060.1 Ribosomal protein S24e family protein 258
317 TRINITY_DN1069 cO_gl  AT4AG04610.1  APS reductase 1 258
318 TRINITY_DN1069 _c0_g1 AT4G21990.1 APS reductase 3 258
319 TRINITY_DN3679_c0_gl AT5G40850.1 urophorphyrin methylase 1 256
320 TRINITY_DN3679_c0_gl AT5G40850.3 urophorphyrin methylase 1 256
321 TRINITY_DN144095_c0 g1 AT3G03341.1 cold-regulated protein 256
322 TRINITY_DN181_c0 gl AT5G59890.1 actin depolymerizing factor 4 256
323 TRINITY_DN181 c0 gl AT3G46010.1 actin depolymerizing factor 1 256
324 TRINITY_DN3613_c0_g2 AT1G77120.1 alcohol dehydrogenase 1 254
325 TRINITY_DN50185_c0_g4 AT3G16640.1 translationally controlled tumor protein 253
326 TRINITY_DN944_c0_gi AT1G30040.1 gibberellin 2-oxidase 253
327 TRINITY_DN944 _c0 gl AT1G30040.2 gibberellin 2-oxidase 253
328 TRINITY_DN824_c0_g3 AT3G13460.1 evolutionarily conserved C-terminal region 2 253
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329 TRINITY_DN1508 cO gl  AT4G05320.7  polyubiquitin 10 251
330 TRINITY_DN44244 c0_ gl  AT4G28240.1 Wound-responsive family protein 251

Tabla 4S. Top 330 de genes mas expresados en granadilla y anotados contra la base de
datos proteica TAIR.

N° GEN ID TAIR PROTEINA TAIR TPM
1 TRINITY_DN19416_cO_gl  AT2G05530.2 Glycine-rich protein family 24385
2 TRINITY_DN336_c0_g1 AT4G05320.7 polyubiquitin 10 13909
3 TRINITY_DN336_c0_gl AT4G05320.6 polyubiquitin 10 13909
4 TRINITY_DN336_c0_g1 AT4G05050.3  ubiquitin 11 13909
5 TRINITY_DN336_c0_gl AT5G20620.1 ubiquitin 4 13909
6 TRINITY_DN336_c0_g1 AT4G05320.8 polyubiquitin 10 13909
7 TRINITY_DN336_c0_gl AT3G09790.2 ubiquitin 8 13909
8 TRINITY_DN336_c0_gl AT4G05320.4 polyubiquitin 10 13909
9 TRINITY_DN26769_cO_gl  AT1G02820.1 Late embryogenesis abundant 3 (LEA3) family protein 9775
10  TRINITY_DN26769_cO_gl  AT4G15910.1 drought-induced 21 9775
11 TRINITY_DN35697_c0_gl  AT3G22640.1 cupin family protein 9245
12 TRINITY_DN35697_c0_gl  AT4G00800.1 transducin family protein / WD-40 repeat family protein 9245
13 TRINITY_DN2148 c0_gl AT2G01021.1 hypothetical protein 8049
14 TRINITY_DN2634_c0_g1 AT5G44120.1 RmlC-like cupins superfamily protein 5143
15 TRINITY_DN1014_c0_g1 AT5G44120.3 RmlIC-like cupins superfamily protein 4994
16  TRINITY_DN1030_c0_g2  AT4G25140.1 oleosin 1 4345
17 TRINITY_DN1030_c0_g2 AT4G11420.1 eukaryotic translation initiation factor 3A 4345
18 TRINITY_DN6381_c0_g1 AT5G06760.1 Late Embryogenesis Abundant 4-5 3565
19 TRINITY_DN1655_c0_gl AT2G42000.2 plant EC metallothionein family protein 3290
20 TRINITY_DN1655_c0_g1 AT4G38260.1 transport/golgi organization-like protein (DUF833) 3290
21 TRINITY_DN1655_c0_gl AT2G23240.2 Plant EC metallothionein-like protein%2C family 15 3290
22 TRINITY_DN1014_c0_g2 AT5G44120.3 RmlC-like cupins superfamily protein 3284
23 TRINITY_DN3075_c0_g1 AT4G05050.3 ubiquitin 11 2460
24 TRINITY_DN3075 c0_gl  AT1G52500.2 MUTM homolog-1 2460
25 TRINITY_DN3075_c0_g1 AT1G52500.5 MUTM homolog-1 2460
26  TRINITY_DN3075 c0_gl  AT1G52500.3 MUTM homolog-1 2460
27 TRINITY_DN1971_c0_g1 AT3G51810.2 Stress induced protein 2012
28 TRINITY_DN26616_c0_gl  AT3G22640.1 cupin family protein 1836
29 TRINITY_DN2425_c0_g1 AT4G26740.1 peroxygenase 1 1741
30 TRINITY_DN2345 _c0_g4 AT3G09390.2 metallothionein 2A 1549
31 TRINITY_DN213_c0_gl AT5G44120.3 RmlC-like cupins superfamily protein 1549
32 TRINITY_DN213 c0_gl AT4G28520.3 cruciferin 3 1549
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PEBP (phosphatidylethanolamine-binding protein) family
33 TRINITY_DN12407 c0_gl  AT5G01300.1 protein 1423
34 TRINITY_DN12407_c0_gl  AT3G19080.1 SWIB complex BAF60b domain-containing protein 1423
35 TRINITY_DN12407_cO_gl  AT3G19080.2 SWIB complex BAF60b domain-containing protein 1423
36 TRINITY_DN9337_c0_g2 AT3G44110.1 DNAJ homologue 3 1283
37 TRINITY_DN9337_c0_g2 AT3G44110.2 DNAJ homologue 3 1283
38 TRINITY_DN1030_c1_g1 AT4G25140.1 oleosin1 1200
39 TRINITY_DN11144 cO_gl AT1G17810.1 beta-tonoplast intrinsic protein 1180
40 TRINITY_DN376_c0_g1 AT2G21820.1 seed maturation protein 1160
41 TRINITY_DN687_c0_g1 AT3G12120.2 fatty acid desaturase 2 1138
42 TRINITY_DN1030_c0_g1 AT4G25140.1 oleosin 1 1130
43 TRINITY_DN21297 cO_gl  AT4G31830.1 transmembrane protein 1099
a4 TRINITY_DN11003_cO_gl  AT5G46030.3 transcription elongation factor-like protein 1068
45 TRINITY_DN11003_cO_gl1 AT3G16950.2 lipoamide dehydrogenase 1 1068
46 TRINITY_DN11003_cO_gl AT4G16155.1 dihydrolipoamide dehydrogenase 1068
47 TRINITY_DN11003_cO_g1 AT3G16950.1 lipoamide dehydrogenase 1 1068
48 TRINITY_DN233_c0_g1 AT1G15440.1 periodic tryptophan protein 2 1014
49 TRINITY_DN233 c0_gl AT1G15440.2 periodic tryptophan protein 2 1014
50 TRINITY_DN2122_c0_g2 AT1G13950.1 eukaryotic elongation factor 5A-1 1008
51 TRINITY_DN4853 c0 gl AT2G02100.1 low-molecular-weight cysteine-rich 69 981
52 TRINITY_DN4853_c0_g1 AT2G02120.1 Scorpion toxin-like knottin superfamily protein 981
53 TRINITY_DN2146 _c0 gl AT5G14530.1 Transducin/WDA40 repeat-like superfamily protein 980
54  TRINITY_DN2146_c0_gl  AT3G01570.1 Oleosin family protein 980
55 TRINITY_DN213 c1_gl AT5G44120.3 RmlIC-like cupins superfamily protein 908
56  TRINITY_DN82591 c2 g1 AT1G10630.2 ADP-ribosylation factor A1F 863
57 TRINITY_DN82591_c2_gl  AT5G14670.3 ADP-ribosylation factor A1B 863
58  TRINITY_DN2279_c0_gl  AT5G59300.1 ubiquitin-conjugating enzyme E2 846
59 TRINITY_DN2279_c0_g1 AT1G07645.1 dessication-induced 1VOC superfamily protein 846
60  TRINITY_DN774_c0_gl AT2G28490.1 RmlC-like cupins superfamily protein 836
61 TRINITY_DN6164_c0_g2 AT2G40170.1 Stress induced protein 829
62  TRINITY_DN6164 c0_g2  AT3G55990.1 trichome birefringence-like protein (DUF828) 829
Adenine nucleotide alpha hydrolases-like superfamily
63 TRINITY_DN354_c0_g1 AT3G11930.1 protein 804
Adenine nucleotide alpha hydrolases-like superfamily
64  TRINITY_DN354_c0 gl AT3G11930.2 protein 804
Adenine nucleotide alpha hydrolases-like superfamily
65  TRINITY_DN354_c0 gl AT3G11930.3 protein 804
66 TRINITY_DN3869_c0_g1 AT1G64230.2 ubiquitin-conjugating enzyme 28 792
67 TRINITY_DN3869_c0_g1 AT4G27960.2 ubiquitin conjugating enzyme 9 792
68 TRINITY_DN433_c0_gl AT3G27090.3 DCD (Development and Cell Death) domain protein 782
69 TRINITY_DN1694_c0_g3 AT2G29500.1 HSP20-like chaperones superfamily protein 759
70 TRINITY_DN2019_c0 gl AT5G47550.1 Cystatin/monellin superfamily protein 700
71 TRINITY_DN2019_c0_g1 AT3G53150.1 UDP-glucosyl transferase 73D1 700
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72 TRINITY_DN1050_c0_g1 AT4G05050.3 ubiquitin 11 699
73 TRINITY_DN1050 cO_gl  AT4G05320.7 polyubiquitin 10 699
74 TRINITY_DN57283_cl1_gl  AT1G75490.1 Integrase-type DNA-binding superfamily protein 697
75 TRINITY_DN1936_c0 gl AT5G45690.1 histone acetyltransferase (DUF1264) 660
76 TRINITY_DN1936_c0_g1 AT1G29680.1 histone acetyltransferase (DUF1264) 660
77 TRINITY_DN25145_c0_gl  AT5G59720.1 heat shock protein 18.2 637
78 TRINITY_DN778_c0_g3 AT1G07400.1 HSP20-like chaperones superfamily protein 635
79 TRINITY_DN778 _c0_g3 AT2G29500.1 HSP20-like chaperones superfamily protein 635
80 TRINITY_DN778_c0_g3 AT3G46230.1 heat shock protein 17.4 635
81 TRINITY_DN147825 cO_gl AT2G15960.1 stress-induced protein 620
82 TRINITY_DN861_c1_g2 AT5G59240.1 Ribosomal protein S8e family protein 620
83 TRINITY_DN2856_c0_g5 AT4G33865.1 Ribosomal protein S14p/S29e family protein 619
84  TRINITY_DN1426_cO gl  AT3G21720.1 isocitrate lyase 619
85 TRINITY_DN2305_c0_g5 AT3G16640.1 translationally controlled tumor protein 589
86 TRINITY_DN608 c0_g1 AT5G03860.2 malate synthase 570
87 TRINITY_DN608_c0_gl AT3G06580.1 Mevalonate/galactokinase family protein 570
88 TRINITY_DN2135_c0_g1 AT1G04560.1 AWPM-19-like family protein 567
89 TRINITY_DN2135 c0_gl AT5G05210.1 Surfeit locus protein 6 567
Cyclophilin-like peptidyl-prolyl cis-trans isomerase family
90  TRINITY_DN50020_cO_gl  AT2G21130.1 protein 533
91 TRINITY_DN50020_c0_gl1  AT2G16600.1 rotamase CYP 3 533
92 TRINITY_DN4562_c0_g1 AT1G05510.1 naphthalene 1%2C2-dioxygenase subunit alpha (DUF1264) 521
93 TRINITY_DN5076_c0_g1 AT5G63030.1 Thioredoxin superfamily protein 514
94  TRINITY_DN2706_cO_gl  AT3G22490.1 Seed maturation protein 514
95 TRINITY_DN50020_c0_g2  AT2G16600.1 rotamase CYP 3 510
96 TRINITY_DN1034_c0 gl AT5G60390.3 GTP binding Elongation factor Tu family protein 509
97 TRINITY_DN1034_c0_g1 AT1G07930.2 GTP binding Elongation factor Tu family protein 509
98  TRINITY_DN1730 c0_gl  AT5G55190.1 RAN GTPase 3 509
99 TRINITY_DN1730_c0_g1 AT5G20020.1 RAS-related GTP-binding nuclear protein 2 509
100 TRINITY_DN5888_c0_gl1 AT5G50430.2 ubiquitin-conjugating enzyme 33 476
Bifunctional inhibitor/lipid-transfer protein/seed storage
101 TRINITY_DN187332_c0_gl AT3G18280.1 2S albumin superfamily protein 475
102 TRINITY_DN105_cO_g2 AT3G27820.1 monodehydroascorbate reductase 4 471
103 TRINITY_DN223 c0_gl AT3G10020.1 plant/protein 463
104 TRINITY_DN2654 c0_gl AT5G07330.1 NFU1 iron-sulfur cluster protein 456
105 TRINITY_DN2953_c0_g1 AT3G61110.1 ribosomal protein S27 454
106  TRINITY_DN219 cO_g2 AT1G54870.2 NAD(P)-binding Rossmann-fold superfamily protein 443
107 TRINITY_DN219_c0_g2 AT1G54860.1 Glycoprotein membrane precursor GPl-anchored 443
108 TRINITY_DN219 cO_g2 AT1G54870.1 NAD(P)-binding Rossmann-fold superfamily protein 443
109 TRINITY_DN219 c0_g2 AT5G27450.3 mevalonate kinase 443
110 TRINITY_DN270_c0_g1 AT4G11600.1 glutathione peroxidase 6 442
111  TRINITY_DN270 c0_gl AT3G63080.1 glutathione peroxidase 5 442
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112 TRINITY_DN270_c0_gl AT2G31570.1 glutathione peroxidase 2 442
113  TRINITY_DN986_c0_g2 AT2G21660.2 cold%2C circadian rhythm%2C and rna binding 2 441
114  TRINITY_DN54_c0_g4 AT1G02780.1 Ribosomal protein L19e family protein 439
115 TRINITY_DN2376_c0_g1 AT5G56150.1 ubiquitin-conjugating enzyme 30 438
late embryogenesis abundant protein%2C putative / LEA
116 TRINITY_DN1471 c0_gl  AT3G53040.1 protein 431
late embryogenesis abundant domain-containing protein /
117 TRINITY_DN1471 c0_g1 AT2G42560.1 LEA domain-containing protein 431
118 TRINITY_DN1694 cO_g2 AT1G53540.1 HSP20-like chaperones superfamily protein 430
NAC (No Apical Meristem) domain transcriptional regulator
119 TRINITY_DN5113 c0_gl  AT1G01720.1 superfamily protein 414
120 TRINITY_DN7324 c1 gl AT3G15460.1 Ribosomal RNA processing Brix domain protein 399
121  TRINITY_DN7324 c1 gl AT4G27450.1 aluminum induced protein with YGL and LRDR motifs 399
122 TRINITY_DN1598 c0 g2  AT4G22220.1 SufE/NifU family protein 398
123  TRINITY_DN36597_c0_gl  AT2G25890.1 Oleosin family protein 396
124  TRINITY_DN215 cl1_g2 AT5G36100.1 transmembrane protein 392
125 TRINITY_DN1532_c0_g1l AT1G62710.1 beta vacuolar processing enzyme 385
126 TRINITY_DN1497 cO_g5 AT1G56410.1 heat shock protein 70 (Hsp 70) family protein 384
127 TRINITY_DN26269 _c0_gl AT3G06950.1 Pseudouridine synthase family protein 383
128 TRINITY_DN49629 c0 g1 AT5G25610.1 BURP domain-containing protein 382
129 TRINITY_DN1016_cO_g2 AT1G27970.1 nuclear transport factor 2B 370
130 TRINITY_DN1016_cO_g2 AT1G27310.1 nuclear transport factor 2A 370
131 TRINITY_DN25139 _c0_gl AT2G36640.1 embryonic cell protein 63 366
132 TRINITY_DN25139 c0_gl AT2G36640.2 embryonic cell protein 63 366
133  TRINITY_DN27726_c0_gl  AT4G40030.2 Histone superfamily protein 362
Polyketide cyclase/dehydrase and lipid transport
134 TRINITY_DN321_c0_g1 AT1G70880.1 superfamily protein 360
135 TRINITY_DN321_c0_gl AT3G06770.5 Pectin lyase-like superfamily protein 360
136 TRINITY_DN321 c0_gl AT3G06770.2 Pectin lyase-like superfamily protein 360
137 TRINITY_DN321_c0_gl AT3G06770.3 Pectin lyase-like superfamily protein 360
138 TRINITY_DN321 c0_gl AT3G16850.1 Pectin lyase-like superfamily protein 360
139 TRINITY_DN330 c0_gl AT1G22380.1 UDP-glucosyl transferase 85A3 360
140 TRINITY_DN26767_c0_gl  AT2G36320.1 A20/AN1-like zinc finger family protein 350
141 TRINITY_DN1426_c0_g2  AT3G21720.1 isocitrate lyase 343
142  TRINITY_DN2424 c0_g2 AT1G49700.1 Plant protein 1589 of unknown function 342
143  TRINITY_DN2424 c0_g2 AT1G49700.2 Plant protein 1589 of unknown function 342
144  TRINITY_DN1476_c0_g2 AT5G50700.1 hydroxysteroid dehydrogenase 1 338
145 TRINITY_DN4498 c0_g3 AT5G66780.1 late embryogenesis abundant protein 337
146  TRINITY_DN4498 c0_g3 AT5G66780.2 late embryogenesis abundant protein 337
147 TRINITY_DN8364 _c0_gl AT5G59910.1 Histone superfamily protein 337
148 TRINITY_DN8364_c0_gl1 AT1G07790.1 Histone superfamily protein 337
149 TRINITY_DN27298 c0 g1  AT2G29700.1 pleckstrin homologue 1 328
150 TRINITY_DN1694_c0_g7 AT2G29500.1 HSP20-like chaperones superfamily protein 322
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151 TRINITY_DN995_c0_g2 AT1G20693.2 high mobility group B2 320

152 TRINITY_DN995 c0O_g2 AT1G20693.3 high mobility group B2 320

153  TRINITY_DN1983_c0_gi AT4G27000.1 RNA-binding (RRM/RBD/RNP motifs) family protein 315

154 TRINITY_DN62470_c0_gl  AT5G04750.1 F1FO-ATPase inhibitor protein 308

155 TRINITY_DN3385_c0_g2 AT3G52590.1 ubiquitin extension protein 1 300
translocon at the inner envelope membrane of chloroplasts

156 TRINITY_DN81479_c0_gl  AT4G03320.1 20-1V 300

157 TRINITY_DN6759_c0_g1 AT5G42290.1 transcription activator-like protein 298

158 TRINITY_DN2281 c0 gl AT1G77120.1 alcohol dehydrogenase 1 297
S-adenosyl-L-methionine-dependent  methyltransferases

159 TRINITY_DN8733_c0_gl AT5G26180.5 superfamily protein 291

160 TRINITY_DN5534 c0 gl AT5G44310.2 Late embryogenesis abundant protein (LEA) family protein 288

161 TRINITY_DN5534_c0_gl AT5G44310.1 Late embryogenesis abundant protein (LEA) family protein 288
Ribonuclease E inhibitor RraA/Dimethylmenaquinone

162 TRINITY_DN32190 c0 g1 AT5G56260.5 methyltransferase 288
163 TRINITY_DN3127_c0_gl AT5G02500.1 heat shock cognate protein 70-1 288
164 TRINITY_DN236 c0 gl AT1G26910.1 Ribosomal protein L16p/L10e family protein 286
165 TRINITY_DN24454 c0_gl AT1G66240.1 homolog of anti-oxidant 1 282
166 TRINITY_DN124366_cO_gl AT2G44310.1 Calcium-binding EF-hand family protein 281
167 TRINITY_DN2574_c0_g2 AT4G04950.1 thioredoxin family protein 280
168 TRINITY_DN1213 c0 gl AT2G09990.1 Ribosomal protein S5 domain 2-like superfamily protein 279
169 TRINITY_DN837_c0_g3 AT2G24940.1 membrane-associated progesterone binding protein 2 276
170 TRINITY_DN192142 c0_gl AT1G08170.1 Histone superfamily protein 275
ATMGO00030.
171 TRINITY_DN23563 c1 g2 1 hypothetical protein 272
172 TRINITY_DN191956_c0_gl AT5G26594.1 response regulator 24 269
173 TRINITY_DN28218 c0_gl AT5G02020.1 E3 ubiquitin-protein ligase RLIM-like protein 269
174 TRINITY_DN48980_c0_gl AT4G27130.1 Translation initiation factor SUI1 family protein 268
175 TRINITY_DN1389_c0_g1 AT3G12490.2 cystatin B 266
176 TRINITY_DN1389 c0_gl  AT3G12480.1 nuclear factor Y%2C subunit C11 266
177 TRINITY_DN717_cl1 gl AT1G27730.1 salt tolerance zinc finger 264
178 TRINITY_DN3187_c0_g2 AT3G13460.1 evolutionarily conserved C-terminal region 2 264
179 TRINITY_DN1342_c0_gl AT3G54940.2 Papain family cysteine protease 262
180 TRINITY_DN1342_c0_g1l AT3G54940.3 Papain family cysteine protease 262
181 TRINITY_DN986_c0_gl AT2G21660.2 cold%2C circadian rhythm%2C and rna binding 2 260
182 TRINITY_DN11235 c0 g2  AT5G19140.1 aluminum induced protein with YGL and LRDR motifs 260
183 TRINITY_DN11235 c0_g2 AT5G19140.2 aluminum induced protein with YGL and LRDR motifs 260
184 TRINITY_DN2555 c0 gl AT2G33150.1 peroxisomal 3-ketoacyl-CoA thiolase 3 258
185 TRINITY_DN2555 c0 gl AT5G48880.4 peroxisomal 3-keto-acyl-CoA thiolase 2 258
186 TRINITY_DN25459 c1_g2 AT1G19530.2 DNA polymerase epsilon catalytic subunit A 258
NAC (No Apical Meristem) domain transcriptional regulator
187 TRINITY_DN5113_c0_g2 AT1G01720.1 superfamily protein 256
188 TRINITY_DN854 c0_gl AT1G22450.1 cytochrome C oxidase 6B 256

189 TRINITY_DN854_c0_gl AT4G28060.1 Cytochrome c oxidase%2C subunit Vib family protein 256
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190 TRINITY_DN332_c0_gl AT3G07560.1 peroxin 13 255
E3 ubiquitin ligase SCF complex subunit SKP1/ASK1 family
191 TRINITY_DN2308_c0_g5 AT5G42190.1 protein 253
192  TRINITY_DN123647_c0_gl AT3G12960.1 seed maturation protein 252
193 TRINITY_DN82591 c0_gl AT5G14670.3 ADP-ribosylation factor A1B 249
Adenine nucleotide alpha hydrolases-like superfamily
194 TRINITY_DN4398 c0_gl  AT1G68300.1 protein 247
195 TRINITY_DN142371_cO_gl AT5G47550.1 Cystatin/monellin superfamily protein 244
196 TRINITY_DN900 cO_g2 AT3G50260.1 cooperatively regulated by ethylene and jasmonate 1 244
197 TRINITY_DN361_cO_g2 AT5G16110.1 hypothetical protein 241
198 TRINITY_DN33289 c0 g1 AT4G14270.2 polyadenylate-binding protein interacting protein 241
199 TRINITY_DN8371_c0_gl AT5G18110.1 Putative cap-binding protein 241
200 TRINITY_DN7_c0 gl AT2G22900.1 Galactosyl transferase GMA12/MNN10 family protein 241
201 TRINITY_DN1196_cO_gl  AT1G03790.1 Zinc finger C-x8-C-x5-C-x3-H type family protein 241
202 TRINITY_DN201 cO_g3 AT1G09310.1 plant/protein (Protein of unknown function%2C DUF538) 239
203 TRINITY_DN201_cO_g3 AT1G09320.1 agenet domain-containing protein 239
204 TRINITY_DN36_c0 gl AT1G11910.2 aspartic proteinase Al 238
205 TRINITY_DN36_c0_gl AT1G11910.1 aspartic proteinase Al 238
206 TRINITY_DN846_c0_gil AT2G04520.1 Nucleic acid-binding%2C OB-fold-like protein 237
207 TRINITY_DN934_c0_g1 AT3G53740.4 Ribosomal protein L36e family protein 236
208 TRINITY_DN934_c0 g1 AT3G53740.1 Ribosomal protein L36e family protein 236
209 TRINITY_DN934_c0_g1 AT2G37600.2 Ribosomal protein L36e family protein 236
210 TRINITY_DN75090 _cO_gl AT4G05320.7 polyubiquitin 10 229

211 TRINITY_DN11422_c0_gl  AT5G50740.5 Heavy metal transport/detoxification superfamily protein 228
212 TRINITY_DN11422_c0_gl  AT5G50740.2 Heavy metal transport/detoxification superfamily protein 228

213 TRINITY_DN1849 cO g1  AT5G09810.1 actin7 227
214 TRINITY_DN1849 cO gl  AT3G12110.1 actin-11 227
215  TRINITY_DN5505_cO_gl  AT5G40420.1 oleosin 2 226

216 TRINITY_DN5505_c0_gl AT1G60780.1 Clathrin adaptor complexes medium subunit family protein 226

217 TRINITY_DN2122_c0_g3  AT1G13950.1 eukaryotic elongation factor 5A-1 225
218 TRINITY_DN2122 c0_g3 AT1G69410.1 eukaryotic elongation factor 5A-3 225
219 TRINITY_DN1497 c0_g6  AT3G12580.1 heat shock protein 70 223
220 TRINITY_DN138432_c0_gl AT3G05020.1 acyl carrier protein 1 219
221 TRINITY_DN6760_c0_gl AT4G14040.1 selenium-binding protein 2 218
222 TRINITY_DN63086_c0_gl AT1G15270.1 Translation machinery associated TMA7 218
223  TRINITY_DN331 c0_gi1 AT4G20330.1 Transcription initiation factor TFIIE%2C beta subunit 216
224  TRINITY_DN331_c0_g1 AT1G32400.3 tobamovirus multiplication 2A 216
225 TRINITY_DN616_c0_g3 AT3G49910.1 Translation protein SH3-like family protein 215
226 TRINITY_DN10210_cO0_gl  AT4G39120.1 inositol monophosphatase family protein 215
227 TRINITY_DN10210_cO_g1  AT4G39140.5 RING/U-box superfamily protein 215
228 TRINITY_DN10210_c0_gl1  AT4G39120.2 inositol monophosphatase family protein 215
229 TRINITY_DN759_c0_gi1 AT5G66110.3 Heavy metal transport/detoxification superfamily protein 214
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230 TRINITY_DN36161 c0 g1 AT5G56670.1 Ribosomal protein S30 family protein 213
231 TRINITY_DN24420 cO g1 AT2G01250.1 Ribosomal protein L30/L7 family protein 212
232 TRINITY_DN24420_cO_gl  AT2G01250.2 Ribosomal protein L30/L7 family protein 212
233 TRINITY_DN2218 cO_g3 AT5G54940.3 Translation initiation factor SUI1 family protein 211
234  TRINITY_DN819_c0_g1 AT5G40370.1 Glutaredoxin family protein 211
235 TRINITY_DN819_c0_gi AT3G27770.1 plant/protein 211
236 TRINITY_DN819 c0_gi AT1G55190.1 PRA1 (Prenylated rab acceptor) family protein 211
237 TRINITY_DN819 c0 gl AT1G70505.3 transmembrane protein 211

UDP-N-acetylglucosamine-N-acetylmuramyl-
238 TRINITY_DN819_c0_g1 AT5G62960.1 pyrophosphoryl-undecaprenol N-acetylglucosamine protein 211
transmembrane protein%2C putative (Protein of unknown

239 TRINITY_DN838 c0_g2 AT5G11420.1 function%2C DUF642) 211
240 TRINITY_DN225_ c0_g2 AT3G12500.1 basic chitinase 210
241 TRINITY_DN3861 c0_g2 AT5G12020.1 17.6 kDa class Il heat shock protein 209
242  TRINITY_DN2670_c0_g1 AT5G61170.1 Ribosomal protein S19e family protein 208
243  TRINITY_DN33852_cl1_ g1 AT4G27670.1 heat shock protein 21 208
244  TRINITY_DN3151 cO_gl  AT2G38465.1 hypothetical protein 207
245  TRINITY_DN154611 c0 g1 AT1G54870.2 NAD(P)-binding Rossmann-fold superfamily protein 205
246  TRINITY_DN595_c0 gl AT1G72330.1 alanine aminotransferase 2 205
247 TRINITY_DN595 c0 g1 AT1G72330.3 alanine aminotransferase 2 205
248 TRINITY_DN595_c0 g1 AT1G72330.2 alanine aminotransferase 2 205
249 TRINITY_DN595 c0 g1 AT1G17290.1 alanine aminotransferas 205
250 TRINITY_DN8332_c0_g2 AT3G05700.1 Drought-responsive family protein 203
251 TRINITY_DN8332_c0_g2 AT3G05700.2 Drought-responsive family protein 203
252 TRINITY_DN3718_c0_gl  ATAG38580.2 farnesylated protein 6 200
253  TRINITY_DN1962_c0_g3 AT3G05560.3 Ribosomal L22e protein family 200
254  TRINITY_DN951_c0_g1 AT3G10920.1 manganese superoxide dismutase 1 193
255 TRINITY_DN12554 c0_gl  AT5G60390.3 GTP binding Elongation factor Tu family protein 193
256 TRINITY_DN257_c0_g3 AT1G64090.1 Reticulan like protein B3 193
257 TRINITY_DN1599 c0_g1 AT3G23920.1 beta-amylase 1 192
258 TRINITY_DN54486_cl gl AT1G68500.1 hypothetical protein 192
259 TRINITY_DN5430 c0_gl AT5G24520.4 Transducin/WD40 repeat-like superfamily protein 191
260 TRINITY_DN1651_c0_gl AT4G14210.3 phytoene desaturase 3 190
261 TRINITY_DN743_c0_g2 AT5G38480.1 general regulatory factor 3 190
262 TRINITY_DN743_c0_g2 AT5G38480.3 general regulatory factor 3 190
263 TRINITY_DN4276_c0_g4 AT5G59850.1 Ribosomal protein S8 family protein 189
264 TRINITY_DN12799_c0O g1  AT5G02960.1 Ribosomal protein $12/523 family protein 188
265 TRINITY_DN495 c0_gl AT2G46140.1 Late embryogenesis abundant protein 188
266  TRINITY_DN495 c0_gil AT1G01470.1 Late embryogenesis abundant protein 188
267 TRINITY_DN495 c0_gi AT2G15530.4 RING/U-box superfamily protein 188
268 TRINITY_DN495 c0_gl AT3G61540.1 alpha/beta-Hydrolases superfamily protein 188

269 TRINITY_DN495_c0_g1 AT1G21840.2 urease accessory protein F 188
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270 TRINITY_DN231 c0 g2 AT1G80900.2 magnesium transporter 1 187
271 TRINITY_DN29244 c0_g3 AT4G27090.1 Ribosomal protein L14 187
272  TRINITY_DN1497 c0 gl AT1G16030.1 heat shock protein 70B 184
273 TRINITY_DN39910 c0 g1 AT1G17080.1 Ribosomal protein L18ae family 184
274  TRINITY_DN379_c0_gl AT1G75760.1 ER lumen protein retaining receptor family protein 183
275 TRINITY_DN8474 c0_g2 AT5G12190.1 RNA-binding (RRM/RBD/RNP motifs) family protein 181
276  TRINITY_DN2310 c0 gl AT4G23820.1 Pectin lyase-like superfamily protein 181
277 TRINITY_DN1532_c0_g2 AT1G62710.1 beta vacuolar processing enzyme 180
278 TRINITY_DN53990 cO gl AT5G50360.1 von willebrand factor A domain protein 180
279 TRINITY_DN2457 c1 g1 AT3G05020.1 acyl carrier protein 1 179
280 TRINITY_DN2457 c1 gl AT4G25050.2 acyl carrier protein 4 179
281 TRINITY_DN139886_c0_gl AT4G21110.2 G10 family protein 179
282 TRINITY_DN1708_c0_g1 AT2G20770.1 GCR2-like 2 178
283 TRINITY_DN24057_c0_gl  AT4G37470.1 alpha/beta-Hydrolases superfamily protein 178
284  TRINITY_DN3869 c0_g2 AT5G53300.4 ubiquitin-conjugating enzyme 10 177
285 TRINITY_DN3869 c0_g2 AT1G64230.2 ubiquitin-conjugating enzyme 28 177
286 TRINITY_DN3869 c0_g2 AT5G41700.3 ubiquitin conjugating enzyme 8 177
287 TRINITY_DN3869 c0_g2 AT4G27960.1 ubiquitin conjugating enzyme 9 177
288 TRINITY_DN861 cl1 gl AT5G59240.1 Ribosomal protein S8e family protein 176
289 TRINITY_DN861_cl_gl AT5G20290.1 Ribosomal protein S8e family protein 176
290 TRINITY_DN473 c0_gil AT1G09690.1 Translation protein SH3-like family protein 176
291 TRINITY_DN1943 c1 g3 AT3G04120.1 glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase C subunit 1 176
292  TRINITY_DN1943 c1 g3 AT5G09850.5 Transcription elongation factor (TFIIS) family protein 176
293 TRINITY_DN1943 c1 g3  AT5G50350.1 hypothetical protein 176
294  TRINITY_DN1943 c1 g3 AT5G09850.3 Transcription elongation factor (TFIIS) family protein 176
295 TRINITY_DN2332 c0 gl  AT4G35090.1 catalase 2 176
296 TRINITY_DN2332_c0_g1 AT4G35090.3 catalase 2 176
297 TRINITY_DN286_c0_g1 AT2G47780.1 Rubber elongation factor protein (REF) 174
298 TRINITY_DN156057_c0_gl AT4G28240.1 Wound-responsive family protein 174
299 TRINITY_DN65396_c0_gl  AT5G03850.1 Nucleic acid-binding%2C OB-fold-like protein 174
300 TRINITY_DN2599 c0_ gl AT3G09440.4 Heat shock protein 70 (Hsp 70) family protein 173
301 TRINITY_DN983_c0_g1 AT1G11530.1 C-terminal cysteine residue is changed to a serine 1 173
302 TRINITY_DN708_c0_gl AT3G55440.1 triosephosphate isomerase 173
303 TRINITY_DN1692 c1 g1 AT4G32020.1 serine/arginine repetitive matrix-like protein 173
304 TRINITY_DN39971_c0_gl AT3G22230.1 Ribosomal L27e protein family 173
305 TRINITY_DN47555 cO_g6 AT4G31985.1 Ribosomal protein L39 family protein 171
306 TRINITY_DN12475 c0_gl  AT3G11750.1 Dihydroneopterin aldolase 171
307 TRINITY_DN140_c0_g3 AT4G37260.1 myb domain protein 73 171
308 TRINITY_DN2245 _c0_g1 AT2G18050.1 histone H1-3 171
309 TRINITY_DN31933 c0_gl AT5G51960.2 complex 1 protein%2C LYR family protein 171
310 TRINITY_DN10409 _c1l_g2 AT3G20340.1 protein expression protein 170
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311 TRINITY_DN899_c0_g2 AT1G14870.1 PLANT CADMIUM RESISTANCE 2 170
312 TRINITY_DN6027_c0_gl AT4G02340.1 alpha/beta-Hydrolases superfamily protein 170
313 TRINITY_DN16996_cO_gl  AT2G28910.3 CAX interacting protein 4 169
314 TRINITY_DN270_c0_g4 AT4G11600.1 glutathione peroxidase 6 169
315 TRINITY_DN10457_cl1 g1  AT3G12120.2 fatty acid desaturase 2 168
316 TRINITY_DN126541 cO gl AT1G73260.1 kunitz trypsin inhibitor 1 168
317 TRINITY_DN545 c0 gl AT1G73030.1 SNF7 family protein 164
318 TRINITY_DN1821 c0 gl AT5G55160.1 small ubiquitin-like modifier 2 163
319 TRINITY_DN1846_cl1_g2 AT3G12120.2 fatty acid desaturase 2 163
320 TRINITY_DN17734 _c0 gl AT1G15330.1 Cystathionine beta-synthase (CBS) protein 163
321 TRINITY_DN38950_cO_gl  AT5G44210.1 erf domain protein 9 163
322 TRINITY_DN2400 _c0 gl AT3G57770.1 Protein kinase superfamily protein 162
vacuolar ATP synthase catalytic subunit-related / V-ATPase-
323 TRINITY_DN2400_c0_g1 AT1G16820.1 related / vacuolar proton pump-like protein 162
324 TRINITY_DN561 c0_g2 AT4G10020.1 hydroxysteroid dehydrogenase 5 160
325 TRINITY_DN1883 c0_gl AT3G27950.1 GDSL-like Lipase/Acylhydrolase superfamily protein 160
326 TRINITY_DN2856_c0_g2 AT4G33865.1 Ribosomal protein S14p/S29e family protein 159
327 TRINITY_DN7384_c0_gl AT5G46030.3 transcription elongation factor-like protein 159
328 TRINITY_DN2016_c0 gl AT5G57790.2 hypothetical protein 159
329 TRINITY_DN1022_c0_g1 AT2G25490.1 EIN3-binding F box protein 1 158
330 TRINITY_DN1271 c1 g3 AT1G49700.1 Plant protein 1589 of unknown function 158

Tabla 5S. Top 330 de genes mas expresados en cholupa y anotados contra la base de
datos proteica TAIR.

No

GEN

ID TAIR

PROTEINA TAIR

TPM

u A W N P

O 00 N O

11
12
13
14

TRINITY_DN2106_c1_gl
TRINITY_DN10701_cO_g2
TRINITY_DN10701_cO_g2
TRINITY_DN3064_c0_g1
TRINITY_DN3064_c0_g1

TRINITY_DN1991_c0_g1
TRINITY_DN1991_c0_g1
TRINITY_DN1991_c0_g1
TRINITY_DN730_c0_g1
TRINITY_DN57_c0_g2
TRINITY_DN31343_c0_g1
TRINITY_DN179_c2_g6
TRINITY_DN2083_c0_g1
TRINITY_DN2083_c0_g1

AT2G05530.2
AT4G02380.3
AT4G15910.1
AT5G06760.1
AT1G51130.1

AT1G52690.2
AT1G15440.2
AT1G15440.1
AT3G16640.1
AT3G44110.1
AT3G51810.2
AT1G07930.2
AT2G42000.2
ATA4G38260.1

Glycine-rich protein family
senescence-associated gene 21
drought-induced 21

Late Embryogenesis Abundant 4-5

Nse4%2C component of Smc5/6 DNA repair complex
Late embryogenesis abundant protein (LEA) family

protein

periodic tryptophan protein 2

periodic tryptophan protein 2
translationally controlled tumor protein
DNAJ homologue 3

Stress induced protein

GTP binding Elongation factor Tu family protein

plant EC metallothionein family protein

transport/golgi organization-like protein (DUF833)

25637
22306
22306
17663
17663

14458
14458
14458
5929
4919
4215
4090
3873
3873
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15 TRINITY_DN2646_c0 gl AT1G51200.4 A20/AN1-like zinc finger family protein 3759
16 TRINITY_DN6673_c0_g1 AT3G22490.1 Seed maturation protein 3740
17 TRINITY_DN856_c0_g3 AT1G13950.1 eukaryotic elongation factor 5A-1 3583
18 TRINITY_DN856_c0_g3 AT1G69410.1 eukaryotic elongation factor 5A-3 3583
19 TRINITY_DN179 c2 gl AT1G07930.2 GTP binding Elongation factor Tu family protein 3578
20 TRINITY_DN179 c2_gl AT5G60390.3 GTP binding Elongation factor Tu family protein 3578
21 TRINITY_DN1668_cO gl  AT3G51030.1 thioredoxin H-type 1 3195
22 TRINITY_DN1668_c0_g1 AT4G36360.1 beta-galactosidase 3 3195
23 TRINITY_DN1807_c0 gl AT5G03860.2 malate synthase 3108
24 TRINITY_DN1807_c0_g1 AT3G06580.1 Mevalonate/galactokinase family protein 3108

Plant invertase/pectin methylesterase inhibitor
25 TRINITY_DN1807_c0_gl AT3G17130.1 superfamily protein 3108
26 TRINITY_DN4_c0_g1 AT2G01021.1 hypothetical protein 3081
27 TRINITY_DN1350_c1_g1 AT1G10630.2 ADP-ribosylation factor A1F 3061
28 TRINITY_DN53_c0_g1 AT2G29500.1 HSP20-like chaperones superfamily protein 2776
29 TRINITY_DN53_c0_g1 AT5G59720.1 heat shock protein 18.2 2776
30 TRINITY_DN53_c0_g1 AT3G46230.1 heat shock protein 17.4 2776
31 TRINITY_DN1036_c0_g2 AT1G48130.1 1-cysteine peroxiredoxin 1 2541
32 TRINITY_DN2125_c0_g1 AT4G10250.1 HSP20-like chaperones superfamily protein 2521
33 TRINITY_DN495 _c0_g3 AT2G28680.1 RmIC-like cupins superfamily protein 2440
34 TRINITY_DN495_c0_g3 AT1G07750.1 RmlC-like cupins superfamily protein 2440
35 TRINITY_DN2075_c0 gl AT4G39140.5 RING/U-box superfamily protein 2289
36 TRINITY_DN2075_c0_g1 AT4G39120.1 inositol monophosphatase family protein 2289
37 TRINITY_DN2075_c0_g1 AT4G39120.2 inositol monophosphatase family protein 2289
38 TRINITY_DN3998_c0_g2 AT2G16600.1 rotamase CYP 3 2272
39 TRINITY_DN2326_c0_g3 AT5G60390.3 GTP binding Elongation factor Tu family protein 2238
40 TRINITY_DN3009_c0_g1 AT5G24520.4 Transducin/WD40 repeat-like superfamily protein 2193
41 TRINITY_DN422_c0_gl AT5G44120.3 RmlC-like cupins superfamily protein 2065
42 TRINITY_DN53_c0_g3 AT2G29500.1 HSP20-like chaperones superfamily protein 2063
43 TRINITY_DN428 c0_g4 AT3G13460.1 evolutionarily conserved C-terminal region 2 2011
44 TRINITY_DN393_c0_g3 AT4G27450.1 aluminum induced protein with YGL and LRDR motifs 1963
45 TRINITY_DN8682_c0_g1 AT3G61110.1 ribosomal protein S27 1958
46 TRINITY_DN8682_c0_g1 AT2G45710.1 Zinc-binding ribosomal protein family protein 1958
47 TRINITY_DN566_c0_g1 AT4G05050.3 ubiquitin 11 1943
48 TRINITY_DN566_c0_g1l AT3G52590.1 ubiquitin extension protein 1 1943
49 TRINITY_DN566_c0_g1 AT2G47110.2 ubiquitin 6 1943
50 TRINITY_DN1199 c0_g2  AT5G20620.1 ubiquitin 4 1896
51 TRINITY_DN1199_c0_g2 AT4G05050.3 ubiquitin 11 1896
52 TRINITY_DN1199_c0_g2 AT5G20620.2 ubiquitin 4 1896
53 TRINITY_DN1199 c0_g2  AT4G05320.7 polyubiquitin 10 1896
transmembrane protein%2C putative (Protein of
54 TRINITY_DN1099 c0 gl AT5G11420.1 unknown function%2C DUF642) 1868
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Adenine nucleotide alpha hydrolases-like superfamily
55 TRINITY_DN3218_c0_g1 AT1G68300.1 protein 1780
56 TRINITY_DN3093 c0_g1 AT1G75490.1 Integrase-type DNA-binding superfamily protein 1701
57 TRINITY_DN13683_c0_g2 AT5G59300.1 ubiquitin-conjugating enzyme E2 1613
58 TRINITY_DN13683 c0 g2  AT3G46460.3 ubiquitin-conjugating enzyme 13 1613
59 TRINITY_DN930_c0_g1 AT3G55990.1 trichome birefringence-like protein (DUF828) 1565
60 TRINITY_DN2217_c0_gl AT3G22490.1 Seed maturation protein 1557
61 TRINITY_DN971_c0_g1 AT1G19530.2 DNA polymerase epsilon catalytic subunit A 1534
62 TRINITY_DN4080_c0_g1 AT3G22640.1 cupin family protein 1522
63 TRINITY_DN4773_c0_g2 AT4G25140.1 oleosin 1 1493
64 TRINITY_DN140_c0_gl AT1G04560.1 AWPM-19-like family protein 1487
65 TRINITY_DN768_c0_g2 AT5G20620.2 ubiquitin 4 1484
66 TRINITY_DN768_c0_g2 AT4G05320.4 polyubiquitin 10 1484
67 TRINITY_DN768_c0_g2 AT5G20620.1 ubiquitin 4 1484
68 TRINITY_DN768_c0_g2 AT4G05320.6 polyubiquitin 10 1484
69 TRINITY_DN768_c0_g2 AT4G05320.8 polyubiquitin 10 1484
70 TRINITY_DN105986_cO gl AT3G24506.1 hypothetical protein 1428
cytochrome P450%2C family 71%2C subfamily B%2C
71 TRINITY_DN2149 c0_gl  AT1G13080.1 polypeptide 2 1367
cytochrome P450%2C family 76%2C subfamily C%2C
72 TRINITY_DN2149 c0 gl  AT2G45550.1 polypeptide 4 1367
73 TRINITY_DN9356_c0_g1 AT5G40420.1 oleosin 2 1351
74 TRINITY_DN6044_c0_g1 AT5G59910.1 Histone superfamily protein 1345
75 TRINITY_DN6044_c0_gl AT1G07790.1 Histone superfamily protein 1345
76 TRINITY_DN6044_c0_gl AT5G04460.6 RING/U-box superfamily protein 1345
77 TRINITY_DN1004_c0_g1 AT1G02780.1 Ribosomal protein L19e family protein 1318
78 TRINITY_DN1004_c0_g1 AT3G16780.1 Ribosomal protein L19e family protein 1318
79 TRINITY_DN592_c0_g1 AT2G21660.2 cold%2C circadian rhythm%2C and rna binding 2 1300
late embryogenesis abundant protein%2C putative / LEA
80 TRINITY_DN322_c0_g1 AT3G53040.1 protein 1289
late embryogenesis abundant domain-containing protein
81 TRINITY_DN322_c0_gl AT2G42560.1 /LEA domain-containing protein 1289
82 TRINITY_DN3381_c0_gl AT2G32520.4 alpha/beta-Hydrolases superfamily protein 1278
83 TRINITY_DN239_c0_gl AT4G35630.1 phosphoserine aminotransferase 1267
84 TRINITY_DN454 _c0_g2 AT1G64230.2 ubiquitin-conjugating enzyme 28 1248
85 TRINITY_DN454_c0_g2 AT5G53300.3 ubiquitin-conjugating enzyme 10 1248
86 TRINITY_DN6535_c0_g1 AT1G08170.1 Histone superfamily protein 1242
87 TRINITY_DN51362_c0_gl  AT5G45690.1 histone acetyltransferase (DUF1264) 1240
88 TRINITY_DN51362_c0_gl  AT4G18920.1 histone acetyltransferase (DUF1264) 1240
89 TRINITY_DN51362_c0_gl  AT1G29680.1 histone acetyltransferase (DUF1264) 1240
90 TRINITY_DN3755_c0_g2 AT1G26910.1 Ribosomal protein L16p/L10e family protein 1234
91 TRINITY_DN6615_c0_g1 AT2G37270.2 ribosomal protein 5B 1212
92 TRINITY_DN6615_c0_g1 AT3G11940.2 ribosomal protein 5A 1212
93 TRINITY_DN236_c0_g2 AT1G62710.1 beta vacuolar processing enzyme 1210
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94 TRINITY_DN4198 c2_g2 AT1G20693.2 high mobility group B2 1184
95 TRINITY_DN4198 c2_ g2  AT1G20696.2 high mobility group B3 1184
96 TRINITY_DN4198 c2_g2 AT1G20693.3 high mobility group B2 1184
naphthalene 1%2C2-dioxygenase  subunit  alpha
97 TRINITY_DN2928_c0_g1 AT1G05510.1 (DUF1264) 1180
98 TRINITY_DN1858 c0 gl AT5G66780.1 late embryogenesis abundant protein 1154
99 TRINITY_DN1858 c0 gl AT5G66780.2 late embryogenesis abundant protein 1154
100 TRINITY_DN179 cO_g3 AT5G60390.3 GTP binding Elongation factor Tu family protein 1135
101 TRINITY_DN22068_cO g1  AT5G40370.1 Glutaredoxin family protein 1127
102 TRINITY_DN22068 cO_gl  AT1G55190.1 PRA1 (Prenylated rab acceptor) family protein 1127
Adenine nucleotide alpha hydrolases-like superfamily
103  TRINITY_DN36_c0 g3 AT3G11930.1 protein 1107
104  TRINITY_DN36_cO_g3 AT3G15010.2 RNA-binding (RRM/RBD/RNP motifs) family protein 1107
105 TRINITY_DN83_c0_g1 AT5G10980.1 Histone superfamily protein 1102
106 TRINITY_DN83 c0_gl AT4G40030.2 Histone superfamily protein 1102
107 TRINITY_DN2740_c0_g1 AT1G52340.1 NAD(P)-binding Rossmann-fold superfamily protein 1098
108 TRINITY_DN4773_c1_gl AT4G25140.1 oleosin 1 1080
109  TRINITY_DN4198 c1 g1  AT3G51880.4 high mobility group B1 1063
110  TRINITY_DN4198 c1 gl  AT3G51880.2 high mobility group B1 1063
111 TRINITY_DN236_c0_g1 AT1G62710.1 beta vacuolar processing enzyme 1039
112 TRINITY_DN140_c0 g2 AT1G04560.1 AWPM-19-like family protein 1029
113 TRINITY_DN4773_c0_g1 AT4G25140.1 oleosin 1 1003
114 TRINITY_DN3274_c0_g1 AT4G27000.1 RNA-binding (RRM/RBD/RNP motifs) family protein 985
115  TRINITY_DN6303_c0_gl  AT4G22220.1 SufE/NifU family protein 979
116 TRINITY_DN5963_c0_gl AT1G30910.1 Molybdenum cofactor sulfurase family protein 957
117 TRINITY_DN1945_c0_g1  AT5G16110.1 hypothetical protein 956
118 TRINITY_DN1945_c0_g1 AT1G68490.1 translocase subunit seca 956
119 TRINITY_DN1945_c0_g1 AT2G35585.1 cystic fibrosis transmembrane conductance regulator 956
120 TRINITY_DN544 c1 gl AT1G68500.1 hypothetical protein 941
121 TRINITY_DN3028_c0_g1 AT5G14530.1 Transducin/WD40 repeat-like superfamily protein 935
122 TRINITY_DN3028_c0_g1 AT3G01570.1 Oleosin family protein 935
123 TRINITY_DN4354_c0_g1 AT4G24220.1 NAD(P)-binding Rossmann-fold superfamily protein 934
124 TRINITY_DN53 c1_g2 AT1G07400.1 HSP20-like chaperones superfamily protein 926
125 TRINITY_DN419 c0_g1 AT2G32090.1 Lactoylglutathione lyase / glyoxalase | family protein 906
126 TRINITY_DN419_c0_gl AT2G32090.2 Lactoylglutathione lyase / glyoxalase | family protein 906
CCCH-type zinc fingerfamily protein with RNA-binding
127 TRINITY_DN2146_c0_g2 AT1G07360.1 domain-containing protein 894
translocon at the inner envelope membrane of
128 TRINITY_DN1286_c0_g1 AT4G03320.1 chloroplasts 20-1V 875
129 TRINITY_DN1046_c0 gl AT4G11600.1 glutathione peroxidase 6 870
130 TRINITY_DN1046_c0_gl AT2G31570.1 glutathione peroxidase 2 870
131 TRINITY_DN106_c2_gl AT5G67190.1 DREB and EAR motif protein 2 860
Late embryogenesis abundant protein (LEA) family
132 TRINITY_DN2569_c1_g1 AT5G44310.2 protein 856
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Late embryogenesis abundant protein (LEA) family
133 TRINITY_DN2569 _c1_gl AT5G44310.1 protein 856
134 TRINITY_DN1195 c0_g3 AT5G59850.1 Ribosomal protein S8 family protein 832
135 TRINITY_DN844 c0_g1 AT3G54940.2 Papain family cysteine protease 826
136 TRINITY_DN422 _c0_g2 AT5G44120.3 RmlIC-like cupins superfamily protein 825
137 TRINITY_DN59712_c0_g1  AT5G06760.1 Late Embryogenesis Abundant 4-5 818
138 TRINITY_DN3051_c0_g1 AT1G17810.1 beta-tonoplast intrinsic protein 812
139 TRINITY_DN3051_c0_g1 AT1G10850.1 Leucine-rich repeat protein kinase family protein 812
140  TRINITY_DN196_c0_g2 AT4G35090.1 catalase 2 811
141 TRINITY_DN196_c0_g2 AT4G35090.3 catalase 2 811
142 TRINITY_DN196_c0_g2 AT4G35090.2 catalase 2 811
143 TRINITY_DN1845_c0_g1 AT1G62710.1 beta vacuolar processing enzyme 806
144 TRINITY_DN13694_c0 g1 AT2G44310.1 Calcium-binding EF-hand family protein 804
145  TRINITY_DN1754 cO_gl  AT4G26740.1 peroxygenase 1 802
146 TRINITY_DN21677_c0_g4 AT3G49910.1 Translation protein SH3-like family protein 800
147 TRINITY_DN8982_c0_g1 AT4G27130.1 Translation initiation factor SUI1 family protein 794
S-adenosyl-L-methionine-dependent methyltransferases
148 TRINITY_DN862_c0_gl AT5G14430.1 superfamily protein 794
S-adenosyl-L-methionine-dependent methyltransferases
149 TRINITY_DN862_c0_g1 AT5G14430.2 superfamily protein 794
150 TRINITY_DN1305_c0_g2 AT3G04120.1 glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase C subunitl 778
151 TRINITY_DN1984_c0_gl AT5G11330.1 FAD/NAD(P)-binding oxidoreductase family protein 770
152 TRINITY_DN974_c0_gl AT5G35530.1 Ribosomal protein S3 family protein 770
153 TRINITY_DN974_c0_g1 AT2G31610.1 Ribosomal protein S3 family protein 770
154 TRINITY_DN974_c0_gl AT3G53870.1 Ribosomal protein S3 family protein 770
155 TRINITY_DN1822_c0_g1 AT3G06950.1 Pseudouridine synthase family protein 764
156 TRINITY_DN5952_c0_g2 AT3G01280.1 voltage dependent anion channel 1 761
157 TRINITY_DN7902_c0_g2 AT3G05700.1 Drought-responsive family protein 743
158 TRINITY_DN7902_c0_g2 AT3G05700.2 Drought-responsive family protein 743
159  TRINITY_DN313_c0_gl AT1G75750.2 GAST1 protein homolog 1 742
160 TRINITY_DN313_c0_gl AT1G75760.1 ER lumen protein retaining receptor family protein 742
161 TRINITY_DN313_c0_g1 AT1G75760.3 ER lumen protein retaining receptor family protein 742
162 TRINITY_DN313_c0_gl AT1G75760.2 ER lumen protein retaining receptor family protein 742
163 TRINITY_DN1227 _c0_gl AT3G09200.1 Ribosomal protein L10 family protein 740
164 TRINITY_DN3376_c0_g2 AT5G28060.1 Ribosomal protein S24e family protein 736
165 TRINITY_DN2_c0_g2 AT3G44750.2 histone deacetylase 3 724
166 TRINITY_DN4419 c1_gl AT2G29500.1 HSP20-like chaperones superfamily protein 722
Ribosomal protein S5/Elongation factor G/IlI/V family
167 TRINITY_DN1357_c0_g1 AT1G56070.3 protein 720
168 TRINITY_DN878 c0_gl AT4G34138.1 UDP-glucosyl transferase 73B1 717
169 TRINITY_DN878_c0_gl AT4G34131.1 UDP-glucosyl transferase 73B3 717
170 TRINITY_DN878 c0_gl AT2G15480.2 UDP-glucosyl transferase 73B5 717
171 TRINITY_DN878_c0_gl AT2G33735.2 Chaperone DnaJ-domain superfamily protein 717
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172 TRINITY_DN1004_c0_g2 AT4G02230.1 Ribosomal protein L19e family protein 709
173 TRINITY_DN1004_c0_g2 AT1G02780.1 Ribosomal protein L19e family protein 709
174 TRINITY_DN3343 c1_g2 AT5G51190.1 Integrase-type DNA-binding superfamily protein 695
175 TRINITY_DN2012_c0_g1 AT4G34138.1 UDP-glucosyl transferase 73B1 694
176 TRINITY_DN2012 c0 gl AT2G15490.3 UDP-glycosyltransferase 73B4 694
177 TRINITY_DN6217_c0_g1 AT1G15270.1 Translation machinery associated TMA7 686
178 TRINITY_DN6394_c0 gl AT5G12020.1 17.6 kDa class Il heat shock protein 681
179 TRINITY_DN1046_c0_g3 AT4G11600.1 glutathione peroxidase 6 675
180 TRINITY_DN3540 c1_g1 AT1G74520.2 HVA22 homologue A 672
181 TRINITY_DN3540 c1_gl AT3G47690.1 microtubule end binding protein EB1A 672
182 TRINITY_DN5077_c0_gl AT1G26910.1 Ribosomal protein L16p/L10e family protein 670
183 TRINITY_DN5077_c0_g1 AT1G14320.1 Ribosomal protein L16p/L10e family protein 670
184 TRINITY_DN1451 c0 gl AT2G28490.1 RmIC-like cupins superfamily protein 662
Polyketide cyclase/dehydrase and lipid transport
185  TRINITY_DN280_cO_g2 AT5G28010.2 superfamily protein 658
186 TRINITY_DN434_c0_g3 AT3G05560.3 Ribosomal L22e protein family 654
187 TRINITY_DN625_c0_g2 AT5G15520.1 Ribosomal protein S19e family protein 650
188 TRINITY_DN5563_c0_g1 AT2G18050.1 histone H1-3 645
189 TRINITY_DN307_c0_g1 AT5G27700.1 Ribosomal protein S21e 644
190 TRINITY_DN483_c0_g3 AT5G39850.1 Ribosomal protein S4 644
191 TRINITY_DN137_c0_g1 AT3G48560.1 chlorsulfuron/imidazolinone resistant 1 633
192 TRINITY_DN53 cO_g4 AT2G29500.1 HSP20-like chaperones superfamily protein 606
193 TRINITY_DN7962_c0_g1 AT5G46030.3 transcription elongation factor-like protein 603
194 TRINITY_DN3763_c0_g1 AT4G18100.1 Ribosomal protein L32e 600
195 TRINITY_DN4929_c0_g2 AT2G29500.1 HSP20-like chaperones superfamily protein 595
196 TRINITY_DN12889_c0 g2  AT2G04520.1 Nucleic acid-binding%2C OB-fold-like protein 584
197  TRINITY_DN620_cO_gl AT4G16720.1 Ribosomal protein L23/L15e family protein 576
198 TRINITY_DN620_c0_g1 AT4G17390.1 Ribosomal protein L23/L15e family protein 576
199 TRINITY_DN146_c0_g2 AT3G48560.1 chlorsulfuron/imidazolinone resistant 1 575
200 TRINITY_DN1070_c0_g1 AT3G43810.2 calmodulin 7 572
201 TRINITY_DN1070_c0_gl  AT2G41110.2 calmodulin 2 572
202 TRINITY_DN1070_c0_g1 AT5G37780.2 calmodulin 1 572
203  TRINITY_DN2774_c0_gl  AT4G14040.1 selenium-binding protein 2 560
204 TRINITY_DN531_c1_g1 AT4G27670.1 heat shock protein 21 557
205 TRINITY_DN543_c1_gl AT1G56170.2 nuclear factor Y%2C subunit C2 551
206 TRINITY_DN11 c0_gl AT3G52580.1 Ribosomal protein S11 family protein 550
207 TRINITY_DN11 cO_gl AT3G11510.1 Ribosomal protein S11 family protein 550
208 TRINITY_DN378_c0_g2 AT4G25500.4 arginine/serine-rich splicing factor 35 548
209 TRINITY_DN378_c0_g2 AT5G52040.2 RNA-binding (RRM/RBD/RNP motifs) family protein 548
210 TRINITY_DN378_c0_g2 AT5G52040.1 RNA-binding (RRM/RBD/RNP motifs) family protein 548
211 TRINITY_DN179_c2_g5 AT1G07930.2 GTP binding Elongation factor Tu family protein 547
212 TRINITY_DN439 _c0_gl AT2G01250.1 Ribosomal protein L30/L7 family protein 542
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213 TRINITY_DN439 _c0_g1 AT2G01250.2 Ribosomal protein L30/L7 family protein 542
214 TRINITY_DN177_c0_g1l AT3G21720.1 isocitrate lyase 538
215 TRINITY_DN7425_c0_g1 AT1G51060.1 histone H2A 10 534
216 TRINITY_DN7425_c0_gl AT5G54640.1 Histone superfamily protein 534
217 TRINITY_DN1423_c0_gl AT1G65090.1 nucleolin 522
218 TRINITY_DN1423_c0_g1 AT1G65090.3 nucleolin 522
219 TRINITY_DN1423_c0_gl AT5G36100.1 transmembrane protein 522
PEBP (phosphatidylethanolamine-binding protein) family
220  TRINITY_DN11679 cO_g2 AT1G18100.1 protein 521
221 TRINITY_DN3142_c0_gl AT1G75270.1 dehydroascorbate reductase 2 521
222 TRINITY_DN3142_c0 gl AT5G13550.1 sulfate transporter 4.1 521
E3 ubiquitin ligase SCF complex subunit SKP1/ASK1 family
223 TRINITY_DN17819 c0_gl  AT5G42190.1 protein 518
224 TRINITY_DN1078 c0_g1 AT5G22470.1 poly ADP-ribose polymerase 3 515
225 TRINITY_DN1212_c0_g1 AT1G15330.1 Cystathionine beta-synthase (CBS) protein 515
226 TRINITY_DN1212 c0 g1 AT1G80090.2 Cystathionine beta-synthase (CBS) family protein 515
227 TRINITY_DN698_c0_g2 AT1G27970.1 nuclear transport factor 2B 514
Calmodulin-binding transcription activator protein with
228 TRINITY_DN698_c0_g2 AT1G67310.1 CG-1 and Ankyrin domain 514
229  TRINITY_DN4043 cO g3  AT3G22490.1 Seed maturation protein 512
230 TRINITY_DN4043_c0_g3 AT5G27980.1 Seed maturation protein 512
231 TRINITY_DN53_c1_g3 AT1G07400.1 HSP20-like chaperones superfamily protein 508
PEBP (phosphatidylethanolamine-binding protein) family
232 TRINITY_DN2393 c0_ gl  AT5G01300.1 protein 506
233 TRINITY_DN6794 cO gl  AT1G77710.1 ubiquitin-fold modifier 504
234 TRINITY_DN1168_cO_gl  AT4G27090.1 Ribosomal protein L14 502
235 TRINITY_DN1168_c0_g1 AT2G20450.1 Ribosomal protein L14 502
236 TRINITY_DN1300_c0_g3 AT5G59970.2 Histone superfamily protein 495
237 TRINITY_DN4022_c0_g1 AT1G77120.1 alcohol dehydrogenase 1 490
238 TRINITY_DN870_c0_gl AT5G55190.1 RAN GTPase 3 486
239 TRINITY_DN267_c0_g1 AT1G22130.1 AGAMOUS-like 104 482
240 TRINITY_DN267_c0_g1 AT1G77980.1 AGAMOUS-like 66 482
241 TRINITY_DN562_c0_g1 AT2G20770.1 GCR2-like 2 479
242 TRINITY_DN263_c0_g1l AT4G37870.1 phosphoenolpyruvate carboxykinase 1 477
243 TRINITY_DN263_c0_gl AT5G65690.4 phosphoenolpyruvate carboxykinase 2 477
244 TRINITY_DN7438 c0_gl AT4G02450.2 HSP20-like chaperones superfamily protein 476
245 TRINITY_DN2114_c0_g1 AT2G23640.1 Reticulan like protein B13 474
Late embryogenesis abundant protein%2C group 1
246 TRINITY_DN1276_c0 g1  AT1G32560.1 protein 474
247 TRINITY_DN623_c0_gl AT5G09500.1 Ribosomal protein $19 family protein 471
248 TRINITY_DN623_c0_gl AT5G09510.1 Ribosomal protein S19 family protein 471
249 TRINITY_DN3103_c1_gl AT5G44120.3 RmlC-like cupins superfamily protein 468
250 TRINITY_DN3103 c1_gl AT1G03890.1 RmlIC-like cupins superfamily protein 468
251 TRINITY_DN856_c1_gl AT1G13950.1 eukaryotic elongation factor 5A-1 467



120 Anotacion funcional de los transcriptomas de semillas de especies de pasifloras

cultivadas en Colombia e identificacion de genes asociados a dormancia

252 TRINITY_DN428 c0_gl AT3G13460.1 evolutionarily conserved C-terminal region 2 467

Translation elongation factor EF1B/ribosomal protein S6

253 TRINITY_DN7093_c0_g1 AT2G18110.1 family protein 466
254 TRINITY_DN2775_c0_g1 AT5G03340.1 ATPase%2C AAA-type%2C CDC48 protein 460
255 TRINITY_DN4929 c0_g1 AT5G59720.1 heat shock protein 18.2 460
256 TRINITY_DN507_c0_g2 AT4G14320.1 Zinc-binding ribosomal protein family protein 458
257 TRINITY_DN7652_c0_g1 AT5G54940.3 Translation initiation factor SUI1 family protein 447
258 TRINITY_DN7652_c0 gl AT3G20410.2 calmodulin-domain protein kinase 9 447
259 TRINITY_DN3601_c0_gl AT1G28330.1 dormancy-associated protein-like 1 445
260 TRINITY_DN3601_c0 gl AT1G28330.6 dormancy-associated protein-like 1 445
261 TRINITY_DN7651_c0_g1 AT2G33150.1 peroxisomal 3-ketoacyl-CoA thiolase 3 445
262 TRINITY_DN1200 c0 g1 AT4G02340.1 alpha/beta-Hydrolases superfamily protein 443
263 TRINITY_DN1038_c0_g3 AT3G13920.1 eukaryotic translation initiation factor 4A1 440
264 TRINITY_DN483_c0_g2 AT5G39850.1 Ribosomal protein S4 437
265 TRINITY_DN179_c2_g3 AT1G07930.2 GTP binding Elongation factor Tu family protein 436
266 TRINITY_DN1012_c0_g2 AT2G28910.3 CAXinteracting protein 4 433
267 TRINITY_DN547_c0_g2 AT5G50770.1 hydroxysteroid dehydrogenase 6 432
268 TRINITY_DN547_c0_g2 AT3G47350.2 hydroxysteroid dehydrogenase 2 432
269 TRINITY_DN547_c0_g2 AT5G50700.1 hydroxysteroid dehydrogenase 1 432
270 TRINITY_DN547_c0_g2 AT5G50690.2 hydroxysteroid dehydrogenase 7 432
271 TRINITY_DN1025_c0_g1 AT3G01280.1 voltage dependent anion channel 1 432
272 TRINITY_DN1025 c0 g1 AT5G15090.2 voltage dependent anion channel 3 432
273 TRINITY_DN4409_c0_g1 AT5G02610.1 Ribosomal L29 family protein 430
274 TRINITY_DN421_c0_g1 AT5G62190.1 DEAD box RNA helicase (PRH75) 430
275 TRINITY_DN1502_c0_g1 AT1G10630.2 ADP-ribosylation factor A1F 430
276 TRINITY_DN1502_c0_g1 AT5G14670.3 ADP-ribosylation factor A1B 430
277 TRINITY_DN1502_c0_g1 AT5G14670.1 ADP-ribosylation factor A1B 430
278 TRINITY_DN915_c0_g2 AT5G62300.2 Ribosomal protein S10p/S20e family protein 429
279 TRINITY_DN2561_c0_g1 AT5G12020.1 17.6 kDa class Il heat shock protein 427

Nucleotide-diphospho-sugar transferases superfamily
AT5G03760.1 protein 427

AT5G26160.3

280  TRINITY_DN2561_c0_gl

281 TRINITY_DN2561_c0 gl light-independent protochlorophyllide reductase subunit 427

282 TRINITY_DN2561_c0_g1 AT5G20610.1 EEIG1/EHBP1 protein amino-terminal domain protein 427
283 TRINITY_DN1040 _c0 gl AT5G02020.1 E3 ubiquitin-protein ligase RLIM-like protein 427
284 TRINITY_DN6390_c0_g1 AT4G25740.2 RNA binding Plectin/S10 domain-containing protein 425
285 TRINITY_DN732_c0_g1 AT5G59240.1 Ribosomal protein S8e family protein 424
286 TRINITY_DN225_c0_g1 ATAG30960.1 SOS3-interacting protein 3 422
287 TRINITY_DN4536_c0_gl AT4G14710.2 RmlIC-like cupins superfamily protein 418
288 TRINITY_DN104_cO_g1 AT5G41340.1 ubiquitin conjugating enzyme 4 413
289 TRINITY_DN104_c0_g1 AT5G41340.2 ubiquitin conjugating enzyme 4 413
290 TRINITY_DN104_cO_g1 AT2G46030.5 ubiquitin-conjugating enzyme 6 413
291 TRINITY_DN1613_c0 gl AT5G40850.1 urophorphyrin methylase 1 411
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292 TRINITY_DN95_c7 gl AT2G21060.1 glycine-rich protein 2B 407
cytochrome P450%2C family 83%2C subfamily B%2C
293 TRINITY_DN3048_c0_g2  AT4G31500.1 polypeptide 1 404
294 TRINITY_DN1580_c2_g1 AT5G02960.1 Ribosomal protein $12/523 family protein 402
295 TRINITY_DN9298 c0_g2 AT1G08830.2 copper/zinc superoxide dismutase 1 400
296 TRINITY_DN1109_c0_g1 AT1G72370.2 40s ribosomal protein SA 400
297 TRINITY_DN1109 cO_gl AT3G04770.2 40s ribosomal protein SA B 400
298 TRINITY_DN97479_c0_gl  AT4G15000.1 Ribosomal L27e protein family 394
299 TRINITY_DN1866_c0_g1 AT2G15890.1 maternal effect embryo arrest 14 394
300 TRINITY_DN2368_c0_g1 AT5G04590.1 sulfite reductase 393
301 TRINITY_DN565_c0_gl AT3G53740.4 Ribosomal protein L36e family protein 392
302 TRINITY_DN565_c0_g1 AT2G37600.2 Ribosomal protein L36e family protein 392
303 TRINITY_DN565_c0_gl AT3G53740.1 Ribosomal protein L36e family protein 392
Pseudouridine synthase/archaeosine transglycosylase-
304  TRINITY_DN287 c0_gl AT4G14680.1 like family protein 390
305 TRINITY_DN287_c0_g1l AT3G22890.1 ATP sulfurylase 1 390
Pseudouridine synthase/archaeosine transglycosylase-
306  TRINITY_DN287 c0_gl AT4G14680.2 like family protein 390
307 TRINITY_DN403_c0_g1 AT5G09810.1 actin7 390
308  TRINITY_DN11512_c0 gl  AT4G31420.1 Zinc finger protein 622 389
309 TRINITY_DN8478 c0_gl AT3G02560.3 Ribosomal protein S7e family protein 389
310  TRINITY_DN470_c0_g2 AT1G51200.4 A20/AN1-like zinc finger family protein 387
311 TRINITY_DN206_c0_g1 AT5G25560.6 CHY-type/CTCHY-type/RING-type Zinc finger protein 382
312 TRINITY_DN206_c0_gl AT5G25560.4 CHY-type/CTCHY-type/RING-type Zinc finger protein 382
313 TRINITY_DN206_c0_g1 AT5G25560.3 CHY-type/CTCHY-type/RING-type Zinc finger protein 382
314 TRINITY_DN2030_c0_g1 AT1G65520.1 delta(3)%2C delta(2)-enoyl CoA isomerase 1 379
315 TRINITY_DN443_c0_gl AT3G57490.1 Ribosomal protein S5 family protein 377
316 TRINITY_DN443_c0_g1 AT1G59359.1 Ribosomal protein S5 family protein 377
317 TRINITY_DN50333_c0_gl  AT3G12580.1 heat shock protein 70 375
318 TRINITY_DN1275_c0_g1 AT3G19480.1 D-3-phosphoglycerate dehydrogenase 375
319 TRINITY_DN1275_c0_g1 AT1G17745.1 D-3-phosphoglycerate dehydrogenase 375
320 TRINITY_DN7301_c0_g1 AT5G52240.1 membrane steroid binding protein 1 374
321 TRINITY_DN7301_c0_g1 AT3G48890.1 membrane-associated progesterone binding protein 3 374
322 TRINITY_DN1793_c0_g1 AT5G63530.2 farnesylated protein 3 373
323 TRINITY_DN1793_c0_g1 AT5G50740.5 Heavy metal transport/detoxification superfamily protein 373
324 TRINITY_DN383 c0_gl AT1G77120.1 alcohol dehydrogenase 1 371
325 TRINITY_DN383_c0_gl AT2G39970.1 Mitochondrial substrate carrier family protein 371
326 TRINITY_DN615_c0_g1 AT3G09390.2 metallothionein 2A 369
327 TRINITY_DN1420_c0_g1 AT1G09690.1 Translation protein SH3-like family protein 368
328 TRINITY_DN179 _c2_g4 AT5G60390.3 GTP binding Elongation factor Tu family protein 368
329 TRINITY_DN2069 c0_g1 AT1G07645.1 dessication-induced 1VOC superfamily protein 366
330 TRINITY_DN4927 c0_g1l AT2G30880.1 Pleckstrin homology (PH) domain-containing protein 365




