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RESUMO 

 

Diversos estudos têm evidenciado que a principal função da proteína desacopladora 

mitocondrial de plantas (pUCP) está relacionada a regulação de espécies reativas de oxigênio 

(EROs). Análises in silico sugerem a existência de famílias multigênicas para a codificação de 

pUCPs, porém novos estudos ainda são necessários para estabelecer o perfil de expressão 

gênica das pUCPs, assim como a quantidade de genes em cada espécie e suas relações 

filogenéticas. O presente trabalho  teve como objetivo  caracterizar, analisar filogeneticamente 

e avaliar o perfil de expressão da família multigênica da pUCP em diferentes tecidos durante o 

desenvolvimento da soja [Glycine max (L.) MERR.] e em condições de estresse. Foi realizada 

uma análise in silico no genoma da soja e de outras leguminosas disponíveis no banco de dados 

WGS, revelando uma família multigênica codificadora da pUCP,  UCP1 e  2 com nove éxons, 

UCP 3 com 2 éxons, e UCP 4 e 5 com apenas um éxon. Dentre as leguminosas analisadas a 

soja se destacou com o maior número de genes, 10 genes no total, sendo quatro genes GmUCP1, 

uma GmUCP2, uma GmUCP3, dois GmUCP4 e dois GmUCP5, além da presença de um 

splicing alternativo no gene GmUCP1b1. Primers específicos foram desenhados para cada 

membro da GmUCP a fim de analisar os perfis de expressão em diferentes tecidos (semente 

seca e embebida, flores, vagens, cotilédones, folhas unifolioladas e trifolioladas, raízes, 

hipocótilos e epicótilos) durante o desenvolvimento da soja. Para os ensaios em condições de 

estresse foram utilizadas folhas e raízes de soja com treze dias após a semeadura (DAS) que 

foram submetidas a estresse osmótico promovido pela aplicação de polietileno glicol (PEG) e 

estresse biótico através de ácido salicílico (AS). O RNA total de cada amostra foi extraído para 

a realização de RT-qPCR. Os valores de ct foram obtidos pelo programa realplex e analisados 

pelo programa GeNorm. O perfil de expressão gênica mostrou que todos os genes GmUCP 

foram expressos em todos os tecidos/órgãos analisados durante o desenvolvimento da soja, com 

exceção de alguns genes em semente seca e epicótilo. Os diferentes perfis de expressão de cada 

gene durante o desenvolvimento de cada tecido/órgão sugerem que ocorra uma regulação 

gênica espacial/temporal entre os membros da GmUCP. Os perfis de expressão dos genes 

GmUCP  em soja durante as condições de estresses foi diversificado, visto que 2 genes 

apresentaram expressão estável em ambos tecidos/estresse, 7 genes apresentaram  queda do 

perfil de expressão, enquanto apenas 4 genes apresentaram aumento dos níveis de transcritos.  

 

Palavras - chave: Proteína desacopladora mitocondrial; Expressão gênica; Análise in silico. 



 

 

 

ABSTRACT 

 

Several studies have evidenced that the main function of the mitochondrial uncoupling protein 

in plants (pUCP) is related to reactive oxygen species (ROS) regulation. In silico analysis 

suggests the existence of multigenic families to pUCPs codification, however further studies 

are yet needed to establish the pUCPs genetic expression profile, just like the gene amount in 

each species and their phylogenetic relations. The current work had as objective to characterize, 

analyze phylogeneticly and evaluate the expression profile of the pUCP multigenic family in 

different tissues during the soybean development [Glycine max (L.) MERR.] and in stress 

conditions. It has been performed an in silico analysis on the soybean genome and on other 

legumes available in the database WGS, revealing a codifier multigenic family for pUCP,  

UCP1 and 2 with 9 exons, UCP3 with 2 exons, and UCP4 and 5 with only 1 exon. Amongst the 

legumes analyzed, the soybean stood out with the greater number of genes, 10 genes in total, 

giving four GmUCP1 genes, one GmUCP2, one GmUCP3, two GmUCP4 and two GmUCP5, 

along with the presence of an alternative splicing on GmUCP1b1 gene. Specific primers have 

been designed for each GmUCP member in order to analize the expression profiles in different 

tissues (dry and doused seed, flowers, pods, cotyledons, unifoliate and trifoliate leaves, roots, 

hypocotyl and epicotyl) during the soybean development. For the assays in stress conditions 

have been used soybean leaves and roots with thirteen days after sowing (DAS) which have 

been subjected to osmotic stress caused by the application of polyethylene glycol (PEG) and 

biotic stress caused by salicylic acid (SA). The total RNA from each sample has been extracted 

in order to perform the RT-qPCR. The ct values have been obtained through the realplex 

program and analyzed through the GeNorm program. The genetic expression profile has shown 

that all genes were expressed in every tissue/organ analyzed during the soybean development, 

with the exception on some genes in dry seeds and epicotyl. The different expression profiles 

of each gene during the development of each tissue/organ suggest that occurs a spatial/temporal 

gene regulation among the GmUCP members. The expression profiles of the GmUCP genes in 

soybean during the stress conditions have varied, once 2 genes have shown steady expression 

in both tissues/ stress, 7 genes have shown a drop in the expression profile, while only 4 genes 

have shown an increase of the transcript levels. 

 

Key words: Uncoupling protein; Gene expression; In silico analysis 
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1 INTRODUÇÃO 
 

A energia necessária para a manutenção da estrutura e função celular provém do 

catabolismo de carboidratos, lipídeos e aminoácidos. Nas células eucarióticas estas fontes de 

energia passam por uma série de rotas metabólicas, iniciando-se no compartimento citosólico e 

dando continuidade nas mitocôndrias. Essas organelas são formadas por duas membranas, uma 

externa, responsável por controlar o fluxo de íons e metabólitos para o espaço intermembranas, 

e a membrana interna, altamente especializada e rica em proteínas, dentre as quais, 

componentes da cadeia respiratória e proteínas responsáveis pelo transporte de metabólitos. 

No processo de oxidação biológica, substratos como carboidratos são oxidados para 

formar água e CO2. A oxidação biológica envolvendo o transporte de ATP ocorre na 

mitocôndria pela cadeia transportadora de elétrons (PLAXTON, 1996), utilizando o elétron na 

forma conservada de NADH (Nicotinamida-Adenina-Dinucleotídeo) e FADH2 (Flavina-

Adenina-Dinucleotídeo). Estes compostos são transferidos para a membrana mitocondrial 

interna, onde entram na cadeia transportadora de elétrons, doando elétrons. 

O gradiente eletroquímico de prótons gerado pela cadeia transportadora de elétrons não 

é totalmente acoplado com a síntese de ATP, já que os prótons podem retornar para a matriz 

mitocondrial por intermédio de uma proteína presente na membrana mitocondrial interna, a 

proteína desacopladora mitocondrial (UCP; do inglês Uncoupling Protein). 

Em eucariotos, as UCPs pertencem a um grupo distinto de proteínas dentro da família 

de carreadores mitocondriais (FCM), apresentando uma estrutura tripartida consistindo de três 

domínios repetidos, cada qual contendo duas regiões hidrofóbicas que formam α- hélices 

transmembranas, e também um motivo altamente conservado denominado Energy Transfer 

Proteins Signature – P-x-[DE]-x-[LIVAT]-[RK]-x-[LRH]-[LIVMFY] (BORECKÝ  et al., 

2001a). De maneira geral, as proteínas desacopladoras dissipam o gradiente eletroquímico de 

prótons gerados na respiração na forma de calor (NICHOLLS, 1999), sendo dependentes de 

ácidos graxos e sensíveis aos nucleotídeos purínicos. 

Em plantas, a existência de uma proteína desacopladora mitocondrial só foi evidenciada 

a partir do isolamento de tubérculos de batata (Solanum tuberosum) por Vercesi et al.(1995), 

sendo atualmente conhecida pela comunidade científica pela sigla pUCP (do inglês plant 

uncoupling protein). Embora a função termogênica nunca tenha sido evidenciada como no caso 

da UCP1 de mamíferos, um estudo da co-expressão das proteínas dissipadoras de energia 

(oxidase alternativa-AOX e UCP) nos espádices da planta termogênica Symplocarpus seria 
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responsável pela produção de calor nesse órgão especializado (ONDA et al., 2008), 

evidenciando um possível envolvimento dessas proteínas com a geração de calor. Além disso, 

diversas linhas de pesquisa têm evidenciado que a principal função do desacoplamento da 

respiração mitocondrial mediado pelas pUCPs é relacionada à regulação de espécies reativas 

de oxigênio (EROs) (KOWALTOWSKI et al., 1998; PASTORE et al., 2000). 

Borecky e colaboradores (2006) identificaram uma família multigênica de pUCPs 

composta por seis membros (denominados de AtPUMP1-6) através da análise detalhada do 

genoma de Arabidopsis thaliana. Em uma análise similar utilizando esses seis genes de 

Arabidopsis como isca, os autores identificaram no transcriptoma de cana de açúcar, cinco 

sequências não redundantes (denominadas SsPUMP1-5) contendo regiões codificadoras cujos 

produtos eram altamente similares às UCPs/PUMP já descritas (BORECKÝ et al., 2006). Tais 

análises in silico sugerem a existência de famílias multigênicas para a decodificação de pUCPs. 

Diante do exposto é possível concluir que a função fisiológica das pUCPs ainda não está 

totalmente estabelecida, havendo indícios de sua participação em diferentes processos 

fisiológicos que vão desde a geração de calor ao controle indireto da produção de EROs, sendo 

então necessários vários estudos sobre a expressão gênica da proteína desacopladora 

mitocondrial em plantas, assim como análises in silico sobre a quantidade de genes em cada 

espécie e sua relação filogenética. 

Portanto, o presente estudo visa caracterizar a família multigênica da proteína 

desacopladora mitocondrial da soja, identificando o número de genes pertencentes a esta 

família, bem como analisar filogeneticamente estes genes, comparando-os com genes 

homólogos de espécies pertencentes a outras leguminosas, espécies estas, com genoma 

sequenciado e disponível nos bancos de dados. Além desta caracterização in silico, ensaios de 

RT-qPCR em situações de estresse e durante o desenvolvimento da soja serão executados com 

o intuito de identificar quais genes se expressam mais em qual fase de desenvolvimento e quais 

as implicações em nível de expressão gênica quando submetidos a estresse. 
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2 REVISÃO DE LITERATURA 

 

2.1 Glycine max (L.) MERR 

 

2.1.1 Origem e importância  

 

A soja é um importante alimento funcional utilizado no oriente há mais de cinco mil 

anos, constituindo a base alimentar do povo chinês e sendo considerada um dos cinco “grãos 

sagrados” essenciais à estabilidade desta civilização, demonstrando ter grande importância ao 

consumo desde aqueles tempos (BERGEROT, 2003). 

Originada da Ásia, mais precisamente da China Antiga, foi disseminada para o ocidente 

através de navegações e iniciou o seu cultivo na América Latina somente no século passado, 

apresentando-se  como um dos principais produtos agrícolas nacionais e ocupando lugar de 

destaque no país (CHUNG; SINGH, 2008; ITO; TANAKA, 1993). 

O primeiro relato sobre o cultivo da soja deu-se em 1882 no estado da Bahia (BLACK, 

2000), sendo posteriormente levada por imigrantes japoneses para São Paulo e somente em 

1914 introduzida ao município de Santa Rosa no estado do Rio Grande do Sul por pequenos 

criadores como fonte de proteínas na alimentação de suínos e como adubo, sendo por fim este 

o estado onde a planta melhor se adaptou às condições edafoclimáticas, principalmente ao 

fotoperíodo (BONETTI, 1981; EMBRAPA, 2004). 

Segundo Embrapa (2004), o cultivo da soja foi impulsionado pela política de subsídios 

ao trigo visando a autossuficiência a partir de 1960 e estabeleceu-se como cultura 

economicamente importante para o Brasil. Nessa década, a sua produção multiplicou-se por 

cinco (passou de 206 mil toneladas em 1960  para 1.056 milhões de toneladas em 1969), sendo 

que 98% desse volume eram produzidos nos três estados da região Sul. Tal concentração da 

produção deu-se pelo fato desta região ser o único local possível para o plantio da soja até 1970 

por conta da necessidade dos climas temperados e subtropicais, porém com a evolução 

tecnológica foi possível a disseminação da soja ao longo dos estados da região Norte e Nordeste 

do país. 

A implantação de programas de melhoramento de soja no Brasil possibilitou o avanço 

da cultura para as regiões de baixas latitudes, através do desenvolvimento de cultivares mais 

adaptados por meio da incorporação de genes que atrasam o florescimento mesmo em 
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condições de fotoperíodo indutor, conferindo a característica de período juvenil longo (KIIHL 

; GARCIA, 1989). 

Dentre as oleaginosas produzidas no Brasil, a soja destaca-se como a mais importante 

desde 1951, com a primeira “Campanha da Soja”, nota-se uma expansão de sua cultura e desde 

então tem apresentado crescimento constante em virtude da demanda crescente (GRAZIANO, 

1997, p. 457). 

Segundo Black (2000), do total mundial de produção das sete oleaginosas: soja, algodão, 

amendoim, girassol, colza, linho e palma, estimada em 280 milhões de toneladas, a soja 

participa com cerca de 56% ou seja, cerca de 157 milhões de toneladas, sendo a leguminosa de 

maior expressão econômica do planeta, com teor de óleo compreendido entre 20 e 22% e 

apresentando alto teor de proteína, de 40 a 42% nas variedades difundidas, características essas 

que levaram à formação de um complexo industrial  destinado ao seu processamento. 

Atualmente a soja (Glycine max (L.) Merrill) é uma das mais importantes culturas na 

economia mundial. Seus grãos são muito usados pela agroindústria (produção de óleo vegetal 

e rações para alimentação animal), indústria química e de alimentos. Recentemente, vem 

crescendo também o uso como fonte alternativa de biocombustível (COSTA NETO; ROSSI, 

2000). 

Grande incremento na produção mundial de soja pode ser atribuído a diversos fatores, 

dentre os quais merecem destaque: o elevado teor de óleo (ao redor de 20%) e proteínas (em 

torno de 40%) de excelentes qualidades encontradas no grão; a soja é uma commodity 

padronizada e uniforme, podendo, portanto, ser produzida e negociada por produtores de 

diversos países, apresentando alta liquidez e demanda; e sobretudo nas últimas décadas, houve 

expressivo aumento da oferta de tecnologias de produção, que permitiram ampliar 

significativamente a área cultivada e a produtividade da oleaginosa (LAZZAROTTO; 

HIRAKURI, 2010). 

Há ainda a utilização de variedades transgênicas na produção, que geram maior 

rendimento e resistência da planta a doenças, como forma de aumentar a qualidade da produção, 

a fim de expandir a produtividade por unidade de planta e gerar maior aproveitamento das 

sementes (PAULA; FAVERET, 2005). 

Dentre os fatores que contribuem para o aumento no consumo mundial de soja está 

principalmente o crescente poder aquisitivo da população nos países em desenvolvimento, o 

que vem provocando uma mudança no hábito alimentar. Assim, observa-se cada vez mais a 
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troca de cereais por carne bovina, suína e de frango. Tudo isso, resulta numa maior demanda 

de soja, ingrediente que compõe 70% da ração para esses animais (VENCATO et al., 2010). 

Apesar de tudo, dentre os grandes produtores mundiais (Estados Unidos o maior 

produtor, Brasil na segunda posição e em terceiro a Argentina), o Brasil apresenta a maior 

capacidade de multiplicar a atual produção, tanto pelo aumento da produtividade, quanto pelo 

potencial de expansão da área cultivada. O cenário otimista de um país que tem para onde e 

como crescer a sua produção, projeta um salto produtivo na cultura de mais de 40% até 2020, 

enquanto que nos Estados Unidos, o crescimento no mesmo período deverá ser no máximo de 

15%. Até 2020, a produção brasileira deve ultrapassar a barreira dos 100 milhões de toneladas, 

podendo assumir a liderança mundial na produção do grão (VENCATO et al., 2010). Segundo 

a Associação Brasileira das Indústrias de Óleos Vegetais – ABIOVE, o Brasil deve estar 

exportando em torno de 48,7 milhões de toneladas de soja no ano de 2015. 

 

2.1.2 Classificação botânica e características da planta 

 

De acordo com Sediyama (2009), a soja é uma leguminosa dicotiledônea pertencente ao 

reino Plantae, divisão Magnoliophyta, classe Magnoliopsida, ordem Fabales, família Fabaceae 

(Leguminosae), subfamília Faboideae (Papilionoideae), gênero Glycine, espécie Glycine max 

e forma cultivada Glycine max (L.) Merrill (TABELA 1). 

A soja é uma planta considerada como pertencente a uma cultura anual, herbácea, ereta, 

autógama, apresentando variabilidade em relação as características morfológicas, que ainda 

podem ser influenciadas pelo ambiente, como a altura que pode variar de 30 a 200 cm, 

apresentando mais ou menos ramificações (SEDIYAMA, 2009). 

As cultivares de soja possuem ciclos que podem variar de 75 a 200 dias, contados da 

emergência até a maturação. São reunidas em grupos de maturação de acordo com o ciclo 

(precoces, semiprecoces, médios, semitardios e tardios), porém quanto ao número de dias estes 

grupos são divergentes entre as cultivares e as diversas regiões de adaptação, sendo assim, uma 

mesma cultivar pode alcançar diferentes ciclos dependendo das condições de manejo e 

principalmente das condições edafoclimáticas entre regiões distintas, a respeito da latitude e a 

altitude (EMBRAPA, 2006). A maioria das cultivares adaptadas para as condições brasileiras 

apresentam ciclo de 90 a 150 dias (SEDIYAMA, 2009). 
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O sistema radicular da soja (FIGURA 1) é constituído de raiz axial principal (pivotante) 

bem desenvolvida e de raízes secundárias distribuídas em quatro ordens, (FEHR; CAVINESS, 

1977; MÜLLER, 1981).  Suas raízes também são ricas em nódulos, resultantes da simbiose 

com bactérias do gênero Bradirhizobium, que fixam o nitrogênio do ar presente no solo e 

repassam para planta na forma de nitrato em troca de hidratos de carbono, reduzindo então os 

gastos com adubação nitrogenada (MASCARENHAS et al., 2005).   

O caule (FIGURA 1)  é do tipo herbáceo, ereto com porte variável de 0,60 cm a 1,50 m, 

ramificado e pubescente, desenvolvendo-se a partir do eixo embrionário, após o início da 

germinação. Na maioria das cultivares seu crescimento é do tipo ortótropo, podendo sofrer 

influências das condições externas. Quanto ao seu hábito de crescimento, este pode variar de 

acordo com as características do ápice do caule principal, podendo ser de crescimento 

determinado ou indeterminado (FEHR; CAVINESS, 1977; EMBRAPA, 2004; MÜLLER, 

1981). 

As folhas (FIGURA 1) são alternadas, longas pecioladas, compostas de três folíolos 

ovalados ou lanceolados, de comprimento variável entre 0,5 a 12,5 cm. Ao longo do ciclo de 

Tabela 1 – Classificação botânica da soja (USDA) 

Classificação botânica 

Reino Plantae 

Divisão Magnoliophyta 

Classe Magnoliopsida 

Ordem Fabales      

Família Fabaceae               

Subfamília Faboideae 

Tribo Phaseolae 

Subtribo Phaseolinae 

Gênero Glycine 

Espécie Glycine max 

Fonte: Departamento de Agricultura dos Estados Unidos – USDA 
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vida a soja possui três tipos de folhas: as cotiledonares, as simples ou unifolioladas e as 

compostas ou trifoliadas; todas com tamanho, formato e posicionamentos diferentes. Na 

maioria das variedades as folhas amarelam à medida que os frutos amadurecem e caem quando 

as vagens estão maduras (EMBRAPA, 2004; SEDIYIAMA, 2009). 

Segundo Sediyama (2009) e Embrapa (2004), a soja possui flores completas e ocorrem 

em racínos curtos, terminais ou axilares, de coloração branca, amarela ou violácea, dependendo 

da variedade, variando de 2 a 35 por racemo (FIGURA 2a). Sua abertura ocorre pela manhã, de 

acordo com condições de temperatura e umidade. O fruto é do tipo vagem achatada, 

pubescentes, de cor cinza, amarela palha ou preta, dependendo da variedade, e pode chegar a 

400 por planta, com número de grãos variando de um a cinco por vagem (FIGURA 2b). 

Contudo, a maioria das cultivares apresenta vagens com dois ou três grãos. Suas sementes 

(FIGURA 2c) possuem variações quanto à forma (arredondada, achatada ou alongada), 

tamanho e cor (o comércio prefere as sementes amarelas). 

A soja é classificada como planta de dias curtos, ou seja, precisa de um mínimo de horas 

de noite ou escuro para indução floral, mas existe uma ampla variabilidade genética de resposta 

às exigências fotoperiódicas (EMBRAPA, 2004). As cultivares convencionais, na grande 

maioria, são altamente sensíveis a mudanças entre latitudes ou datas de semeadura, devido às 

suas respostas às variações no fotoperíodo (BONATO; VELLO, 1999). Nas regiões tropicais, 

os fotoperíodos mais curtos durante a estação de crescimento da soja reduzem o período 

vegetativo (florescimento precoce) e causam reduções no porte das plantas e conseqüentemente 

na produtividade. Há relatos de alguns genótipos insensíveis ou neutros aos efeitos do 

fotoperíodo (ALMEIDA et al., 1999), porém esses genótipos são muito precoces para serem 

usados no desenvolvimento de cultivares para as médias e baixas latitudes no Brasil. 

Ferh e Caviness (1977) propuseram uma metodologia, utilizada mundialmente, para 

descrição dos dois estádios fenológicos da soja (vegetativo e reprodutivo) durante todo o ciclo 

da planta. O vegetativo, compreendido entre a emergência e o início do florescimento, e o 

reprodutivo, correspondente ao período entre o início do florescimento e à maturação 

(TABELA 2). 
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Figura 1 – Principais partes que compõem a planta de soja 

 
Fonte: Associação Brasileira para Pesquisa da Potassa e do Fosfato 

Figura 2 – Flor, vagem e semente da soja 

 
Fonte: Associação Brasileira para Pesquisa da Potassa e do Fosfato 

a b c 
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2.2 Condições de estresse  

 

As plantas, assim como todos os outros seres vivos, podem sofrer agressões causadas 

por diversos fatores ambientais, sejam eles agentes bióticos ou abióticos. Apesar dos vegetais 

não apresentarem defesas através de movimentos ágeis diante do seu modo de vida séssil, 

podem ocorrer adaptações e profundas alterações no metabolismo da célula vegetal, entre elas 

a síntese de proteínas de defesas, expressa por genes específicos, ativados através de 

Tabela 2 – Estádios de desenvolvimento da soja 

Estádio Denominação Descrição 

VE Emergência Cotilédones acima da superfície do solo 

VC Cotilédone Cotilédones completamente abertos 

V1 Primeiro nó Folhas unifolioladas completamente desenvolvidas 

V2 Segundo nó Primeira folha trifoliolada completamente desenvolvida 

V3 Terceiro nó Segunda folha trifoliolada completamente desenvolvida 

V4 Quarto nó Terceira folha trifoliolada completamente desenvolvida 

V5 Quinto nó Quarta folha trifoliolada completamente desenvolvida 

V6 Sexto nó Quinta folha trifoliolada completamente desenvolvida 

V... ..... ..... 

Vn Enésimo nó Anti-enésima folha trifoliolada completamente desenvolvida 

R1 Início do florescimento Uma flor aberta em qualquer nó do caule (haste principal) 

R2 Florescimento pleno Uma flor aberta num dos dois últimos nós do caule com folha 
completamente desenvolvida 

R3 Início da formação da 
vagem 

Vagem com 5 mm de comprimento num dos quarto últimos nós 
do caule com folha completamente desenvolvida 

R4 Vagens completamente 
desenvolvidas 

Vagem com 2 cm de comprimento num dos quarto últimos nós do 
caule com folha completamente desenvolvida 

R5 Início do enchimento 
do grão 

Grão com 3 mm de comprimento em vagem num dos quarto 
últimos nós do caule com folha completamente desenvolvida 

R6 Grão cheio ou completo Vagem contendo grãos verdes preenchendo as cavidades da 
vagem um dos quarto últimos nós do caule com folha 
completamente desenvolvida 

R7 Início da maturação Uma vagem normal no caule com coloração madura 

R8 Maturação plena 95% das vagens com coloração madura 

Fonte: Fehr e Caviness, 1977 
Observações: 

1. Nó cotiledonar não é considerado. 
2. Uma folha é considerada completamente desenvolvida quando as bordas do trifólio da folha seguinte não mais se 

tocam. 
3. Caule significa a haste principal da planta. 
4. A expressão “últimos nós” refere-se aos últimos nós superiores. 
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mecanismos complexos (BUSAM; KASSEMEYER; MATTERN, 1997; PINHEIRO et al., 

1999).  

Estes diversos fatores ambientais podem levar ao estresse oxidativo e 

consequentemente, a produção descontrolada de espécies reativas de oxigênio (EROs), que são 

extremamente tóxicas aos vegetais. Para combater essas EROs as plantas dispõem de um 

sistema de defesa composto por antioxidantes enzimáticos e não enzimáticos, que trabalham 

em conjunto e em sincronia limpando as EROs produzidas e desintoxicando as células, fazendo 

com que os vegetais superem a situação de estresse e recuperem a homeostase celular (ROSSI, 

2012). Em plantas, as EROs podem ser produzidas em reações ocorridas nas mitocôndrias, 

cloroplastos e peroxissomos (FOYER; NOCTOR, 2000). 

Radicais livres são formados tanto sob condições de estresse oxidativo quanto pelas 

reações normais da cadeia de transporte de elétrons, mas que são altamente reguladas (CHAOUI 

et al., 1997; GREGGAINS et al., 2000; MAZHOUDI et al., 1997), contudo esta regulação pode 

ser perdida se o estresse for mais severo,  aumentando então consideravelmente a produção de 

radicais livres que podem levar a uma cascata de eventos que, começando com a peroxidação 

de lipídeos, avançam para degradação de membranas e para morte celular (GREGGAINS et al., 

2000).  

No estado molecular o O2 é pouco reativo, porém o metabolismo aeróbico produz 

inevitavelmente EROs como o radical superóxido (O2
•-), dotado de baixa capacidade oxidativa, 

peróxido de hidrogênio (H2O2), capaz de romper a membrana nuclear e causar danos ao DNA, 

radical hidroxil (•OH), com baixa capacidade de difusão, porém alta reatividade, provocando 

lesões em uma série de moléculas em meio celular e o oxigênio “singlet” (1O2) 

(SCANDALIOS; ACEVEDO; RUZSA, 2000). 

Todas as EROs são extremamente reativas e citotóxicas, o •OH e o 1O2 são tão reativos 

que suas produções devem ser minimizadas rapidamente, o H2O2 quando em alta concentração 

na célula inibe a fixação de carbono, uma vez que muitas enzimas do ciclo de Calvin são 

extremamente sensíveis ao H2O2 (SCANDALIOS; ACEVEDO; RUZSA, 2000). 

 Quando comparado aos demais radicais o O2
•- e o H2O2 são relativamente pouco 

reativos, mas quando em presença de ions metálicos como o Fe, por exemplo, ativam uma 

sequência de reações que levam a formação de •OH na reação de Haber-Weiss (BOWLER; 

VANMONTAGU; INZÉ, 1992).  

O •OH tem um grande potencial oxidativo atacando sem discriminação qualquer 

macromolécula,  levando a sérios danos celulares, causando peroxidação lipídica, desnaturação 
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protéica, e mutação no DNA, podendo levar a disfunções metabólicas irreparáveis e até morte 

celular (BOWLER; VANMONTAGU; INZÉ, 1992; SCANDALIOS; ACEVEDO; RUZSA, 

2000). O 1O2, formado a partir da transferência da energia de ativação para o O2, também 

produz efeitos deletérios (BOWLER; VANMONTAGU; INZÉ, 1992). 

De acordo com Foyer et al. (1997) o aumento nos oxidantes celulares pode levar a super 

expressão de genes de enzimas de desintoxicação como as superóxido dismutases (SOD) 

(GIANNOPOLITIS; RIES, 1977), catalase (CAT), peroxidase (PRX) e enzimas do ciclo 

ascorbato-glutationa (BAILLY et al., 1998; SUNG; JENG, 1994) como parte de uma estratégia 

requerida para superar o estresse oxidativo. 

São inúmeros os fatores que podem contribuir para o aumento dos níveis de EROs, 

radiação UV, luminosidade intensa, herbicidas, ataque de patógenos, certas injúrias, hiperoxia, 

ozônio, flutuações na temperatura (SCANDALIOS; ACEVEDO; RUZSA, 2000), seca, metais 

pesados, concentração elevada de sais, extremos de temperatura, poluição do ar (MALLICK; 

MOHN, 2000). 

 

2.2.1 Estresse abiótico hídrico e polietileno glicol (PEG) 

 

A água constitui aproximadamente 90% do peso da planta, atuando praticamente em 

todos os processos fisiológicos e bioquímicos de uma planta, desempenhando um papel 

importante na regulação térmica de calor, além de características funcionais de preenchimento, 

meio de transporte, solvente para reações celulares e processos entre outros (CAMPBELL, 

1991; EMBRAPA, 2008).  

A seca é um estresse abiótico que pode diminuir o rendimento médio da maioria das 

culturas em mais de 50% (BRAY, 2004), e está relacionada à diminuição do conteúdo de água 

no solo, submetendo as plantas ao déficit hídrico (PAIVA; OLIVEIRA, 2006). A resposta das 

plantas frente à falta de água é considerada uma síndrome, ou seja, um grupo de respostas 

simultâneas (LAWLOR, 2002; MITTLER, 2006).  

A capacidade da planta para manter suas atividades metabólicas enquanto desidratada é 

mediada por respostas celulares que incluem mudanças: no seu ciclo, no sistema de 

endomembranas e vacuolização; bem como alterações na arquitetura da parede celular 

(MENESES et al., 2006).  

A série de respostas (mudanças) causada pela seca nas plantas é de ordem fisiológica, 

bioquímica, morfológica e molecular (LEI; TONG; SHENGYAN, 2006; WANG et al., 2001), 
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por alterações em seu metabolismo, crescimento e desenvolvimento (BARTELS; SUNKARS, 

2005). Quando a regulação por meio dessas respostas é inadequada e o metabolismo não se 

ajusta para a manutenção das funções, estas podem resultar em danos e eventual morte 

(LAWLOR, 2002). 

As plantas alteram o metabolismo de diferentes maneiras, para acomodarem-se ao 

estresse ambiental (TAIZ; ZEIGER, 2004), como aumentando a produção de ácido indol-

acético, oxidorredutases e acumulando sacarose no interior dos vacúolos celulares. Além disso, 

a eficiência no uso de água é de grande importância para a sobrevivência em condições de baixa 

disponibilidade hídrica, uma vez que a absorção contínua de água é determinante para o 

crescimento e desenvolvimento vegetal (PIMENTEL, 2004).  

As respostas das plantas ao déficit hídrico mudam dependendo da espécie e genótipo, 

do comprimento e intensidade de perda de água, idade e estádio de desenvolvimento, do órgão 

e do tipo e compartimento celular (BARTELS; SUNKARS, 2005; RAMPINO et al., 2006; 

ZHU et al., 2005). Tais respostas ocorrem dentro de poucos segundos ou em minutos e horas, 

dependendo se a ocorrência do déficit é rápida ou gradual (SANTOS; CARLESSO, 1998). 

Adaptações incluem processos a curto (bioquímico) e longo prazo, como mudanças 

morfológicas do hábito da planta (BARTELS; SUNKAR, 2005; BECK et al., 2007). 

Sob estresse hídrico as plantas também podem alterar a espessura, a área foliar e 

características anatômicas (LAMBERS; CHAPIN; PONS, 1998), assim como, a taxa de 

transpiração, a condutância estomática e a taxa fotossintética (CALBO; MORAES, 2000).  

A limitação da fotossíntese, que reduz o consumo de elétrons liberados da água, causa 

o excesso de energia de excitação, que se não for eliminado com segurança pode ocasionar 

danos (LAWLOR, 2002; MULLER; LI; NIYOGI, 2001). Quando a energia armazenada nas 

clorofilas, ou seja, o estado excitado da clorofila não é rapidamente dissipado pela transferência 

de excitação ou fotoquímica, ela pode reagir com o oxigênio, formando as chamadas espécies 

reativas de oxigênio (ROS, do inglês reactive oxygen species), que incluem o singleto (1O2), 

ânions radicais de superóxidos (O2●-), radicais hidroxilas (OH●) e peróxidos de hidrogênio 

(H2O2) (APEL; HIRT, 2004; ASADA, 1999; BARTELS, 2001; CHAVES; MAROCO; 

PEREIRA, 2003; SMIRNOFF; BRYANT, 1999). Estas espécies são as responsáveis por danos 

fotoxidativos, principalmente em proteínas (D1) do centro de reação do fotossistema II, por 

destruírem componentes da membrana dos tilacóides, em especial os lipídeos (LAWLOR; 
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CORNIC, 2002). A fotoinibição chega a ocorrer somente em condições de estresse hídrico 

muito severo e com quase completamente os estômatos fechados (FLEXAS; MEDRANO, 

2002). 

Diferentes espécies têm desenvolvido fascinantes mecanismos para enfrentar a baixa 

quantidade de água no substrato, evitando-a ou tolerando-a (LAMBERS; CHAPIN; PONS, 

1998), através de modificações na morfologia externa, na histologia, na citologia e na fisiologia 

da planta (DICKISON, 2000). 

Compreender como as plantas respondem ao déficit hídrico e a identificação dos 

mecanismos de tolerância à seca é fundamental para predizer os impactos na produção das 

culturas (BARTELS; SUNKAR, 2005), além de ser crucial no desenvolvimento de cultivares 

de soja mais tolerantes (CASAGRANDE et al., 2001). 

Alguns compostos como o polietileno glicol-6000 e o manitol estão sendo comumente 

utilizados para simular condições de déficit hídrico por serem compostos quimicamente inertes 

e não tóxicos (TAMBELINI; PEREZ, 1998). 

O polietilenoglicol (PEG-6000) tem sido utilizado com sucesso em trabalhos de 

pesquisa para simular os efeitos do déficit hídrico nas plantas, especialmente por não penetrar 

nas células, não ser degradado e não causar toxidez, devido ao seu alto peso molecular. Ele atua 

como um agente osmótico que simula um determinado potencial osmótico (Ψos) que pode ser 

estabelecido pela equação de Van’t Hoff (HARDEGREE; EMMERICH, 1994; SOUZA; 

CARDOSO, 2000). 

Segundo Tobe, Li e Omasa (2000), os sais ocasionam inibição do crescimento, tanto 

pelo efeito osmótico, ou seja, a seca fisiológica produzida, como pelo efeito tóxico, resultante 

da concentração de íons no protoplasma. A deficiência hídrica provoca alterações no 

comportamento vegetal cuja irreversibilidade vai depender do genótipo, da duração, da 

severidade e do estágio de desenvolvimento da planta. Assim, pesquisas têm sido direcionadas 

a fim de compreender as respostas das plantas ao déficit hídrico; sendo necessário um programa 

amplo, multidisciplinar, que possa entender tais respostas (SANTOS; CARLESSO, 1998). 
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2.2.2 Estresse biótico e ácido salicílico (AS) 

 

As plantas produzem uma grande variedade de metabólitos secundários baseados em 

um grupo fenol (um grupo hidroxila funcional em um anel aromático). Tais substâncias são 

classificadas como compostos fenólicos, os quais constituem um grupo quimicamente 

heterogêneo, com aproximadamente 10000 compostos, alguns solúveis em solventes orgânicos, 

outros são ácidos carboxílicos e glicosídeos solúveis em água e há ainda, aquele que são grande 

polímeros insolúveis (TAIZ; ZEIGER, 2004). 

Os compostos fenólicos apresentam uma variedade de funções nos vegetais, muitos 

agem como compostos de defesa contra herbívoros e patógenos (estresse biótico). Outros têm 

função de suporte mecânico, como atrativo de polinizadores ou dispersores de frutos, na 

proteção contra a radiação ultravioleta ou reduzindo o crescimento de plantas competidoras 

adjacentes (TAIZ; ZEIGER, 2004). 

A rápida produção de espécies reativas de oxigênio (EROS), chamado de "explosão 

oxidativa" é uma estratégia bem-sucediada da planta para o reconhecimento de patógenos 

(LAMB; DIXON, 1997; TORRES; JONES; DANGL, 2006). 

Existem diversas teorias sobre as funções para a produção de EROs em resposta à 

patógenos. No entanto, evidências sugerem que as EROs possuem uma função de sinalização 

mediando a ativação de genes de defesa e criação de defesas adicionais, pelo controle redox de 

fatores transcricionais ou pela interação com outros componentes de sinalização, como cascata 

de fosforilação (KOVTUN et al. 2000, MOU; FAN; DONG, 2003).  

Outra característica da sinalização de EROS é sua interação com outros sinais e 

hormônios vegetais. EROs formam complexos circuitos de regulação com sinalização de cálcio 

e cascatas de fosforilação. Muitas funções regulatórias das EROs durante a defesa da planta têm 

sido associadas com hormônios como o ácido salicílico (AS) e o óxido nítrico (ON) (TORRES; 

JONES; DANGL, 2006). 

O ácido salicílico pertence ao grupo bastante diverso dos compostos fenólicos 

usualmente definidos como substâncias com um anel aromático ligado a um grupo hidroxil ou 

ao seu derivado funcional. O ácido salicílico, denominado após ser encontrado na casca de 

Salix, é amplamente distribuído nas plantas tanto nas folhas quanto nas estruturas reprodutivas, 

(KERBAUY, 2008) é um regulador de crescimento vegetal, derivado do ácido benzoico, que 

está envolvido na resistência sistêmica a patógenos vegetais, assim como na defesa das plantas 
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contra o ataque de microrganismos como fungos, bactérias e vírus (METRAUX, 2001; TAIZ; 

ZEIGER, 2004).  

A aplicação exógena do ácido salicílico (AS) pode influenciar uma série de processos 

em diversas plantas, incluindo a germinação das sementes, taxa de crescimento, condutância 

estomática, absorção e transporte de íons, permeabilidade da membrana, dentre outros 

(HORVATH et al. 2007). O ácido salicílico também é usado para prolongar a duração de flores 

de corte a partir da inibição da biossíntese do etileno (KERBAUY, 2008). 

O ácido salicílico, quando aplicado em baixas concentrações, causa estresse oxidativo 

em plantas, atuando como um elicitor biológico e aumentando a capacidade antioxidante de 

plantas (HORVATH ; SZALAI; JANDA, 2007).  

O termo elicitor biológico, usualmente se refere a macromoléculas, originadas tanto das 

plantas, como dos patógenos, as quais são capazes de estimular as respostas das plantas a 

patógenos. Uma ampla gama de compostos, incluindo oligossacarídeos, glicoproteínas e 

peptídeos, pode mediar a indução das reações de defesa nas plantas (JUNG et al., 2000, KÚC, 

2000). Diante disto fica possível utilizar o ácido salicílico como um simulador de estresse 

biótico a fim de permitir pesquisas das implicações que este estresse possui em determinados 

tecidos da planta. 

 

2.3 Proteína desacopladora mitocondrial (UCP) 

 

As proteínas decacopladoras mitocondriais (UCPs) são encontradas em diversos 

organismos, de mamíferos a plantas. As UCPs foram inicialmente denominadas de termoginina 

ou proteína de ligação ao GDP (guanosina-difosfato) (NICHOLLS, 2001). Porém, após a 

identificação de uma proteína de 32 kDa em tecido adiposo marrom de camundongos por 

Ricquier e Kader (1976), sua devida caracterização com a sigla UCP (uncoupling protein) 

passou a ser oficialmente empregada, sendo esta chamada de UCP1 (uncoupling protein 1).  

Até o momento foram descobertas cinco isoformas (proteínas com a mesm função, mas 

codificadas por genes distintos) em mamíferos, as quais foram numeradas de acordo com a 

ordem de suas descobertas, UCP1-5 (DONATELLI et al., 2013).  

Transcritos da UCP1 foram encontrados em tecido adiposo marrom, UCP2 em vários 

tecidos (fígado, cérebro, pâncreas, tecido adiposo, células imunitárias, baço, rim e sistema 

nervoso central), UCP3 em músculo e tecido adiposo (ANDREWS; DIANO; HORVATH, 

2005; ARSENIJEVIC et al., 2000; KONG et al., 2010; KRAUSS; ZHANG; LOWELL, 2005; 
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LEDESMA; DE LACOBA; RIAL, 2002; SIMON-ARECES et al., 2012). Os outros dois 

membos, UCP4 e 5, são expressos em uma forma específica do tecido e estão envolvidos na 

redução do potencial de membrana mitocondrial (YU et al., 2000). 

Quando comparadas em relação à identidade, a UCP2 e a UCP3 apresentam 59 e 57% 

de identidade com a UCP1, respectivamente, e 73% de identidade entre si (KRAUSS; ZHANG; 

LOWELL, 2005), já as UCP4 e UCP5 apresentam em torno de 30% de identidade com a UCP1 

(HANÁK; JEŽEK, 2001). 

As UCPs pertencem a um grupo de proteínas carreadoras integrais de membrana 

denominado Família  dos Carreadores Mitocondriais – FCM (do inglês Mitochondrial Carrier 

Family – MCF), onde todas as proteínas possuem um peso molecular entre 28-34 kDa e são 

codificadas exclusivamente por genes nucleares, a qual transportam vários metabólitos 

aniônicos através da membrana mitocondrial interna, como ácidos graxos, ADP, ATP, fosfato, 

oxoglutarato, malato, aspartato, glutamato, citrato ou piruvato ou ainda substratos na forma 

zwitteriônica, como ornitina, carnitina ou glutamina (LALOI, 1999; BORECKÝ et al., 2001a; 

PICAUT  et al., 2004; RIAL; ZARDOYA, 2009). Entretanto, esses carreadores não são 

exclusivos do compartimento mitocondrial, uma vez que membros da FCM já foram 

identificados em peroxissomos (PALMIERI et al., 2001; VISSER et al., 2002) e 

hidrogenossomos (ARCO; SASTRÚSTEGUI, 2005). 

As UCPs são consideradas membros da superfamília gênica de carreadores de ânions 

por possuírem alta homologia de sequência com outros carreadores e transportarem formas 

aniônicas de ácidos graxos ou outros ânions (BORECKÝ et al., 2001a). Tais transportadores 

foram distribuídos numa árvore filogenética, com destaque para as UCPs, além da presença de 

DICs e ANTs, dentre outros carreadores mitocondriais (RIAL et al., 2010) (FIGURA 3). 

Todos os representantes da FCM, consistem de uma estrutura monomérica funcional 

contendo de 295 a 320 resíduos de aminoácidos, correpondendo a seis α-hélices (I-VI) 

transmembranares e cinco segmentos hidrofílicos, que podem ser divididos em três domínios 

de 100 aminoácidos homólogos, formando uma estrutura tripartida (FIGURA 4). As pequenas 

alças hidrofílicas (a e b) estão localizadas no lado do espaço intermembranar, enquanto os 

longos giros hidrofílicos estão localizados no lado da matriz (A, B e C) contendo o Sinal 

Protéico de Transferência de Energia Mitocondrial (SPTE): P-x-(DE)-x(LIVAT)-(RK)-x-

(LRH)-(LIVMFY)-(QGAIVM) (BORECKY et al., 2001a; LALOI, 1999; PICAUT et al., 

2004). 
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Figura 3 – Relação filogenética da família das UCPs e carreadores mitocondriais com alta homologia 

 

 
 
 
Fonte: Rial et al., 2010 
400 sequências protéicas não redundantes de tamanho completo correspondentes aos carreadores de fosfato (PIC), 

nucleotídeos adenina (ANT), oxaloacetato (OAC), dicarboxilato (DIC), oxoglutarato (OGC), proteínas 

desacopladoras (UCP) e um conjunto de carreadores não definidos (UnkC) foram obtidos a partir do NCBI e 

alinhados com banco de dados públicos ENSEMBL. Outras abreviações: BMCP1: proteína carreadora 

mitocondrial cerebral 1 (também chamada de UCP5); KMCP: proteína carreadora mitocondrial cerebral do rim; 

pUCP: proteína desacopladora de planta. O ramo que conduz a UCP1 de eutérios e a posição do carreador OAC 

de Y. lopolytica estão indicados na figura. 
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Figura 4 – Características estruturais da família de carreadores mitocondriais 

 

Fonte: Picaut et al., 2004 

Cada domínio consiste de duas α-hélices transmembranares separados por um extensivo giro hidrofílico (A, B e 

C). Os três domínios estão ligados por pequenos segmentos hidrofílicos (a e b). Ambos C e N terminal estão 

localizados no lado citosólico da membrana mitocondrial interna, dentro do espaço intermembranar. A sequência 

motivo característica, presente em cada giro da matriz, está mostrada no quadro amarelo; x representa um 

aminoácido variável. 

 

Berardi et al. (2011) através de trabalhos realizados com a UCP2 utilizando a técnica de 

ressonância magnética nuclear propuseram que a estrutura das UCPs (FIGURA 5) pode ser 

comparável com a da proteína carreadora de ADP/ATP (ANT) descrita por Pebay-Peyroula et 

al. (2003). Todas as UCP e ANT (FIGURA 6) compartilham uma estrutura tripartida comum 

que consiste em três domínios repetidos, ligados através de um “loop”, cada qual contendo dois 

subdomínios hidrofóbicas que formam α-hélices transmembraneres abrangendo a membrana 

interna mitocondrial, com a diferença que nas UCPs as orientações relativas dos segmentos 

helicoidais são diferentes, resultando em uma maior abertura do lado da matriz da  membrana 

interna (BERARDI et al., 2011; ECHTAY, 2007;). Uma análise do alinhamento das sequências 

dos domínios transmembranares das UCPs sugerem que as UCP1-3 e UCP4-5 pertencem a 

subfamílias diferentes (KELLER et al. 2005). 
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Figura 5 – Estrutura da UCP2 

 
Fonte: BERARDI et al., 2011 

Sequência da UCP2 e topologia membranar com resíduos básicos e ácidos mostrados em azul e vermelho, 

respectivamente. As prolinas conservadas nas torções de prolina do TMHs 1, 3 e 5 são mostradas em amarelo. As 

posições rotacionais marcadas estão destacadas em verde. As linhas tracejadas em vermelho representam a 

distância de longo alcance ou distância PRE interhelicoidais (<19 Å) entre as alças e o esqueleto estrutural de 

protóns de amida. 

 

 

Figura 6 – Comparação da UCP2 e ANT1 

 

 
Fonte: BERARDI et al., 2011 

Visão da UCP2 e ANT1 do lado da matriz dos transportadores mostrando a perda tripla da pseudo simetria na 

UCP2 como um resultado de diferentes estruturas na repetição 3. As orientações das hélices anfipáticas estão 

indicadas pelas setas. 
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As UCPs catalisam o desacomplamento da cadeia transportadora de elétrons da 

fosforilação oxidaditava (RICQUIER; KADER, 1976). Como consequência, o potencial de 

membrana é ligeiramente reduzido e a energia derivada da oxidação dos substratos é perdida 

na forma de calor. De maneira geral, as proteínas desacopladoras dissipam o gradiente 

eletroquímico de prótons gerados na respiração na forma de calor (NICHOLLS, 2001), sendo 

que duas características peculiares desta atividade são a dependência de ácidos graxos e a 

sensibilidade para inibição por nucleotídeos purínicos (GDP, GTP, ADP e ATP) (BRAND et 

al., 2004; CANNON et al., 2006; JEZEK et al., 1996; SLUSE et al., 2006; VERCESI et al., 

1995).  

Tais características foram inicialmente identificadas em mitocôndrias de tecido adiposo 

marrom, associadas aos processos termogênicos (NICHOLLS; LOCKE, 1984), revelando 

maior ativação pelos ácidos graxos insaturados (BORECKÝ et al., 2001b; BORECKÝ; 

VERCESI, 2005). 

A inibição das UCPs/pUCPs por nucleotídeos de purina pode ser regulada pelo pH 

devido a ocorrência de grupos ionizados que vão interferir nos respectivos sítios de ligação 

(BORECKÝ; VERCESI, 2005; NAVET et al., 2005; SAVIANI et al., 1997; VERCESI et al., 

2006). No caso da interação com nucleotídeos livres o pH ótimo é 6,7 e existe um sítio de 

ligação específico denominado Sítio de Ligação a Nucleotídeos Purínicos, do inglês Putative 

Nucleotide Binding Site - PNBD, localizado no final da terceira alça da matriz. 

O mecanismo de regulação para o transporte de H+ através das UCPs pelos ácidos 

graxos é um assunto controverso e três mecanismos foram propostos até então 

(DIVAKARUNI; BRAND, 2011):  

a) modelo tamponante (FIGURA 7A), onde os ácidos graxos se ligam a sítios 

específicos (asparagina e glutamina) que estão junto ao canal de prótons da proteína, criando 

grupos carboxila aceptores/doadores de elétrons que facilitariam o transporte de H+ 

(KLINGENBERG, 1990; WINKLER; KLINGENBERG, 1994). 

b) modelo protonoforético proposto por Garlid et al. (1996) (FIGURA 7B), o qual 

propõe que ácidos graxos protonados penetrem na monocamada interna através de um 

mecanimos denominado “flip-flop” e liberam um próton H+ na matriz mitocondrial, 

posteriormente o ácido graxo livre desprotonado seria exportado para a monocamada externa 

através da proteína desacopladora mitocondrial que atuaria como uma carreadora de ânions 

(SKULACHEV, 1996). 
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c) modelo de interação alostérica (FIGURA 7C), o terceiro modelo defende que os 

ácidos graxos não são necessátios para o transporte de prótons, mas induzem uma mudança 

alostérica para superar a inibição persistente dos nucleotídeos de uma UCP inerentemente ativa. 

Diante da não alteração da cinética de ligação dos nucleotídeos na presença de ácidos graxos, 

Divakaruni e Brand (2011) sugeriram que esta competição funcional não é alcançada através 

de uma simples ligação competitiva. 

 

Figura 7 – Mecanismos de regulação para o transporte de protón através das UCPs mediados por ácidos graxos 

 
Fonte: DIVAKARUNI; BRAND, 2011 

Três modelos procuram explicar o mecanismo de condução de protóns catalizado pela UCP1. A: Modelo 

tamponante; B: Modelo protonoforético; C: Modelo de interação alostérica.  

β3-AR, receptor β3-adrenérgicos; AC, adenilato ciclase; PKA, proteína quinase A cíclica dependente de AMP ; 

PPAR, receptores γ ativados por proliferador de peroxissoma, ; TR, receptor de hormônio da tireóide; RXR, 

receptor do ácido 9-cis retinóico; IMS, espaço intermembranar; MIM, membrana interna mitocondrial.  

 

Quanto as funções de cada UCP, a UCP1 apresenta-se como uma importante reguladora 

da termogênese em mamíferos (RICHARD; PICARD, 2011), enquanto que as UCP2 e 3 estão 

relacionadas com a dissipação do gradiente de prótons, evitando o excesso de força próton-

motriz, diminuindo assim as EROs produzidas pela cadeia transportadora de elétrons (GARLID 
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et al., 2000). Quanto as UCP4 e 5, através da superexpressão destes genes em células neurais, 

foi possível identificar um importante papel neuroprotetor contra o dano oxidativo, além da 

identificação de suas expressões em tecidos não neurais, especialmente em células epiteliais 

mamárias de bovinos (YONEZAWA et al., 2009).  Embora ainda sejam pouco exploradas, as 

UCP4 e 5 se tornam interessantes como potenciais intervenientes no desencadeamento de 

doenças (RAMSDEN et al., 2012). 

 Entre 1999 e 2004, vários homólogos da UCP1 foram identificados em mamíferos 

[UCP2 em vários tecidos (STUART et al., 1999), UCP3 em tecido adiposo marrom e músculos 

esqueléticos, UCP4 e UCP5 em cérebro], pássaros (RAIMBAULD et al., 2001), vertebrados 

ectodérmicos, como sapo (KLEIN et al., 2002), no marsupial carnívoro Sarcophilus harrisii 

(KABAT et al., 2004), peixes (STUART et al., 1999), em insetos (FRIDELL et al., 2004), no 

organismo eucariótico primitivo Caenorhabditis elegans (CeUCP, número de acesso 

AAB54239), ameba (JARMUSZKIEWICZ et al., 1999), Dictyostelium discoideum 

(JARMUSZKIEWICZ et al., 2002), fungos (JARMUSZKIEWICZ et al., 2000), e em 

trofozoítos do parasita da malária Plasmodium berghei (UEMURA et al., 2000). Tais 

evidências sugerem que as UCPs possam ser encontradas em todos os eucariotos. 

 

2.4 Proteína desacopladora mitocondrial em plantas 
 

Em 1995, Vercesi et al. descobriam uma enzima em mitocôndrias de tubérculo de batata 

com propriedades bioquímicas e fisiológicas semelhantes à UCP1 encontrada em tecido 

adiposo marrom de animal e a nomearam PUMP (Plant Uncoupling Mitochondrial Protein). A 

nomenclatura PUMP para proteína desacopladora de planta vem sendo substituída por pUCP 

(Proteína desacopladora de planta) (BORECKÝ et al., 2001a). A descoberta dessa enzima no 

Reino Plantae impulsionou a busca por novas UCPs homólogas em plantas, animais e demais 

eucariontes (BORECKÝ et al., 2001a; CAVALHEIRO et al., 2004; FLEURY et al., 1997; 

JARMUSZKIEWICZ et al., 1999, 2002;). 

De 1997 até 1999, 4 UCPs adicionais de animais e uma segunda PUMP foram 

identificadas (UCP2, FLEURY et al., 1997; UCP3, BOSS et al., 1997; UCP4, MAO et al., 

1999; BMCP1/UCP5, SANCHIS et al., 1998; AtUCP2 em planta, WATANABE et al., 1999). 

Além do achado de Hana´k e Jezˇek, (2001) de uma sequência codificadora encontrada no 

genoma de Arabidopsis para outra possível PUMP (AtUCP4). Uma revisão dos membros das 

UCPs foi realizada por Ledesma et al. (2002). 
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Borecký et al., (2006) fizeram uma provável caracterização de toda a família dos genes 

codificadores da UCP em uma monocotiledônea (cana de açúcar) e uma dicotiledônea 

(Arabidopsis). Em Arabidopsis, além da identificação já descrita da AtPUMP1 (Maia et al., 

1998), AtPUMP2 (Watanabe et al., 1999), e do possível gene de pUCP (AtPUMP4) divulgado 

por Hana´k e Jezˇek (2001) e classificado por Borecký como AtPUMP3, três novos membros 

foram descritos, AtPUMP4, AtPUMP5 e AtPUMP6. Em cana de açúcar foram identificados 5 

genes codificantes da UCP, os quais foram nomeados como SsPUMP1, SsPUMP2, SsPUMP3, 

SsPUMP4, e SsPUMP5.  

Ainda no mesmo trabalho de Borecký et al., (2006) foi realizada uma análise das 

sequências de várias UCPs de animais e vegetais, assim como a inclusão de DIC e M2OM a 

fim de identificar os motivos específicos da UCP através do programa MEME-MAST 

(BAILEY; ELKAN, 1994; BAILEY; GRIBSKOV, 1998).  

De acordo com esse programa, oito motivos preditos foram associados com alguns 

grupos completos e específicos de UCPs/pUCPs (FIGURA 8). Assim, os motivos 1 e 2 são 

longos (50 e 30 aminoácidos, respectivamente) e ocorrem em todas as UCPs.  Estes motivos 

formam um conjunto em “tandem” dentro de cada domínio do polipeptídeo e os três conjuntos 

correspondem aproximadamente a 80% da pUCP. Sugere-se que estes motivos em conjunto em 

“ tandem” foram conservados ao longo da evolução para manter a conformação das UCPs.  Os 

motivos 5 e 6 são específicos para pUCPs e estão localizados dentro de duas alças externas, isto 

é, voltadas para o espaço intermembranar. Além disso, uma inserção específica de uma região 

rica no aminoácido alanina foi encontrada perto do primeiro ETPS em pUCPs de cana-de-

açúcar, milho, trigo e arroz, aparentando estar ausente em dicotiledôneas (BORECKY et al., 

2001a; VERCESI et al., 2006). 

Curiosamente, a proteína desacopladora do repolho do tipo skunk (SfUCPb) revela 

ausência do quinto motivo transmembranar, sugerindo regulação fisiológica diferente de 

desacoplamento desta isoforma (ITO, 1999; ZHU et al., 2011). 

Todas as proteínas desacopladoras analisadas apresentaram três cópias das assinaturas 

ETPS, enquanto outros membros da família dos carreadores mitocondriais apresentaram apenas 

uma ou duas cópias desta assinatura (M2OM apresentaram a ausência da segunda assinatura). 

Estas assinaturas ETPS exibiram variações específicas para todas as pUCPs analisadas 

(BORECKY et al. 2001a; VERCESI et al., 2006). 

Todas as pUCPs também foram analisadas quanto a presença das quatro assinaturas 

específicas para UCP proposta por Jezek e Urbánková (2000). Todas as pUCPs apresentaram 
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as quatro assinaturas completas localizados na primeira, segunda, quarta e sexta α-hélice 

(BORECKY et al. 2006). Vale ressaltar, que a sexta α-hélice é parcialmente específica para as 

UCPs, já que contém resíduos de aminoácidos pertencentes ao domínio de ligação para 

nucleotídeos purínicos (PNBD), este, presente em outros membros da família de carreadores 

mitocondriais Bouillaud et al. (1994). 

 

Figura 8 – Esquema representativo da proteína AtPUMP1 contendo os motivos conservados 

  

Fonte: Vercesi et al., 2006, pg. 387 
Os motivos 1 e 2 são comuns a todos os membros dessa subfamília e envolvem o primeiro domínio 

transmembranar da proteína (motivo 2) ou o segundo domínio (motivo 1) de cada repetição na proteína. Os motivos 

5 e 6 são específicos para pUCPs e ambos estão expostos no espaço intermembranar. 

 

Além disso, a predição de um motivo adicional pelo programa MEME-MAST revelou 

um motivo específico para os M2OM/DIC localizado na extremidade C-terminal da molécula. 

Este motivo não foi detectado em nenhuma UCP analisada (BORECKY et al. 2006). 

A localização dos genes AtUCP1-6 estão distribuídas em diferentes cromossomos (3, 5, 

1, 4, 2 e 5, respectivamente) e apresentam diferentes estruturas genômica. AtUCP1 e 2 

apresentam estruturas gênicas quase idênticas, consistindo de 9 éxons e 8 intróns, porém os 
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genes AtUCP3 e AtUCP6 possuem somente dois éxons, enquanto que AtUCP4 e AtUCP5, não 

possuem íntrons (NOGUEIRA et al., 2005) (FIGURA 9). 

Os ortólogos pUCPs de arroz (OsUCP1, OsUCP2, OsUCP3 e OsUCP4) localizados 

também em diferentes cromossomos (1, 11, 4 e 2, respectivamente) mostraram uma estrutura 

gênica similar para seus correspondentes em Arabidopsis, com os genes OsUCP1 e OsUCP2 

apresentando 9 éxons, OsUCP3 apresentando 2 éxons, enquanto o gene OsUCP4 apresentou 

um único éxon (NOGUEIRA et al., 2005) (FIGURA 9). 

 

Figura 9 – Estrutura gênica das pUCPs de arroz e Arabidopsis. 

 

Fonte: NOGUEIRA et al., 2005 

Os retângulos preenchidos representam os éxons e as linhas entre esses retângulos representam os íntrons. As 

barras indicam bp (pares de bases) do DNA cromossômico. 

 

As relações filogenéticas de seqüências de aminoácidos de UCPs provenientes de 

mamíferos, plantas e outros organismos, assim como a inclusão de seqüências dos carreadores 

mitocondriais malato-/2-oxoglutarato (M2OM) e a do dicarboxilato (DIC) de vários 

organismos, revelaram a presença de 5 subfamílias bem definidas de UCPs (FIGURA 10). As 

pUCPs estão distribuídas em três subfamílias: a subfamília II contendo pUCPs dos tipos 1 e 2; 

a subfamília V agrupando pUCPs dos tipos 4, 5 e 6 e a subfamília III, que inclui pUCPs dos 
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tipos 3 de mono e dicotiledôneas, a UCP4 de mamíferos e a UCP de um eucarioto primitivo 

Caenorhabditis elegans (CeUCP) (NOGUEIRA et al., 2005). 

Figura 10 – Árvore filogenética não enraizada para UCPs/PUMPs e outras sequências de 
proteínas carreadoras mitocondriais 

 

Fonte: NOGUEIRA et al., 2005  
Árvore filogenética não enraizada para UCPs/PUMPs e outras sequências de proteínas carreadoras mitocondriais  
obtida pelo programa MEGA2. As sequências foram alinhadas utilizando o programa CLUSTALX e a topologia 
da árvore e distância evolucionária foram estimadas usando o método neighbor-joining (1000 bootstraps). 

 

Palmieri et al. (2008) identificaram em Arabidopsis que as AtUCP4-6 identificadas por 

Borecký et al. (2006) na verdade sejam isoformas de DICS, nomeadas DIC1, DIC2 e DIC3. De 

acordo com a árvore filogenética de sequências de aminoácidos de transportadores 

mitocondriais de vários organismos, os referidos autores mostraram que os DICs (DIC1, DIC2 

e DIC3), apresentavam maior similaridade com os transportadores de dicarboxilato encontrados 

em animais e leveduras do que com as pUCPs (FIGURA 11). 
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Figura 11 – Árvore filogenética de sequências de aminoácidos de transportadores 
mitocondriais de vários organismos 

 

Fonte: Palmieri et al. (2008)  

Dendograma não enraizado proveniente de um alinhamento realizado pelo software ClustalX (1.75) utilizando os 

parâmetros padrões e visualizado através do programa Phylodendron TreePrint 

(http://www.es.embnet.org/Doc/phylodendron/treeprint-form.html). Os comprimentos dos ramos são desenhados 

proporcionalmente à quantidade de mudanças na sequência. A barra indica o número de substituições por resíduo, 

sendo 0.1 correspondente a uma distância de 10 substituições a cada 100 resíduos. 

 

Devido a presença generalizada da UCP em eucariotos, diversas funções foram 

propostas paras a pUCPs (NOGUEIRA; SASSAKI; MAIA, 2011) como a regulação do 

potencial de membrana da mitocôndria (JEZEK et al., 1996) regulação do metabolismo 

energético na mitocôndria (RICQUIER; BOUILLAUD, 2000), redução das EROs 

(CONSIDINE et al., 2003; POPOV et al., 2011) e manutenção da homeostase redox (VERCESI 

et al., 2006), além de influenciar no fluxo do ciclo do ácido tricarboxílico (SMITH., 2004). 
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Em plantas, a ativação ou superexpressão da UCP parece aliviar a produção de EROs e 

aumentar a tolerância ao estresse oxidativo (BRANDALISE et al. 2003; KOWALTOWSKI et 

al. 1998). O fato da atividade da UCP na mitocôndria ser estimulada por superóxidos e/ou 

produtos da peroxidação lipídica (CONSIDINE et al., 2003; SMITH et al., 2004) é consistente 

com a função de proteção contra o extresse oxidativo e indica que a UCP media o controle da 

formação de EROs através de um mecanismo de feedback negativo (PASTORE et al., 2007).  

De fato, EROs são um dos principais componentes produzidos pelo estresse biótico e 

abiótico, além da mitocôndria ser a principal fonte intracelular para a produção de EROs 

(MOLLER, 2001). O que suporta o fato de UCPS e AOXs protegerem a célula contra a alta 

produção de EROs durante estresses bióticos e abióticos (BRANDALISE et al. 2003; 

MAXWELL; WANG; McINTOSH, 1999; VAN AKEN et al. 2009). Por outro lado, a 

expressão constitutiva de pUCPs podem regular o fluxo energético da mitocondria e alguns 

estágios de desenvolvimento de tecidos e órgãos da planta (VERCESI et al., 2006).  

Contrastando as funções fisiológicas relativamente bem conhecidas das UCPS em 

resposta aos estresses, pouco se sabe sobre seu possível papel durante o desenvolvimento da 

planta. Além disso, a modulação da expressão dos genes durante o estresse e/ou em resposta a 

estresse ambientais ou bióticos é pouco conhecida (NOGUEIRA et al., 2011). 
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3 OBJETIVOS 

 

3.1 Objetivo geral 

 

         Caracterizar, analisar filogeneticamente e avaliar o perfil de expressão da família 

multigênica da proteína desacopladora mitocondrial (UCP) em diferentes tecidos durante o 

desenvolvimento da soja (Glycine max) e em condições de estresse. 

 

3.2 Objetivos específicos 

 

• Caracterizar a família multigênica da UCP de soja (Glycine max), bem como de outras 

leguminosas (Cajanus cajan, Phaseolus vulgaris, Medicago truncatula, Cicer 

arietinum, Lupinus angustifolius, Vigna angularis, Vigna radiata, Arachis duranensis e 

Arachis ipaensis) através de buscas em bancos de dados e anotação gênica;  

• Analisar filogeneticamente a família multigênica da UCP de soja (Glycine max), bem 

como de outras leguminosas (Cajanus cajan, Phaseolus vulgaris, Medicago 

truncatula,Cicer arietinum, Lupinus angustifolius, Vigna angularis, Vigna radiata, 

Arachis duranensis e Arachis ipaensis) utilizando Arabidopsis thaliana como grupo 

externo; 

• Desenhar os iniciadores específicos referentes aos genes da família multigênica da UCP 

em soja (Glycine max). 

• Avaliar a expressão gênica da família multigênica da UCP em diferentes tecidos durante 

o desenvolvimento da soja (Glycine max).  

• Avaliar a expressão gênica da família multigênica da UCP em diferentes tecidos da soja 

(Glycine max) sob condições de estresse (Polietileno glicol - PEG, Ácido salicílico - 

AS). 

 

 

 

 

 

 

 



43 

 

 

 

4 MATERIAIS E MÉTODOS 

 

4.1 Material vegetal 

 

As sementes de soja (Glycine max) cultivar (BRS Pala – Safra de 2009), utilizadas para 

obtenção do material vegetal usado nos estudos de expressão gênica, foram doadas pela 

Empresa Brasileira de Pesquisa  Agropecuária (EMBRAPA Trigo, Passo Fundo, Rio Grande 

do Sul) e encaminhadas ao Laboratório de Bioenergética da Universidade Federal do Ceará 

(UFC) onde foram transferidas para frascos hermeticamente fechados e armazenadas em 

geladeira a 10 0C. 

 

4.2 Condições de crescimento  

 

As sementes de soja (Glycine max), livres de danos mecânicos aparentes foram 

selecionadas e esterilizadas em solução de Hipoclorito de Sódio (NaClO) 1% durante cinco 

minutos, visando eliminar possíveis patógenos presentes em seu tegumento. Posteriormente as 

sementes foram deixadas em água destilada durante 2 horas. Transcorrido esse tempo as 

sementes foram lavadas em água corrente e em água destilada (ddH2O).  

As sementes esterilizadas foram germinadas em papel de filtro embebido com solução 

nutritiva de Hoagland (KNO3 1M, MgSO4 1M, Ca (NO3)2 1M, NH4H2PO4 1M e 0.5 % Fe-

EDTA) contendo micronutrientes (H3BO3 2,86 g L-1, MnCl2 1,86 g L-1, ZnSO4 0,22 g L-1, 

CuSO4.5H2O 0,08 g L-1 e Na2MoO4 0,20 g L-1) e concentrada a 25%. Esse procedimento de 

germinação em solução de Hoagland foi adotado para evitar sintomas de deficiência nutricional 

que foram observadas quando as sementes eram germinadas apenas em água destilada.  Seis 

dias após a semeadura, as mudas foram transferidas para hidroponia contendo a solução 

nutritiva de Hoagland e Arnon (1950) concentrada a 100%. 

As coletas dos órgãos/tecidos para extração de RNA total durante os estágios de 

desenvolvimento da soja foram feitas com 10, 22, 45 dias após a semeadura (DAS) - início da 

floração, 54 dias (nove dias após a floração - DAF) e 63 dias (dezoito DAF). Foram coletadas 

raízes, folhas unifolioladas e trifolioladas, cotilédones, hipocótilos, epicótilos, flores e vagens. 

Também foram coletadas sementes no início da germinação (semente seca e a semente 
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embebida 24 horas na solução de Hoagland). Em todos os tecidos foram coletadas amostras de 

três plantas diferentes (Tabela 3). 

 

Tabela 3 - Órgãos coletados e idade das plantas usadas para os ensaios durante o 
desenvolvimento 

Órgão extraído 
Idade da planta 

0 h 24 h 10 DAS 22 DAS 45 DAS 9 e 18 
DAF 

Sementes secas       

Sementes embebidas       

Folhas unifolioladas       

Cotilédones       

Raízes       

Folhas trifolioladas       

Epicótilos       

Hipocótilos       

Flores       

Vagens       

DAS – dias após semeadura; DAF – dias após a floração 
 

Após as coletas dos órgãos, as amostras foram congeladas imediatamente em nitrogênio 

líquido e armazenadas em freezer -80 0C até o momento da extração de RNA total. 

 

4.2.1 Condições de crescimento em estresse e desenho experimental 

 

Para os ensaios em condições de estresse, plantas de soja (BRS PALA) com treze dias 

após a semeadura (DAS) foram submetidas a estresse osmótico, promovido pelo polietileno 

glicol (PEG - 100 g/L) aplicado diretamente na solução hidropônica,  e estresse através da 

aplicação exógena de ácido salicílico  nas folhas (AS - 0,5 mM). Folhas e raízes foram coletadas 

nos tempos 0, 6, 12 e 24 h de submissão aos estresses, as amostras foram congeladas 

imediatamente em nitrogênio líquido e armazenadas em freezer -80 0C para posterior extração 

de RNA total. Cada grupo (controle e estresse) continha três plantas em cada tempo analisado. 

 

4.3 Análises in silico 

 

4.3.1 Identificação in silico dos genes da proteína desacopladora mitocondrial em 

Glycine max e outras leguminosas. 
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 As sequências da família multigênica da UCP em Cajanus cajan, Glycine max,  

Glycine soja, Phaseolus vulgaris, Vigna angularis, Vigna radiata, Medicago truncatula,Cicer 

arietinum, Lupinus angustifolius, Arachis duranensis e Arachis ipaensis foram identificadas 

pela ferramenta BLAST (Basic Local Align-ment Search Tool) (Altschul et al., 1997)   

utilizando  sequências de UCP de Arabidopsis thaliana [número de 

acesso: UCP1(NM_115271), UCP2 (NM_125287), UCP3 (AEE29110), UCP4 (AAK68799), 

UCP5 (NM_127816) e UCP6 (AED91400)] como referência contra o banco de dados WGS 

(whole-genome shotgun) do GenBank (NCBI).  

 As sequências genômicas identificadas foram manualmente anotadas através da 

comparação destas contra os bancos de dados de sequências expressas REFSEQ_RNA 

(reference mRNA sequences), EST (expressed sequence tags) e TSA (transcriptome shotgun 

assembly) para determinar a estrutura dos éxons e íntrons de cada gene, bem como a obtenção 

do cDNA deduzido através da simulação do splicing (retirada dos íntrons e junção dos éxons).O 

cDNA deduzido foi então traduzido para a sequência de aminoácidos através da ferramenta de 

tradução do servidor da web Expasy (http://www.expasy.org/) e as proteínas deduzidas foram 

então checadas contra as sequências de proteínas de UCPs disponíveis no GenBank 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov) utilizando a ferramenta BLASTp. 

 

4.3.2 Alinhamento das sequências e análise filogenética 

 

Após a anotação dos genes das espécies citadas anteriormente procedeu-se a análise 

filogenética a partir das sequências de proteínas obtidas. Estas sequências, juntamente com as 

sequências de proteínas citadas anteriormente de Arabidopsis thaliana da ordem Brassicales 

(usada como grupo externo) foram alinhadas através do programa CLUSTAL W e a relação 

evolucionária determinada pelo programa MEGA 5.2 empregando o método neighbor-joining 

(SAITOU e NEI, 1987) com valores de bootstrap (1.000 replicatas) (TAMURA et al., 2011). 

 

4.3.3 Desenho dos oligonucleotídeos iniciadores  

 

As sequências de cDNAs deduzidos obtidas para as UCPs em soja foram alinhadas 

através da ferramenta de alinhamento múltiplo  no programa ClustalW2 

(http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/) para verificar os nucleotídeos não conservados 
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entre a família multigênica da UCP a fim de auxiliar na verificação da especificidade durante o 

processo de confecção dos oligonucleotídeos iniciadores (primers). 

Os oligonucleotídeos iniciadores específicos usados para as reações de PCR quantitativa 

foram desenhados com o auxílio do programa Perl primer V1.1.20 (MARSHALL, 2011) 

levando em consideração os seguintes parâmetros: temperatura de melting (Tm) de 57-65 °C 

com diferença de 2 °C entre o primer senso (forward) e o antisenso (reverse), comprimento do 

primer de 19-23, tamanho do produto (amplicon) de 100-200 pares de base, percentual do 

conteúdo de GC entre 40-60%, não produção de ligações secundárias  heterodímeras 3’ 

extensíveis e produção de ligações secundárias não extensíveis com valores de delta G > -3,0 

kcal/mol. 

Os primers obtidos foram então checados no alinhamento múltiplo entre as UCPs para 

checar sua especificidade, sendo então realizadas modificações manuais quando necessário. 

Após a especificação dos primers, estes eram verificados quanto à formação de estruturas 

secundárias [grampos (hairpins), homodímeros (self-dimers) e heterodímeros (hetero-dimers)] 

na ferramenta IDT OligoAnalyzer (http://www.idtdna.com/calc/analyzer). Para serem 

aprovados os primers deveriam ter valor de Tm menor que 35 °C para a produção de grampos 

e valores de delta G máximo maior que -5,0 kcal/mol. 

Outras características a seguir foram seguidas para o desenho dos primers tais como: 

nucleotídeo da extremidade 3’ do primer ser específico para o gene de interesse a fim de se 

garantir a sua especificidade, duas entre as três últimas bases serem um G ou C para garantir o 

anelamento da extremidade 3’ e posição dos primers foward e reverse em éxons diferentes com 

no mínimo um íntron entre eles para possível identificação de contaminação com DNA 

genômico ou posição de um dos primers na junção éxon-éxon para evitar a ligação dos primers 

com DNA genômico. 

 As sequências para os pares de primers dos genes de referência EF1β, SKIP16, MTP e 

UKN1 para verificação da expressão relativa foram obtidos de  Hu et al. (2009), enquanto que 

para os genes EF1α foram obtidos de  Saraiva et al. (2014).   

 

4.4 Análise da expressão gênica pela Reação em Cadeia da DNA Polimerase 

quantitativa em tempo real (RT- qPCR) 
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4.4.1 Extração de RNA total 

 

Para a extração de RNA total dos órgãos coletados, 200 mg do material vegetal foi 

macerado em nitrogênio líquido, utilizando-se almofariz e pistilo. Do produto macerado obtido 

foi realizada a extração de RNA total através do RNeasy plant mini Kit (Qiagen) de acordo com 

as instruções do fabricante. 

 Às amostras maceradas foram adicionados 700 μL do tampão RLT e 10 μL de β – 

mercaptoetanol, homogeneizadas usando-se o vórtex, e a solução obtida foi transferida através 

de pipetagem para uma mini coluna do kit (QIAshedder spin column - lilás, acoplada a um tubo 

coletor de 2 mL) e centrifugada a 25 0C por 2 minutos a 14.000 RPM. O sobrenadante foi 

recuperado e transferido para um novo tubo eppendorf, onde foram adicionadas 0,5 vezes do 

volume inicial de etanol 95% e a solução obtida foi misturada por inversão. 

 A solução obtida anteriormente (em torno de 700 μL) foi transferida para uma nova 

coluna do kit (RNeasy mini spin column – rósea, acoplada a um tubo coletor de 2 ml) e 

centrifugada a temperatura ambiente (25 0C) por 15 segundos a 10.000 RPM. O eluído foi 

descartado sendo adicionado na coluna rósea 350 μL de tampão RW1, centrifugando-se a 

temperatura ambiente por 15 segundos a 10.000 RPM. Foram aplicados 80 μL de 

desoxirribonucleases (DNase) na coluna, sendo esta deixada a  temperatura ambiente durante 

15 minutos. Transcorrido este tempo, adicionou-se novamente 350 μL de RW1 e foi feita uma 

nova centrifugação à temperatura ambiente por 15 segundos a 10.000 RPM. Após a última 

lavagem com RW1 a coluna foi transferida para um novo tubo coletor e adicionados 500 μL de 

RPE na coluna, sendo esta submetida a uma centrifugação a temperatura ambiente por 15 

segundos a 10.000 RPM. O eluído foi descartado e adicionados mais 500 μL de RPE na coluna, 

submetendo-a a uma nova centrifugação a temperatura ambiente por 2 minutos a 10 mil RPM, 

a fim de eliminar qualquer resíduo de etanol que possa interferir em reações posteriores.  

O eluído e o tubo coletor foram descartados e a coluna foi transferida para um novo tubo 

coletor de 1,5 mL. Em sequência foram adicionados 40 μL de água livre de RNases diretamente 

na coluna, submetendo a nova centrifugação por 1 minuto a 10.000 RPM para eluição do RNA. 

O RNA eluído foi armazenado a -20 0C para posterior quantificação, análises eletroforéticas, 

reações de transcrição reversa (RT) e ensaios de RT- qPCR.  
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4.4.2 Quantificação e pureza do RNA total 

 

Após extração do RNA total a concentração e pureza das amostras foram determinadas 

através do espectrofotômetro Nanodrop 2000 (Thermo Scientific) em comprimentos de onda 

de 260ηm. Para estimar a pureza do RNA extraído a razão de 260/280 ηm de absorbância foi 

utilizada para identificar contaminações por proteínas (razão deve estar entre 1,8 a 2) e a razão 

de 260/230 ηm de absorbância utilizada para contaminações por polissacarídeos (razão deve 

estar acima de 2).  

 

4.4.3 Integridade do RNA total e eletroforese do gel de RNA 

 

A integridade do RNA total e contaminação com DNA genômico foram verificadas 

usando-se 0,5 μg de RNA total em uma eletroforese em gel de agarose a 1,5% em um volume 

total de 30 ml seguindo a proporção de 1g de agarose/100ml. 

Para isto, 0,30 g de agarose foram diluídas em 30 ml de MOPs 1x [ 41,86g de MOPS - 

(3-(Nmorpholino)-propanesulfonic acid], 50 mM de acetato de sódio, EDTA 0,5M, 1 litro de 

H2O mili-q, 1ml de água tratada com DEPC) e aquecidas no microondas a fim de uma total 

solubilização da agarose. A agarose solubilizada (ainda em estado líquido) foi colocada em uma 

bandeja apropriada para inserção de pentes, o que possibilitou a formação de canaletas (poços). 

Após solidificação, o gel de agarose foi colocado em uma cuba eletroforética que foi preenchida 

com tampão MOPs 1x. 

 Em cada poço foi aplicado um volume total de 5 μL contendo 1,5 μL do tampão da 

amostra (Azul de bromofenol) e 3,5 μL referentes a amostra mais água DEPC (água livre de 

RNases). A cuba de eletroforese foi ligada a uma fonte que polarizou a cuba com amperagem 

constante de 35 mA e a corrida eletroforética durou aproximadamente 30 minutos à temperatura 

ambiente (25 0C). Devido ao RNA possuir carga elétrica negativa em pH neutro, esta molécula 

migra entre os poros do gel em direção ao polo positivo da cuba, o que permite a formação de 

bandas separadas de acordo com o tamanho molecular do fragmento de RNA.  

Após a corrida eletrofórética o gel foi corado com brometo de etídeo (0,5 μg/mL) 

durante 10 minutos, atuando este como um agente intercalante de RNA/DNA que permite a 

visualização das bandas de DNA/RNA quando exposto à luz ultravioleta. 
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Para visualização do RNA ribossomal (18S e 28S) no gel de agarose foi utilizado o 

transiluminador de luz UV, sendo o RNA fotodocumentado por meio do sistema Mini BIS Pro 

(Bio-Imaging Systems) com auxílio do software GElCapture™. 

 

4.4.4 Tratamento com DNAse  

 

A fim de se obter amostras de RNA desprovidas de contaminação genômica, estas foram 

submetidas a uma digestão por DNase utilizando o kit RQ1 RNase-Free DNase (Promega, 

Estados Unidos) com algumas modificações nos volumes indicados pelo fabricante. 

Para cada amostra foram adicionados 6,5 μL de H2O livre de RNase + RNA total (1 

μg), 1 μL do tampão e 2,5 μL da DNase. Após leve homogeneização, o mix (10 μL) foi incubado 

à 37 °C por 30 minutos para digestão de possíveis contaminações com DNA genômico. Após 

a digestão foi adicionado 1 μL da solução de parada e o novo mix (11 μL) foi incubado à 65 °C 

por 10 minutos para inativar a DNase e terminar a reação. Logo em seguida as amostras foram 

submetidas a reação de transcrição reversa (RT).  

 

4.4.5 Síntese de DNA complementar (cDNA)  

 

Após as análises de pureza e integridade descritas anteriormente, o RNA total foi 

utilizado para a síntese do DNA complementar (cDNA), utilizando o Kit da IMpromII™ 

Transcriptase Reverse (Promega, Estados Unidos) de acordo com as instruções do fabricante. 

Na reação foram adicionados aproximadamente 0,5 μg de RNA total, oligodT18, MgCl2 25 mM, 

dNTPs 10 mM, tampão de reação 5X e água livre de RNases (Quiagen). A Tabela 4 mostra os 

reagentes utilizados para esta reação, bem como os seus respectivos volumes. 

A solução obtida após a adição dos reagentes supracitados (19 ul) foi submetida a 65 0C 

por 5 minutos para desnaturação e, posteriormente, transferidos para o gelo. Logo após, 1 μL 

da enzima transcriptase reversa foi adicionada em cada tubo de reação, completando o volume 

para 20 μL. 

A reação de síntese da fita complementar ocorreu a 42 0C por 1 hora, seguida de 75 0C 

por 15 minutos. O cDNA obtido foi armazenado a -20 0C para posteriores reações de PCR. 

 

4.4.6 Padronização para as reações de qPCR 
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4.4.6.1 Quantificação dos iniciadores específicos (PRIMERS) 
 

Inicialmente os primers foram diluídos para uma concentração de 500 μM, sendo 

posteriormente, quantificados em triplicata usando-se o espectrofotômetro Nanodrop 2000 

(Thermo Scientific). Da média das concentrações obtidas das leituras será calculada a 

concentração real de cada primer, sendo estes, posteriormente diluídos para uma concentração 

de 6 μM, a fim de se obter uma concentração final de 300 nM/uL, concentração esta que será 

utilizada nas reações de qPCR. 

 

4.4.6.2 Gradiente de temperatura 
 

A fim de determinar a temperatura ótima para cada par de primer foi feito um gradiente 

de temperatura usando um pool das amostras de cDNA. O procedimento foi realizado em 

termociclador Mastercycler ep realplex 4S (Eppendorf®) a partir da reação de RT-PCR 

quantitativa descrita posteriormente.  As temperaturas usadas foram (52,9; 55,5; 57,3; 59,4; 

61,6; 63,6; 65,4 e 68 0C). Foram selecionadas as temperaturas de menor Ct e com as curvas 

mais típicas (sigmoides). 

 

4.4.6.3 PCR  
 

A reação de PCR foi realizada para testar a qualidade do cDNA, produzido como 

descrito anteriormente. Utilizou-se para tal procedimento o par de primers referente ao gene de 

interesse a uma concentração de 500 μM. Para cada reação foi utilizado 1 µL de cDNA, 

Tabela 4 – Componentes e volumes usados nas reações de transcrição reversa 

Reagentes Volumes 

RNA total 5,5 μL  (0,5 μg de RNA total) 

Tampão 5X 4 μL 

MgCl2 (25 mM) 1,6 μL 

dNTPs (10 mM) 1,0 μL 

OligodT18 (20 ρmols/μL) 1,5 μL 

H2O livre de RNAses 5,4  μL 

Transcriptase reversa (160 μ/μL) 1,0 μL 
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acrescido de 5 µL do tampão de reação 5x, 1 μL  de dNTPs (5 mM), 1 μL de cada iniciador 

específico (500 μM) e 0,1 μL da enzima Go Taq DNA polimerase. O volume total foi 

completado com água milli-q autoclavada totalizando 25 µL.  

 

4.4.6.4 Eletroforese do cDNA amplificado 
 

O resultado da amplificação do cDNA foi visualizado em gel de agarose 2% utilizando-

se 8 µL do produto da PCR utilizando os mesmos padrões descritos anteriormente para a 

eletroforese de RNA diferindo apenas na utilização de tampão TBE 0,5x. 

 

4.4.6.5 RT – qPCR 

 

As reações de amplificação por PCR quantitativa foram realizadas a partir do cDNA 

obtido das reações de transcrição reversa das amostras de RNA e diluídos para uma 

concentração de 25 ηg/μL. A diluição das amostras de cDNA foi feita considerando-se a 

concentração  de 1000 ηg/μL. Nas reações de qPCR foram utilizados  4 μL de cDNA para cada 

reação, totalizando 100 ηg/μL por poço. Alíquotas da mesma amostra de cDNA foram 

utilizadas para todas as reações gene-específicas. 

A qPCR foi realizada de acordo com o seguinte protocolo: para cada reação (poço da 

placa) foram adicionados 10 μL do Power SYBR Green PCR Master Mix 2X (Applied 

Biosystems), 4 μL de cDNA (100 ηg), 1 μL de cada oligonucleotídeo iniciador (senso e anti-

senso) em uma concentração de 300 ηg/μL, e 4 μL de água ultrapura (Milli-Q) autoclavada e 

livre de nucleases, totalizando 20 μL de reação. O monitoramento em tempo real da PCR foi 

realizado em um termociclador Mastercycler ep realplex 4S (Eppendorf®) através da detecção 

dos níveis de  fluorescência do SYBR Green. As análises dos dados de fluorescência obtidas 

foram realizadas pelo Realplex Software. As reações ocorreram em placas com 96 poços e 

foram realizadas em triplicata e conduzidas de acordo com os seguintes parâmetros: 1) 95 0C 

por 10 minutos; 2) 40 ciclos: 15 segundos de desnaturação a 95 0C, 15 segundos de anelamento, 

variando a temperatura de acordo com cada par de primer, e 20 segundos de extensão a 60 0C. 

Também foi realizada a curva de dissociação (Melting), que consistiu de 15 segundos de 

incubação a 95 0C, 15 segundos de incubação a 60 0C e uma subida de 95 0C com duração de 

20 minutos. 
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4.4.7 Análise dos dados de expressão por RT-qPCR 

 

Após a realização das reações de PCR em tempo real, os níveis de expressão gênica 

foram determinados pelo número de ciclos de amplificação necessários para a fluorescência 

(emitida pelo SYBR Green) ultrapassar um limiar durante a fase exponencial da reação de PCR, 

determinado pelo Ct (Cycle treshold). Os Cts utilizados para as análises foram obtidos através 

da média aritmética entre as triplicatas de reações para cada condição e gene. Para normalização 

dos resultados, foi utilizada a equação ΔCt = Ct (gene alvo) – Ct (controle endógeno). Os 

valores brutos de Ct  foram convertidos em dados de expressão relativa utilizando-se o método 

delta Ct e delta-delta Ct (LIVAK; SCHMITTGEN, 2001) com o auxílio do programa GeNorm 

(VANDESOMPELE et al., 2002). 
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5 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

5.1 Caracterização da família multigênica da UCP em soja e outras leguminosas 

 

A análise in silico dos genomas das espécies leguminosas Cajanus cajan, Glycine max,  

Glycine soja, Phaseolus vulgaris, Vigna angularis, Vigna radiata, Medicago truncatula, Cicer 

arietinum, Lupinus angustifolius,  Arachis duranensis e Arachis ipaensis mostram que a UCP 

é codificada por uma família multigênica em todas as espécies analisadas (APÊNDICE 1). 

Vários genes da UCP foram identificados nas leguminosas revelando 10 genes para 

Glycine max, 7 genes para Vigna radiata, Medicago truncatula, Cicer arietinum, Lupinus 

angustifolius, Arachis duranensis e Arachis ipaensis, e 6 genes para Cajanus cajan, Glycine 

soja, Phaseolus vulgaris e Vigna angularis (TABELA 5).  

Todas as pUCPs das 10 leguminosas analisadas revelaram que assim como em cana de 

açúcar, arroz e arabidopsis (BORECKÝ et al. 2001a; NOGUEIRA et al., 2005), esta proteína 

é codificada por uma família multigênica. 

Quanto a ausência da UCP4 e 5 em Glycine soja, tais genes não puderam ser anotados 

diante da fragmentação do genoma nas posições onde estes genes se encontravam. Já para Vigna 

angularis nenhuma região foi identificada para a codificação da UCP4. 

Constrastando com os achados de Borecký et al. (2001a) em arabidopsis, modelo de 

dicotiledônea utilizado, nenhuma das espécies leguminosas analisadas apresentaram o gene 

UCP6 (TABELA 5), o que nos dá evidência que talvez esse gene tenha sido perdido durante os 

eventos de especiação da ordem fabales, apresentando então apenas as cinco isoformas de 

SsUCPs presentes na monocotiledônea (Cana de açúcar) analisada pelo mesmo autor e 

semelhante as UCPs encontradas em animais (DONADELLI et al., 2014). 

Outra característica distinta quando comparamos as pUCPs de leguminosas com 

arabidopsis, arroz e cana de açúcar,  se refere à duplicação ocorrida na UCP1 de todas as 

leguminosas, da UCP4 em Glycine max e Lupinus angustifolius e da UCP5 em  Glycine max, 

Vigna angularis, Vigna radiata, Medicago truncatula, Cicer arietinum e Arachis ipaensis 

(TABELA 5). 
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Tabela 5 – Caracterização dos genes da UCPS em leguminosas e arabidopsis 

Família Tribo 
Espécie  

(Nome comum) 

Cobertura 
do 

genoma e 
cultivar 

N° de 
genes 

UCP1 UCP2 UCP3 UCP4 UCP5 UCP6 

B
ra

ss
ic

ac
ea

e
 

C
am

el
in

ea
e

 

Arabidopsis thaliana 
(Arabeta) 

------ 6 UCP1 UCP2 UCP3 UCP4 UCP5 UCP6 

F
ab

ac
ea

e
 

P
h

as
eo

le
ae

 

Cajanus cajan 
(Feijão guandu) 

160,00x 
AFSP 

6 
UCP1a 
UCP1b 

 
UCP2 UCP3 UCP4 

UCP5 
 

------ 

Glycine max 
(Soja) 

8,02x 
Williams 82 

10 

UCP1a1 
UCP1a2 
UCP1b1 
UCP1b2 

UCP2 UCP3 
UCP4a 
UCP4b 

UCP5a 
UCP5b 

------ 

Glycine soja 
(Soja Silvestre) 

63,10x 
W05 

6 

UCP1a1 
UCP1a2 
UCP1b1 
UCP1b2 

UCP2 UCP3 ------ ------ ------ 

Phaseolus vulgaris 
(Feijão comum) 

21,02X 
G19833 

6 
UCP1a 
UCP1b 

 
UCP2 UCP3 UCP4 

UCP5 
 

------ 

Vigna angularis 
(Feijão azuqui) 

65,00x 
IT213134 

6 
UCP1a 
UCP1b 

 
UCP2 UCP3 ------ 

UCP5a 
UCP5b 

------ 

Vigna radiata 
(Feijão da china) 

300,00x 
VC1973A 

7 
UCP1a 
UCP1b 

 
UCP2 UCP3 UCP4 

UCP5a 
UCP5b 

------ 

T
rif

o
lie

ae
 

 Medicago truncatula 
(Luzerna cortada) 

90,00x 
A17 

7 
UCP1a 
UCP1b 

 
UCP2 UCP3 UCP4 

UCP5a 
UCP5b 

------ 

C
ic

er
ea

e
 

 Cicer arietinum 
(Grão de bico) 

13,00X 
ICC4958 

7 
UCP1a 
UCP1b 

 
UCP2 UCP3 UCP4 

UCP5a 
UCP5b 

------ 

G
en

is
te

ae
 

 Lupinus angustifolius 
(Tremoceiro azul) 

26,90x 
Tanjil 

7 
UCP1a 
UCP1b 

 
UCP2 UCP3 

UCP4a 
UCP4b 

UCP5 
 

------ 

D
al

b
er

g
ie

ae
 

Arachis duranensis 
(Amendoim silvestre) 

100,00x 
V14167 

7 

UCP1aI 
UCP1aII 
UCP1b 
 

UCP2 UCP3 UCP4 
UCP5 

 
------ 

Arachis ipaensis 
(Arachis) 

100,00x 
K30076 

7 
UCP1a 
UCP1b 

 
UCP2 UCP3 UCP4 

UCP5a 
UCP5b 

------ 

Fonte: Produção do próprio autor 
Em amarelo os genes duplicados. 
--- = sequência não identificada 

 

Tal duplicação também já foi encontrada nas monocotiledôneas Symplocarpus foetidus 

(SfUCPa e SfUCPb) e Triticum aestivum, esta última pertencente a mesma ordem de cana de 

açúcar (WhUCP1a e WhUCP1b) (ITO, 1999; MURAYAMA; HANDA, 2000). É interessante 
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o fato da cana de açúcar e do trigo pertencerem a ordem poales, porém apenas o trigo apresentar 

duplicação do gene UCP1.  

Nas dicotiledôneas a duplicação da UCP1 já foi evidenciada em Vigna unguiculata 

(VuUCP1a e VuUCP1b) e Glycine max (GmUCP1a e GmUCP1b, aqui classificadas como 

GmUCP1a1 e GmUCP1b1), ambas exemplares de leguminosas (GARANTIZADO et al., 2011; 

NOGUEIRA et al., 2005).  

A presença de 4 UCPs do tipo 1 e de todas as outras GmUCPs do tipo 2 ao 5, encontradas 

neste trabalho em Glycine max, é um achado inédito para a literatura científica, além de ser a 

espécie com mais genes codificantes da UCP encontrada até o presente momento (10 genes).  

Em plantas, ainda não foi encontrado nenhum indício de duplicação em UCPs do tipo 4 

e 5, porém Nogueira et al. (2005) já tinha evidenciado a presença de três membros do tipo 4 em 

Rattus norvegicus (RnUCP4a, RnUCP4b e RnUCP4c). 

Os eventos de duplicação do genoma da soja e a presença de vários genes parálogos em 

soja, codificadores da pUCP, indicam que estes genes podem ter surgido tanto por eventos de 

duplicação gênica chamados neofuncionalização (uma cópia pode adquirir uma nova função 

que beneficia o organismo e persiste pela ação da seleção natural, mantendo na outra cópia a 

função original), geralmente envolvido no processo de poliploidia (NI et al., 2009), quanto por 

subfuncionalização (ambas as cópias podem dividir as funções entre si de modo que a sua 

função conjunta é a mesma que a do gene ancestral) (SANTOS, 2007).  

Genes duplicados pertencentes a mesma espécie são considerados genes parálogos, 

enquanto genes encontrados em espécies diferentes são considerados genes ortólogos 

(MAGADUM et al., 2013). Como exemplos de genes parálogos temos os genes GmUCPs de 

Glycine max, enquanto para gene ortólogos podemos citar o gene UCP2 de Glycine max e 

Glycine soja. 

Há uma forte evidência para um evento de duplicação do genoma após a divergência 

das eudicotiledôneas e um segundo evento de poliploidização algum tempo depois da 

divergência de Arabidopsis e Brassica do seu ancestral comum com as Malvaceae, representado 

pela planta de algodão (ADAMS; WENDEL, 2005). 

A soja tem sido considerada um tetraplóide estável com genomas diploidizados 

(GURLEY et al., 1979). Em plantas, o processo de poliploidia pode ter ocorrido na linhagem 

de pelo menos 70% das angiospermas (MASTERSON, 1994). Poliploidia é um processo 

evolucionário onde dois ou mais genomas são trazido para o mesmo núcleo por hibridização 

seguida pela duplicação do cromossomo (MAGADUM et al., 2013). 
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A presença de dois genes com função idêntica no genoma é improvável de ser mantida 

no cromossomo a não ser que a presença de uma quantidade extra do produto deste gene seja 

vantajosa para a espécie (NOWAK et al., 1997). Após a duplicação, ambos genes filhos são 

mantidos no genoma por um período de tempo até eles se diferenciarem em alguns aspectos de 

suas funções, este processo intitulado subfuncionalização, é caracterizado por ambos genes 

filhos adotarem parte das funções do seu gene parental (MAGADUM et al., 2013). Como 

exemplo temos o gene engrailed-1 e engrailed-1b, pares de genes do fator de transcrição em 

peixe zebra gerados por uma duplicação de um segmento cromossomal (FORCE et al., 1999). 

Também foi possível estabelecer as localizações dos genes nos cromossomos para as 

espécies leguminosas Glycine max, Phaseolus vulgaris e Vigna radiata pelo banco de dados 

WGS no NCBI e para Medicago truncatula a partir do Phytozome 

(http://www.phytozome.net/). Os genes das pUCPs estão distribuídos entre 8 cromossomos em 

Glycine max, 6 cromossomos em Phaseolus vulgaris, 5 cromossomos e 1 scaffold em Vigna 

radiata e entre 5 cromossomos e 2 contigs em Medicago truncatula (TABELA 6). A não 

identificação dos cromossomos para UCP1a de Vigna radiata e UCP1b e 2 de Medicago 

truncatula foi devido a montagem final dos genomas dessas espécies ainda não ter sido 

concluída. 

Um mapeamento das pUCPs em arabidopsis revelou que cada gene está localizado em 

diferentes cromossomos, exceto pelo gene AtUCP2 (9 éxons) e AtUCP6 (1 éxon), encontrados 

em extremidades opostas do cromossomo 5 (BORECKÝ et al., 2006).  

De maneira similar todas as pUCPs analisadas nas leguminosas mostraram estar 

localizadas em cromossomos diferentes, exceto pelos genes GmUCP2 (9 éxons) e GmUCP5b 

(1 éxon) de Glycine max e os genes VrUCP1b (9 éxons) e VrUCP5b (1 éxon), ambos da tribo 

Phaseoleae. 

A localização dos genes AtUCP1, AtUCP2, AtUC4 e AtUCP5 dentro ou perto de regiões 

duplicadas no genoma de Arabidopsis (BLANC et al., 2000) e as similaridades estruturais entre 

seus membros da família multigênica de AtUCP sugerem que estes genes foram originados 

através de eventos de duplicação. Estas observações dão suporte as subfamílias definidas na 

árvore filogenética na figura 10, corroborando com a existência de três grupos distintos de 

pUCPs (BORECKÝ et al., 2006). 

Análises das regiões no genoma da soja devem ser realizadas para saber se as GmUCPs 

também podem ter se duplicado por se localizarem em regiões duplicadas ou foi em decorrência 

de outro evento. 
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Tabela 6 – Localização das UCPs nos cromossomos de leguminosas 

Espécie 2n Banco de dados Gene Cromossomo 

Glycine max 40 WGS-NCBI 

UCP1a1 3 
UCP1a2 1 
UCP1b1 18 
UCP1b2 7 
UCP2 8  
UCP3 10 
UCP4a 2 
UCP4b 1 
UCP5a 4 
UCP5b 8 

Phaseolus vulgaris 20 WGS-NCBI 

UCP1a 10 
UCP1b 8 
UCP2 6 
UCP3 7 
UCP4 2 
UCP5 9 

Vigna radiata 22 WGS-NCBI 

UCP1a  scaffold_133 
UCP1b 6 
UCP2 10 
UCP3 8 
UCP4 11 
UCP5a 5 
UCP5b 6 

Medicago truncatula 16 Phytozome 

UCP1a 4 
UCP1b contig_53621 
UCP2 contig_52859 
UCP3 1 
UCP4 5 
UCP5a 3 

UCP5b 8 
Fonte: Produção do próprio autor 
Em amarelo os genes encontrados no mesmo cromossomo. 
 

A análise das estruturas dos éxons entre todas as sequências de cDNA obtidas neste 

trabalho nos mostra estruturas semelhantes entre as espécies quando comparadas com 

arabidopsis. Para a UCP1, com exceção da UCP1b de Cicer arietinum, que teve 10 éxons e 9 

íntrons, todas as outras UCPs1 de leguminosas apresentaram 9 éxons e 8 íntrons em sua 

estrutura, assim como para todas as UCPs2 (TABELAS 7  e 8). 

Para a pUCP3, com exceção de Medicago truncatula, que apresentou apenas 2 éxons e 

1 íntron, todas as outras UCPs3 de leguminosas apresentaram 3 éxons e 2 íntrons (TABELA 
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9). As estruturas das UCPs4 e 5 foram similares em todas as espécies de leguminosas estudadas 

neste trabalho apresentando apenas 1 éxon (TABELAS  10 e 11). 

 

5.2 Análises do tamanho dos transcritos, cDNAs e proteínas 

 

A análise do número de aminoácidos das UCPs do tipo 1, 2 e 3 revelam semelhança 

entre as espécies leguminosas da tribo phaseoleae (marcadas em amarelo), (305, 297 e 305, 

respectivamente), excetuando CcUCP3 com 303 aa  e apresentando pequenas variações entre 

os tamanhos das demais espécies, 303 a 306 para UCP1, 300 a 307 para UCP2 e 302 a 305 para 

UCP3. Para as UCPs dos tipos 4 e 5 os tamanhos variaram entre 313 a 325 e 300 a 315, 

respectivamente (TABELAS 12, 13, 14, 15 e 16). 

Quanto a análise do cDNA, transcrito primário e íntrons, as UCPs de todos os tipos 

mostraram possuir tamanhos variados, porém é importante tentar relacionar tais dados com a 

expressão do seu gene já que quanto maior for o transcrito primário maior será o gasto 

energético no processo de transcrição (CASTILLO-DAVIS et al., 2002) (TABELAS 12, 13, 

14, 15 e 16). 
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Tabela 7 – Tamanho dos éxons das UCPs1 em leguminosas e arabidopsis 

Espécie Gene 5'UTR/Éxon 1 Éxon 1 Éxon 2 Éxon 3 Éxon 4 Éxon 5 Éxon 6 Éxon7 Éxon 8 Éxon 9 3'UTR/Éxon 9 
Arabidopsis thaliana UCP-1 210 78 216 79 134 99 105 78 87 42 217 

Cajanus cajan 
UCP-1a 146 84 219 79 134 99 105 75 87 33 269 
UCP-1b 138 84 219 79 134 99 105 75 87 33 377 

Glycine max 

UCP-1a1 314 84 219 79 134 99 105 75 87 33 282 
UCP-1a2 180 84 219 79 134 99 105 75 87 33 278 
UCP-1b1 216 84 219 79 134 99 105 75 87 33 307 
UCP-1b2 96 84 219 79 134 99 105 75 87 33 306 

Glycine soja 

UCP-1a1 314 84 219 79 134 99 105 75 87 33 325 
UCP-1a2 240 84 219 79 134 99 105 75 87 33 324 
UCP-1b1 154 84 219 79 134 99 105 75 87 33 325 
UCP-1b2 200 84 219 79 134 99 105 75 87 33 306 

Phaseolus vulgaris 
UCP-1a 217 84 219 79 134 99 105 75 87 33 369 
UCP-1b 12 84 219 79 134 99 105 75 87 33 178 

Vigna angularis 
UCP-1a 120 84 216 79 134 99 105 75 87 33 136 
UCP-1b 136 84 216 79 134 99 105 75 87 33 258 

Vigna radiata 
UCP-1a 114 84 216 79 134 99 105 75 87 33 203 
UCP-1b 399 84 216 79 134 99 105 75 87 33 242 

Medicago truncatula 
UCP-1a 106 78 219 79 134 99 105 75 87 33 290 
UCP-1b 32 84 219 79 134 99 105 75 87 33 101 

Cicer arietinum 
UCP-1a 177 87 219 79 134 99 105 75 87 33 317 
UCP-1b 123-2 * 84 216 79 134 99 105 75 87 33 316 

Lupinus angustifolius 
UCP-1a 3 84 216 79 134 99 105 75 87 33 154 
UCP-1b  42 84 213 79 134 99 105 75 87 33 181 

Arachis duranensis 
UCP-1aI 204 84 219 79 134 99 105 75 87 33 161 
UCP-1aII 122 84 219 79 134 99 105 75 87 33 172 
UCP-1b 309 84 219 79 134 99 105 75 87 33 247 

Arachis ipaensis UCP-1a 6 84 216 79 134 99 105 75 87 33 174 
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UCP-1b 314 84 216 79 134 99 105 75 87 33 360 
Fonte: Produção do próprio autor 
Em azul os valores mais diferenciados 
* = possui um íntron no final do éxon subdividindo-o em 123 e 2 pb antes do códon de iniciação 

 

Tabela 8 – Tamanho dos éxons das UCPs2 em leguminosas e arabidopsis 

Espécie Gene 5'UTR/Éxon 1 Éxon 1 Éxon 2 Éxon 3 Éxon 4 Éxon 5 Éxon 6 Éxon7 Éxon 8 Éxon 9 3'UTR/Éxon 9 
Arabidopsis thaliana UCP-2 240 81 219 79 134 99 105 75 87 36 184 

Cajanus cajan UCP-2 128 72 219 79 134 99 105 75 87 21 485 
Glycine Max UCP-2 180 72 219 79 134 99 105 75 87 21 418 
Glycine soja UCP-2 193 72 219 79 134 99 105 75 87 21 446 

Phaseolus vulgaris UCP-2  ---  72 219 79 134 99 105 75 87 21  ---  
Vigna angularis UCP-2 123 72 219 79 134 99 105 75 87 21 440 
Vigna radiata UCP-2 165 72 219 79 134 99 105 75 87 21 434 

Medicago truncatula UCP-2 106 78 222 79 134 99 105 75 87 21 432 
Cicer arietinum UCP-2 68 78 243 79 134 99 105 75 87 21 442 

Lupinus angustifolius UCP-2 5 81 219 79 134 99 105 75 87 21 222 
Arachis duranensis UCP-2 137 81 219 79 134 99 105 75 87 21 407 

Arachis ipaensis UCP-2 195 81 219 79 134 99 105 75 87 21 346 
Fonte: Produção do próprio autor 
Em azul os valores mais diferenciados 
--- = região não encontrada
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Tabela 9 – Tamanho dos éxons das UCPs3 em leguminosas e arabidopsis 

Espécie Gene 5'UTR/Éxon 
1 

5'UTR/Éxon 
2 

Éxon 
2 

Éxon 
3 

3'UTR/Éxon 
3 

Arabidopsis 
thaliana 

UCP-
3 

 --- 71 387 528 249 

Cajanus cajan 
UCP-

3 
123 58 369 540 178 

Glycine Max 
UCP-

3 
118 115 375 540 176 

Glycine soja 
UCP-

3 
116 115 375 540 207 

Phaseolus vulgaris 
UCP-

3 
147 104 375 540 167 

Vigna angularis 
UCP-

3 
491 121 375 540 204 

Vigna radiata 
UCP-

3 
229 94 375 540 198 

Medicago 
truncatula 

UCP-
3 

 ---------  78 366 540 65 

Cicer arietinum 
UCP-

3 
76 147 375 540 140 

Lupinus 
angustifolius 

UCP-
3 

148 9 375 540 98 

Arachis duranensis 
UCP-

3 
297 110 375 537 12 

Arachis ipaensis UCP-3 297 110 375 537 183 

Fonte: Produção do próprio autor 
Em azul os valores mais diferenciados 
--- = região não encontrada 

 

Tabela 10 – Tamanho dos éxons das UCPs4 em leguminosas e arabidopsis 

Espécie Gene 5'UTR/Éxon 1 Éxon 1 3'UTR/Éxon 1 
Arabidopsis thaliana UCP-4 131 939 154 

Cajanus cajan UCP-4 230 948 125 

Glycine Max 
UCP-4a 183 954 157 
UCP-4b 177 954 146 

Phaseolus vulgaris UCP-4 232 948 382 
Vigna angularis UCP-4  ---   ---   ---  
Vigna radiata UCP-4 257 948 375 

Medicago truncatula UCP-4 269 966 223 
Cicer arietinum UCP-4 301 960 182 

Lupinus angustifolius 
UCP-4a 229 948 73 
UCP-4b 282 954 150 

Arachis duranensis UCP-4 191 927 210 
Arachis ipaensis UCP-4 335 927 125 

Fonte: Produção do próprio autor 

--- = região não encontrada
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Tabela 11 – Tamanho dos éxons das UCPs5 em leguminosas e arabidopsis 

Espécie Gene Éxon-1/5'UTR Éxon-1 Éxon-1/3'UTR 
Arabidopsis thaliana UCP-5 279 939 290 

Cajanus cajan UCP-5 257 942 25 

Glycine Max 
UCP-5a 22 900 221 
UCP-5b 266 942 38 

Phaseolus vulgaris UCP-5 186 906 256 

Vigna angularis 
UCP-5a 185 900 111 
UCP-5b 108 903 198 

Vigna radiata 
UCP-5a 185 900 111 
UCP-5b 126 903 204 

Medicago truncatula 
UCP-5a 141 939 118 
UCP-5b 354 945 239 

Cicer arietinum 
UCP-5a 148 945 202 
UCP-5b 432 933 280 

Lupinus angustifolius UCP-5 59 918 86 
Arachis duranensis UCP-5 228 975 589 
Arachis ipaensis UCP-5 225 975 605 

Fonte: Produção do próprio autor 
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Tabela 12 – Tamanho dos transcritos, cDNAs, íntrons e número de aminoácidos 
das proteínas das UCPs do tipo 1 em leguminosas e arabidopsis 

Espécie Gene 
Nº aa cDNA (pb) 

Transcrito 
primário 
(pb) 

Íntrons 
(pb) 

Arabidopsis thaliana UCP1 306 1345 2531 1186 

Cajanus cajan 
UCP1a 305 1330 3718 2388 
UCP1b 305 1430 4995 3565 

Glycine max 

UCP1a1 305 1511 4642 3131 
UCP1a2 305 1373 4344 2971 
UCP1b1 305 1438 4538 3100 
UCP1b2 305 1317 4592 3275 

Glycine soja 

UCP1a1 305 1554 4682 3128 
UCP1a2 305 1479 4413 2934 
UCP1b1 305 1394 4558 3164 
UCP1b2 305 1421 4648 3227 

Phaseolus vulgaris 
UCP1a 305 1501 3920 2419 
UCP1b 305 1105 3454 2349 

Vigna angularis 
UCP1a 305 1168 3957 2789 
UCP1b 305 1306 3496 2190 

Vigna radiata 
UCP1a 305 1229 3916 2687 
UCP1b 305 1553 3739 2186 

Medicago truncatula 
UCP1a 303 1305 4381 3076 
UCP1b 305 1048 3992 2944 

Cicer arietinum 
UCP1a 306 1412 5062 3650 
UCP1b 304 1228 4582 3354 

Lupinus angustifolius 
UCP1a 304 1069 4210 3141 
UCP1b  303 1132 4078 2946 

Arachis duranensis 

UCP1aI 305 1280 4008 2728 
UCP1aII 305 1209 3727 2518 
UCP1b 305 1471 3808 2337 

Arachis ipaensis 
UCP1a 305 1092 13599 12507 
UCP1b 305 1586 3972 2386 

Fonte: Produção do próprio autor 
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Tabela 13 – Tamanho dos transcritos, cDNAs, íntrons e número de aminoácidos 
das proteínas das UCPs do tipo 2 em leguminosas e arabidopsis 

Espécie Gene 
Nº aa cDNA (pb) 

Transcrito 
primário 
(pb) 

Íntron 
(pb) 

Arabidopsis thaliana UCP2 305 1339 2798 1459 
Cajanus cajan UCP2 297 1504 4423 2919 
Glycine max UCP2 297 1489 4498 3009 
Glycine soja UCP2 297 1530 4472 2942 

Phaseolus vulgaris UCP2 297 891 5392 4501 
Vigna angularis UCP2 297 1454 5022 3568 
Vigna radiata UCP2 297 1490 5115 3625 

Medicago truncatula UCP2 300 1438 4282 2844 
Cicer arietinum UCP2 307 1431 3816 2385 

Lupinus angustifolius UCP2 300 1127 4704 3577 
Arachis duranensis UCP2 300 1444 4590 3146 

Arachis ipaensis UCP2 300 1441 4587 3146 
Fonte: Produção do próprio autor 

 
 
Tabela 14 – Tamanho dos transcritos, cDNAs, íntrons e número de aminoácidos 
das proteínas das UCPs do tipo 3 em leguminosas e arabidopsis 

Espécie Gene 
Nº aa cDNA (pb) 

Transcrito 
primário 
(pb) 

Íntron 
(pb) 

Arabidopsis thaliana UCP3 305 1235 1789 554 
Cajanus cajan UCP3 303 1268 2187 919 
Glycine max UCP3 305 1324 2801 1477 
Glycine soja UCP3 305 1353 2834 1481 

Phaseolus vulgaris UCP3 305 1333 2688 1355 
Vigna angularis UCP3 305 1731 2620 889 
Vigna radiata UCP3 305 1436 2624 1188 

Medicago truncatula UCP3 302 1049 1959 910 
Cicer arietinum UCP3 305 1278 2446 1168 

Lupinus angustifolius UCP3 305 1170 2518 3040 
Arachis duranensis UCP3 304 1331 2050 719 
Arachis ipaensis UCP3 304 1502 2235 733 

Fonte: Produção do próprio autor 
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Tabela 15 – Tamanho dos transcritos, cDNAs, íntrons e número de aminoácidos 
das proteínas das UCPs do tipo 4 em leguminosas e arabidopsis 

Espécie Gene 
Nº aa cDNA (pb) 

Transcrito 
primário 
(pb) 

Íntron 
(pb) 

Arabidopsis thaliana UCP4 313 1224 1224 0 
Cajanus cajan UCP4 316 1303 1303 0 

Glycine max 
UCP4a 317 1294 1294 0 
UCP4b 317 1277 1277 0 

Phaseolus vulgaris UCP4 316 1562 1562 0 
Vigna angularis UCP4  -----  -----  -----  ----- 
Vigna radiata UCP4 316 1580 1580 0 

Medicago truncatula UCP4 322 1458 1458 0 
Cicer arietinum UCP4 320 1443 1443 0 

Lupinus angustifolius 
UCP4a 316 1250 1250 0 
UCP4b 318 1386 1386 0 

Arachis duranensis UCP4 325 1328 1328 0 
Arachis ipaensis UCP4 325 1387 1387 0 

Fonte: Produção do próprio autor 

 

Tabela 16 – Tamanho dos transcritos, cDNAs, íntrons e número de aminoácidos 
das proteínas das UCPs do tipo 5 em leguminosas e arabidopsis 

Espécie Gene 
Nº aa cDNA (pb) 

Transcito 
primário 
(pb) 

Íntron 
(pb) 

Arabidopsis thaliana UCP5 313 1508 1508 0 
Cajanus cajan UCP5 314 1224 1224 0 

Glycine max 
UCP5a 300 1143 1143 0 

UCP5b 314 1246 1246 0 
Phaseolus vulgaris UCP5 302 1348 1348 0 

Vigna angularis 
UCP5a 300 1196 1196 0 

UCP5b 301 1209 1209 0 

Vigna radiata 
UCP5a 300 1196 1196 0 

UCP5b 301 1233 1233 0 

Medicago truncatula 
UCP5a 313 1198 1198 0 

UCP5b 315 1538 1538 0 

Cicer arietinum 
UCP5a 315 1295 1295 0 

UCP5b 311 1645 1645 0 
Lupinus angustifolius UCP5 306 1063 1063 0 
Arachis duranensis UCP5 309 1792 1792 0 

Arachis ipaensis UCP5 309 1805 1805 0 

Fonte: Produção do próprio autor 

 



66 

 

 

 

5.3 Análises das sequências de cDNAs, proteínas e promotores das UCPs em soja 

 

Os cDNAs, proteínas e promotores deduzidos de Glycine max foram alinhados usando 

o programa CLUSTAL W (http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/). A identidade foi 

dividida em três categorias diferentes: alta em verde (71-99%), moderada em amarelo (41-70%) 

e baixa em vermelho (1-40%).  

Entre os 10 genes analisados, a identidade entre as sequências de cDNAs deduzidas foi 

bem variável, mostrando alta identidade  de 77 -93% entre as UCPs do tipo 1 e moderada a alta 

identidade (61-92%) entre as do tipo 4 e 5. As UCPS dos tipos 2 e 3 apresentaram identidade 

moderada quando comparadas com as outras UCPs, sendo de 51-70% para o tipo 2 e de  49-

57% para o tipo 3 (TABELA 17). 

Para as sequências de aminoácidos pode-se notar alta identidade (75-93%) entre as 

UCPs dos tipos 1 e 2 , assim como entre as UCPs dos tipos 4 e 5 (72-92%). Quando comparadas 

as demais UCPs com as do tipo 3 todas apresentaram baixa identidade (32-40%). A análise das 

sequências de promotores apresentou identidade moderada entre todas as UCPs (TABELAS 18 

e 19). 

 

Tabela 17 – Análises das sequências de cDNAs em soja 

 UCP1a1 UCP1a2 UCP1b1 UCP1b2 UCP2 UCP3 UCP4a UCP4b UCP5a UCP5b 

UCP1a1  -----  91% 79% 77% 65% 57% 53% 55% 58% 54% 

UCP1a2 91%  -----  75% 75% 70% 56% 53% 51% 55% 51% 

UCP1b1 79% 75%  -----  93% 70% 54% 50% 50% 57% 51% 

UCP1b2 77% 75% 93%  -----  69% 55% 50% 50% 56% 50% 

UCP2 65% 70% 70% 69%  -----  56% 51% 52% 59% 54% 

UCP3 57% 56% 54% 55% 56%  -----  49% 50% 54% 52% 

UCP4a 53% 53% 50% 50% 51% 49%  -----  92% 70% 74% 

UCP4b 55% 51% 50% 50% 52% 50% 92%  -----  72% 73% 

UCP5a 58% 55% 57% 56% 59% 54% 70% 72%  -----  61% 

UCP5b 54% 51% 51% 50% 54% 52% 74% 73% 61%  -----  

Fonte: Produção do próprio autor 
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Tabela 18 – Análises das sequências de proteínas em soja 
 UCP1a1 UCP1a2 UCP1b1 UCP1b2 UCP2 UCP3 UCP4a UCP4b UCP5a UCP5b 

UCP1a1  -----  97% 90% 89% 77% 36% 38% 37% 40% 36% 

UCP1a2 97% -----  89% 88% 78% 36% 38% 37% 39% 35% 

UCP1b1 90% 89% -----  96% 76% 37% 37% 37% 40% 35% 

UCP1b2 89% 87% 96% -----  75% 36% 36% 37% 39% 35% 

UCP2 76% 76% 74% 74% -----  36% 34% 34% 35% 32% 

UCP3 33% 33% 34% 33% 34% -----  32% 32% 35% 35% 

UCP4a 37% 37% 36% 36% 35% 31% -----  96% 75% 84% 

UCP4b 36% 37% 36% 36% 35% 31% 96% -----  76% 83% 

UCP5a 38% 39% 38% 38% 36% 34% 80% 81% -----  74% 

UCP5b 34% 34% 35% 34% 33% 33% 84% 84% 77% -----  

Fonte: Produção do próprio autor 

 

Tabela 19 – Análises dos promotores dos cDNAs das UCPs em soja 

 UCP1a1 UCP1a2 UCP1b1 UCP1b2 UCP2 UCP3 UCP4a UCP4b UCP5a UCP5b 

UCP1a1  -----  53% 55% 52% 52% 49% 54% 52% 56% 53% 

UCP1a2 53%  -----  44% 44% 46% 49% 47% 48% 43% 46% 

UCP1b1 55% 44%  -----  62% 53% 50% 56% 52% 58% 51% 

UCP1b2 52% 44% 62%  -----  53% 52% 51% 53% 52% 50% 

UCP2 52% 46% 53% 53%  -----  52% 55% 53% 50% 50% 

UCP3 49% 49% 50% 52% 52%  -----  50% 51% 54% 52% 

UCP4a 54% 47% 56% 51% 55% 50%  -----  69% 51% 56% 

UCP4b 52% 48% 52% 53% 53% 51% 69%  -----  50% 56% 

UCP5a 56% 43% 58% 52% 50% 54% 51% 50%  -----  50% 

UCP5b 53% 46% 51% 50% 50% 52% 56% 56% 50%  -----  

Fonte: Produção do próprio autor 
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5.4 Análises das sequências específicas das UCPs 

 

Alinhamentos de todas as sequências de proteínas das UCPs ( tipo 1-6) foram obtidos 

através do CLUSTALW para a análise e identificação dos três SPTE (Sinal Proteico de 

Transferência de Energia) presentes em todas as UCPs, bem como a identificação das quatro 

assinaturas especificas das UCPs presentes nas α-hélices transmembranares (apêndices 02, 03 

e 04). 

Em todas as UCPs analisadas foi possível localizar a presença das três cópias da 

assinatura SPTE, enquanto que outros membros FCAM possuem apenas uma ou duas cópias 

como proposto por Borecky et al. (2001a). Também foi possível localizar os quatro domínios 

α-hélices específicos das UCPs presentes no primeiro, segundo, quarto e sexto segmento α-

hélice transmembranar, assim como a presença do doublet (Cys/Thr-His) específico da UCP no 

quinto segmento α-hélice transmembranar (JEZEK; URBANKOVÁ, 2000). 

As três cópias da assinatura SPTE e as quatro assinaturas específicas das UCPs 

encontradas em todas as UCPS analisadas mostraram variações específicas em algumas 

espécies e tipos de UCP. As UCPs analisadas foram comparadas com as sequências de 

arabidopsis thaliana (AtUCP1, AtUCP3 e AtUCP5) para as UCPs dos tipos 1 e 2, tipo 3 e tipos 

4, 5 e 6 respectivamente, e os aminoácidos variáveis foram marcados em rosa. A tabela 20 

mostra a legenda de cada aminoácido, sua abreviatura, assim como suas características 

relacionadas ao grupo R (afinidade a água, polaridade e a natureza). 

Para as UCPs do tipo 1 e 2 as sequências do SPTE variaram para as três assinaturas 

respectivamente em: (Pro-Leu-Asp-Thr-Ala/Val-Lys/Gln-Val-Arg-Leu-Gln-Leu-Gln), (Pro-

Thr-Asp-Leu/Ile-Val-Lys/Glu-Val-Arg-Leu-Gln-Ala/Ser/Thr-Glu/Asp) e (Pro-Val/Ile-Asp-

Val-Val-Lys-Ser/Leu-Arg/Ser-Met-Met-Gly-Asp). Para as UCps do tipo 3 em: (Pro-

Leu/Ile/Val-Asp-Leu/Ala-Ile/Val/Thr-Lys-Thr-Arg-Leu/Met-Gln-Leu-His), (Pro-Ala-Asp-

Leu-Met/Val/Ile-Lys-Val-Arg-Met-Gln-Ala-Asp) e (Pro-Ala-Asp-Val-Ile/Val-Lys-Thr-Arg-

Met-Met-Asn-Gln). E para as UCPs do tipo 4, 5 e 6 em: (Pro-Leu-Asp-Leu-Ile-Lys-Val-Arg-

Met/Leu-Gln-Leu-Gln/His), (Pro-Ala-Asp-Val/Leu-Ala/Ser-Met-Val-Arg-Met-Gln-Ala-Asp) 

e (Pro-Val/Ile-Asp-Val-Ile/Val-Lys-Thr-Arg-Val/Met-Met-Asn/Ser-Met/Ala). 
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Tabela 20 – Classificação do grupamento R de cada aminoácido 

Afinidade à água Polaridade Natureza Aminoácido 

Hidrofóbicos 

Apolar Alifático 

Glicina (Gly/G) 

Alanina (Ala/A) 

Valina (Val/V) 

Leucina (Leu/L) 

Isoleucina (Ile/I) 

Apolar Aromático 
Fenilalanina (Phe/F) 

Triptofano (Trp/W) 

Apolar Amina secundária Prolina (Pro/P) 

Apolar 
Sulfonado 

Metionina (Met/M) 

Hidrofílicos 

Polar não carregado Cisteína (Cys/C) 

Polar não carregado Aromático Tirosina (Tyr/Y) 

Polar não carregado Hidroxilado 
Serina (Ser/S) 

Treonina (Thr/T) 

Polar não carregado Dicarboxílico 
Asparagina (Asn/N) 

Glutamina (Gln/Q) 

Polar carregado positivamente Básico 

Histidina (His/H) 

Lisina (Lys/K) 

Arginina (Arg/R) 

Polar carregado negativamente 
Amida de ácido 
dicarboxílico 

Ácido aspártico (Asp/D) 

Ácido glutâmico (Glu/E) 

Fonte: Produção do próprio autor 

 

Em soja, as três sequências SPTE das GmUCPs dos tipos 1 e 2 foram totalmente  

conservadas. Nas GmUCPs do tipo 3 apenas o primeiro SPTE teve duas substituições quando 

comparadas com arabidopsis, treonina (polar não carregado) para isoleucina (não polar) e 

metionina para leucina (ambos não polares). Para as GmUCPs dos tipos 4 e 5, com exceção de 

GmUCP4b e 5a que tiveram uma substituição no terceiro SPTE do aminoácido valina para 

isoleucina (ambos não polares), todas GmUCPs destes tipos apresentaram os três SPTE bem 

conservados. 

Quanto as quatro assinaturas especificas das UCPs dos tipos 1 e 2 ocorreram as seguintes 

variações nas sequências analisadas respectivamente: (Ala-Cys-Val/Phe-Gly/Ala-Glu-

Val/Phe/Ile/Ala/Leu-Cys/Thr/Ser-Thr-Ile/Leu), (Gly-Leu/Ile/Met-His/Gln-Arg/His-Gln-
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Cys/Phe-Leu/Val/Ile-Phe/Tyr/Asn-Gly-Gly-Leu-Arg-Ile-Gly/Arg-Met/Leu), (Pro/Ala-Asn-

Val/Ile-Ala/Thr-Arg-Asn-Ala/Gly-Ile-Ile/Val-Asn-Ala-Ala-Glu-Leu-Ala-Ser) e (Glu-Gln-

Ala/Thr/Val-Ly/Gln/Arg-Lys/Arg/Asn/Met-Tyr/Phe/Val/Ile/Leu-Val/Phe/Ile/Leu/Ala). Para 

as UCPs do tipo 3 em: (Ser-Ala-Met-Val/Met-Ala-Glu-Ser/Thr/Ala-Val/Thr/Ser-Thr-Phe/Tyr), 

(Ala-Ile/Val-Ile/Leu/Phe-Arg-His-Leu/Met-Phe/Met-Tyr-Thr/Ser-Pro-Ile/Leu-Arg-Ile-

Ile/Val-Gly), (Pro-Asn-Ile/Val/Ala-Gln-Arg-Ala-Phe-Leu-Val-Asn-Met-Gly-Glu-Leu-

Ala/Thr-Cys/Val) e (Glu-Lys-Phe/Leu-Arg-Leu/Lys/Gln/Asn-Leu/Phe/Ile-Ala/Ser). E para as 

UCPs dos tipos 4, 5 e 6 em: (Ser/Ala-Ile/Val-Val/Ile-Ala-Gly-Cys/Ser/Ala-Ser/Thr/Leu-Thr-

His), (Thr-Val/Met/Ile/Leu-Leu-Arg-Gln-Thr/Leu/Met/Ala/Cys/Val-Leu-Tyr-Ser-Thr/Ala-

Thr-Arg-Met-Gly-Leu/Ile), (Leu-Thr-Ile/Val-Asn-Arg-Ala-Met-Leu/Ile-Val-Thr-Ser/Ala-

Ser/Ala-Gln-Leu-Ala-Ser/Thr) e (Glu-Gln-Val/Leu-Lys/Gly-Leu/Val-Phe/Leu). 

 Em soja, as quatro sequências específicas das GmUCPs dos tipos 1 e 2 apresentaram 

variações dos resíduos quando comparadas com arabidopsis. Na primeira assinatura ocorre 

duas substituições em todas as GmUCPs, valina e glicina por fenialalina e alanina 

respectivamente (todos apolares), além de uma substituição apenas nas GmUCPs1b de 

isoleucina por leucina (ambas apolares) e outra apenas na GmUCP2, valina por fenilalanina 

(ambas apolares).  Na segunda assinatura tanto as GmUCPs1a quanto GmUCP2 sofreram 

substituição de fenilalanina (apolar) por tirosina (polar não carregado) enquanto que nas 

GmUCPs1b a substituição ocorreu por arparagina (também polar não carregado). Todas as 

GmUCPs sofreram a substituição do último resíduo metionina por uma leucina (ambas 

apolares). Na terceira assinatura todas as GmUCPs sofreram substituições entre aminoácidos 

apolares, no terceiro resíduo de valina por isoleucina e substituição específica do primeiro 

resíduo prolina por alanina na GmUCP2 e do sétimo resíduo alanina por glicina nas GmUCPs 

do tipo 1. Na quarta assinatura todas as GmUCPs1 sofreram substituição no terceiro resíduo 

alanina (apolar) por tirosina (polar não carregado) e todas GmUCPs sofreram substituição do 

sexto resíduo tirosina (polar não carregado)  por fenilalanina no tipo 1 e por valina no tipo 2 

(ambos apolares), além da substituição específica apenas do tipo 2 do oitavo resíduo valina 

por isoleucina (ambos apolares). 

 Quando analisamos as modificações ocorridas nas quatro assinaturas específicas no 

tipo 3, para a primeira assinatura podemos ver duas substituições no sétimo e oitavo resíduo 

serina (polar não carregado) e valina (apolar), respectivamente,  por duas treoninas (polar não 

carregado). Na segunda assinatura ocorrem três substituições sem alterar a polaridade no 

terceiro, nono e décimo quarto resíduo leucina, treonina e isoleucina respectivamente por 
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metionina, serina e valina. Não ocorreu modificação na terceira assinatura e a quarta 

apresentou apenas substituição de duas leucinas (apolares) no quinto e sexto resíduo por lisina 

(polar não carregado) e fenilalanina (apolar). 

 Por último, quando analisamos as GmUCPs dos tipos 4, 5 e 6 podemos notar na 

primeira assinatura a substituição do segundo resíduo isoleucina por valina na GmUCP5b 

(ambas apolares), do terceiro resíduo valina por isoleucina em GmUCP4 (ambas apolares) e 

5b, bem como do sétimo resíduo serina por treonina em GmUCP5a (ambas polares não 

carregadas). Na segunda assinatura aconteceu apenas uma substituição do sexto resíduo 

treonina (polar não carregado) por leucina (apolar). Na terceira assinatura todas as GmUCPs 

sofreram substituição do terceiro resíduo isoleucina (apolar) e o décimo primeiro resíduo 

serina (polar não carregado) por valina e alanina respectivamente (ambos apolares), apenas 

GmUCP5a sofreu uma substituição adicional do oitavo resíduo leucina por isoleucina (ambos 

apolares). Na quarta assinatura ocorreram modificações no quarto resíduo lisina por arginina 

em todas as GmUCPs e no sétimo resíduo fenilalanina por leucina com exceção da 

GmUCP5a. 

 As mudanças de aminoácidos encontradas entre os genes ortólogos das GmUCPs 

são decorrentes de substituições ocorridas nos genes codificantes da UCP, o que acaba 

provocando mudanças nas sequência de aminoácidos da cadeia polipeptídica. 

 O efeito mais evidente causado por essas mudanças de aminoácidos é na 

estabilidade proteica (KOUKOURITAKI et al., 2007; ODE et al., 2007). A explicação física 

disto pode variar desde restrições geométricas (substituição de uma cadeia lateral pequena 

para uma volumosa no interior da proteína), a efeitos físico-químicos (substituição de um 

resíduo hidrofóbico para um polar), e o rompimento de ligações de hidrogênio (SHIRLEY 

et al., 1992).  

 Também é possível que a substituição do aminoácido não afete a estabilidade da 

proteína, mas que cause uma alteração na flexibilidade da proteína. É sabido que a 

capacidade das proteínas submeterem-se a mudanças conformacionais é essencial para suas 

funções (SONG et al., 2005). Uma mutação que torna a proteína muito rígida ou que afeta 

conformações alostéricas, pode afetar significativamente a função proteica (SONG et al., 

2005). Por outro lado, uma mutação que desestabiliza e torna a proteína muito flexível, 

poderia levar à agregação e a formação de fibrilas (BOARD et al., 1990). 

 A substituição de um resíduo de aminoácido catalítico ou próximo de um grupo 

catalítico certamente afeta a função proteica (YAMADA et al., 2006). A substituição de tal 
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resíduo pode não cessar completamente a reação, mas poderia alterar sua cinética 

(KOUKOURITAKI et al., 2007). 

 A substituição de um resíduo de aminoácido na estrutura de um peptídeo sinalizador 

poderia resultar em uma localização subcelular deste peptídeo diferente daquela da proteína 

nativa que interage com o peptídeo (TIEDE et al., 2006; KRUMBHOLZ et al., 2006). Isto 

poderia causar uma grande redução na concentração da proteína no compartimento onde ela 

evoluiu para funcionar. Além disso, a presença desta proteína em um compartimento “não-

desejado” poderia afetar o funcionamento de outras proteínas que ali atuam (HANEMANN 

et al., 2000). 

 Uma substituição de um resíduo de aminoácido localizada em uma interface, ou 

dentro de um sítio de ligação, poderia afetar dramaticamente a ligação entre moléculas que 

interagem (tais como proteína-ligante, proteína-proteína, proteína-DNA, ou proteína-

membrana) (UNG et al., 2006). Isto poderia ser causado simplesmente por um efeito 

geométrico, como por exemplo no caso de uma cadeia lateral volumosa ser introduzida em 

um pocket de ligação estreito, podendo bloquear a entrada de um ligante no sítio ativo (VAN 

WIJK et al., 2003). A substituição de um resíduo de aminoácido que leva a uma alteração 

na geometria do sítio ativo poderia afetar o reconhecimento do ligante e reduzir, ou alterar 

a especificidade (HARDT; LAINE, 2004). Quase todas as substituições de resíduos de 

aminoácidos localizadas na interface de ligação afetam a ligação entre as moléculas que 

interagem (ORTIZ et al., 1999). A afinidade de ligação poderia diminuir ou aumentar por 

causa da substituição, o que levaria a uma alteração da afinidade obtida com a proteína 

nativa, podendo afetar outros processos celulares (JONES et al., 2007).  

           

5.5 Análises das relações filogenéticas entre as UCPS de leguminosas 

 

A análise filogenética demonstrou que os genes membros da família multigênica das 

UCPs das espécies leguminosas (família fabaceae) analisadas estão divididos em quatro 

clados de genes órtologos (Figura 12). O primeiro clado das UCPs do tipo 1, subdividindo-se 

em dois ramos (UCP1a e 1b),o segundo das UCPs do tipo 2, o terceiro das UCPs dos tipos 4, 

5 e 6 e o quarto ramo das UCPs do tipo 3. 

A divisão dos clados foi realizada levando em consideração os valores de bootstrap 

obtidos na divisão dos ramos da árvore filogenética. Os quatro clados obtiveram valor de 99%, 

indicando que em 1000 replicatas, em 99% delas seriam formadas aquela ramificação. 
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Após as análises filogenéticas foi proposta uma classificação para os genes analisados. 

Nenhuma UCP do tipo 6 foi localizada dentre as leguminosas. As UCPs de Glycine max estão 

marcadas em caixas amarelas. 

Figura 12 – Árvore filogenética das pUCPs em leguminosas 

 

 

 

 

 

Fonte: Produção do próprio autor 
Árvore filogenética não enraizada para pUCPs de leguminosas obtida pelo programa MEGA5.2. As sequências 
foram alinhadas utilizando o programa CLUSTALX e a topologia da árvore e distância evolucionária foram 
estimadas usando o método neighbor-joining (1000 bootstraps). Chaves indicam a separação de cada subtipo de 
pUCP. As pUCPs de soja estão marcadas dentro de caixas amarelas. 
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5.6 Splicing alternativo 

 

A análise da sequência genômica de Glycine max contra o banco de EST mostrou a 

possibilidade de um splincing alternativo para a produção do transcrito primário da UCP1b1. 

Em virtude deste achado, uma análise mais rebuscada foi realizada entre os dois transcritos, 

cDNAs e proteínas obtidas. 

A estrutura do gene GmUCP1b1 ao realizar o splicing reduz de 9 éxons para 8 éxons 

(FIGURA 13 e TABELA 21). Tal modificação altera o tamanho do cDNA em 94 pb, 776 pb 

no transcrito e 682 no tamanho dos íntrons, possuindo identidade de 85,64% entre os dois 

cDNAs. A região promotora continua sendo a mesma, embora o oitavo éxon tenha se tornado 

maior na GmUCP1b1Spl. Quanto à proteína podemos ver um aumento de 26 resíduos para a 

proteína codificada pela GmUCP1b1Spl, o que produz um aumento do quarto segmento 

citosólico e modificações a partir do segundo resíduo da quarta assinatura específica da 

GmUCP1b1. 

Embora não tenham ocorrido modificações tão relevantes na proteína codificada pelo 

gene GmUCP1b1Spl, novas abordagens devem ser feitas para elucidar o papel biológico do 

splicing alternativo ocorrido neste gene. 

 

Tabela 21 – Comparação do tamanho dos transcritos, cDNAs e proteínas entre as 
UCP1b1 e UCP1b1Spl 

Espécie Gene 
Nº aa cDNA 

Transcrito 
primário Íntrons 

Glycine max 
UCP1b1 305 1438 4538 3100 

UCP1b1Spl 331 1344 3762 2418 
Fonte: Produção do próprio autor 

 

 

Figura 13 – Representação esquemática dos genes UCP1b1 e UCP1b1Spl  

 
Fonte: Produção do próprio autor 
O éxons estão representados em retângulos (região traduzida em preto e UTR em cinza) e os íntrons em linhas 
contínuas de cor preta. 

 

A ocorrência do splicing alternativo permite que informações específicas de um único 
gene se modifiquem dependendo de sinais do ambiente, gerando transcritos maduros distintos, 
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e conferindo assim uma maior plasticidade à expressão gênica (LAREAU et al., 2004; SHARP, 
2009). 

Este tipo de splicing alternativo ocorrido se caracteriza como uma retênção de íntron 
(intron retention). Kim et al. (2007) ainda propõem que, de uma forma geral na evolução dos 
animais, o intron retention seria o tipo mais raro. Já no caso da angiosperma Arabidopsis 
thaliana, o tipo de splicing com freqüência mais alta seria o intron retention, que, curiosamente, 
também é a forma mais comum de splicing alternativo em eucariotos unicelulares. 

Modrek e Lee (2003) propuseram uma hipótese para a importância do splicing 
alternativo na evolução: o mecanismo aumentaria a taxa de mudanças evolutivas em exons 
específicos. Pois o éxon pertencente ao splicing estaria sujeito a possíveis mutações enquanto 
o éxon “principal” ainda continuaria ativo, possibilitando uma variadade maior. 

 

5.7 Oligonucleotídeos iniciadores e temperatura de anelamento 

 

Os primers desenhados (TABELA 22) variaram em comprimento de 17 a 24 pb, com 

temperatura de anelamento entre 55,5 a 65,4 °C e tamanho do fragmento a ser amplificado 

entre 74 a 435 bp. Os primers desenhados são mostrados na Tabela 22. Nesta mesma tabela 

também são mostrados os genes MTP, EF1β, SKIP 16 e UKN1 (HU et al, 2009)  e os genes 

referentes a família multigênica do EF1α (SARAIVA et al., 2014) que foram usados como 

genes de referência para verificação da expressão relativa dos genes da família multigênica da 

UCP durante o desenvolvimento e  condições de estresse. O alinhamento múltiplo usado para 

o desenho dos primers pode ser encontrado no apêndice 05. 

 

 

Tabela 22 – Características dos iniciadores utilizados nas reações de PCR 

Gene Proteína Sequência do primer (5’ → 3’) Temperatura 

de anelamento 

(°C) 

Amplicon 

(bp) 

UCP1a1 UCP1 Fwd GCAATACATTTCCGATTTCCAG 

Rev GTTTGAGTCCTTCCCTTCTTCT 

63.6 97 

UCP1a2 UCP1 Fwd TAAGTCCAAATCCGACCTCTCT 

Rev CCACATAGAAAGTCTTAACAGGG 

65.4 309 

UCP1b1 UCP1 Fwd CGTCAATGTTTGAATGGTGGT 

Rev CTTTCACAAGATCAGTTGGATTC 

59.4 169 

UCP1b1 

Spl 

UCP1 Fwd TGAGACAGGAAGGAGTTGGA 

Rev GAGATAGGTGATAAGAAGGAAAGG 

61.6 435 

UCP1b2 UCP1 Fwd GTGGCAATTCCAAATCCGAT 59.4 181 
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Rev GTTCCCAGCAAACCCCTATATC 

UCP2 UCP2 Fwd AAGAAGGTAGGGATTGATGATGG 

Rev CTCTAGCAATGGTCTTAACTGTG 

63.6 79 

UCP3 UCP3 Fwd TCGTGCTGAAGGATTTCAAGGA 

Rev CGTTGCCGCTAAACCTGAC 

63.6 187 

UCP4a UCP4 Fwd GTACGACCAGTTCAAAGAAAC 

Rev CCTCATGTTCATCACCCTC 

61.6 151 

UCP4b UCP4 Fwd TCCCATTAGTTACCTCTTTCCTG 

Rev GAAGCGATGCCTCCTTCA 

55.5 100 

UCP5a UCP5 Fwd TCCCACTCCAATGCCTCC 

Rev GTCCCTCCGACTGAACGAT 

57.3 74 

UCP5b UCP5 Fwd TAGTCCAACAAGAAGGCGTG 

Rev CGTAGAGTCCCATGCGA 

61.6 96 

EF1βa Fator de 

elongação 1β 

Fwd CCACTGCTGAAGAAGATGATGATG 
Rev AAGGACAGAAGACTTGCCACTC 

63.6 134 

UKN1a Proteína 

hipotética 

Fwd TGGTGCTGCCGCTATTTACTG 
Rev GGTGGAAGGAACTGCTAACAATC 

63.6 74 

SKIP 

16a 

SKP1/Ask-
Interacting 
Protein 16 

Fwd CCACTGCTGAAGAAGATGATGATG 
Rev AAGGACAGAAGACTTGCCACTC 

50.7 60 

MTPa Metalloprotease, 
Insulin 
degrading 
enzyme 

Fwd CGCTCCAAGTGCTCCTCATTAG 
Rev TGAAGTAACCGACGCCAACG 

63.6 71 

EF1α 

1a1a 

Fator de 

elongação1α 

Fwd GATTTCATGTAGCCGTAGCC 
Rev ATTTAAGACATCCCTCCTCAG 

59.8 182 

EF1α 

1a2a 

Fator de 

elongação1α 

Fwd ATCATCGTGGTTACTCCTTTAT 
Rev TCAGACTCTTCTTACCATCA 

59.8 199 

EF1α 

1ba 

Fator de 

elongação1α 

Fwd ATGCGATCATAGTTACATTTATAG 
Rev AGTTCTCATACAGCTTATAAAATAG 

63.6 198 

EF1α 

2aa 

Fator de 

elongação1α 

Fwd GGATGTCGTTTCTTATGGT 
Rev CAAACACAACACATTAAAACAG 

57.5 189 

EF1α 

2ba 

Fator de 

elongação1α 

Fwd TTTCTGTACTCTTGTGTCTTCT 
Rev ACAAACACAACACATTAAAACAC 

57.5 159 

EF1α 3a Fator de 

elongação1α 

Fwd TGTAGGGAACTTGTTTATCA 
Rev ACTATGCAGCTTATTGTTCT 

63.6 140 

Fonte: Produção do próprio autor 
aAs sequências de primers dos genes EF1β, SKIP16, MTP e UKN1 foram obitidas   de Hu et al. (2009), enquanto 

que as dos genes EF1α foram obtidas de Saraiva et al. (2014).  

 

5.8 Qualidade do RNA total 
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O RNA total foi extraído de vários tecidos (flores, sementes, vagens, cotilédones, folhas 

unifolioladas, folhas trifolioladas, raízes, hipocótilos e epicótilos) em diferentes estádios de 

desenvolvimento. O RNA total também foi isolado de folhas e raízes de plantas com treze dias 

após a semeadura em duas condições de estresse (AS e PEG).  

A quantificação em espectrofotômetro mostrou que as relações 260/280 e 260/230 

ficaram entre 2 e 2,03 e 1,0 e 2,29, respectivamente. Com base nas relações 260/280 e 260/230, 

a qualidade do RNA extraído foi considerada boa. A média de concentração do RNA total foi 

de 136,9 e 1149 ηg/μL. (TABELA 23). 

Em relação à integridade, os perfis observados no gel de agarose demonstram a 

integridade dos RNAs analisados, já que foram visualizadas as bandas do RNA ribossomal 

referentes às subunidades 18S e 28S (FIGURA 14). 

5.9 Qualidade do cDNA obtido pela reação de  transcrição reversa 

  

A qualidade do cDNA produzido via transcrição reversa foi verificada através da PCR, 

usando todas as amostras de cDNA produzido. A banda referente ao amplicon do gene EF1α 

1a, usado para as reações, foi evidenciada nas diferentes amostras analisadas, demonstrando 

boa qualidade do cDNA produzido (FIGURA 15). 

 

5.10 Especificidade dos primers 

 

Neste estudo, 10 genes referentes a família multigênica da UCP (UCP1a1, UCP1a2, 

UCP1b1, UCP1b2, UCP2, UCP3, UCP4a, UCP4b, UCP5a e UCP5b), assim como o splicing 

alternativo no gene UCP1b1 (UCP1b1Spl) tiveram sua expressão avaliada por RT-qPCR em 

vários tecidos durante o desenvolvimento e em condições de estresse (PEG e AS). A 

especificidade dos onze pares de primers da UCP foram avaliadas por RT-qPCR.  

As análises das curvas de dissociação mostraram a presença de um único pico, 

evidenciando, desta forma, que um único produto foi amplificado e que não houve formação de 

dímeros de primers (Figura 16). A especificidade também foi confirmada através de 

eletroforese em gel de agarose 2%, onde se observou a presença de um único fragmento com o 

tamanho do amplicon esperado para todos os genes testados.  
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Figura 14 – Eletroforese em gel de agarose do RNA total 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fonte: Produção do próprio autor 
Análise da integridade do RNA extraído em gel de agarose (1,5%), evidenciando as bandas do RNA ribossomal 
18S e 28S. A definição das amostras está mostrada no gel. 
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Figura 15 – Produto da PCR  

       01          02        03          04          05         06          07         08           09          10          11           12 

 

     13         14          15            16         17           18         19          20           21          22         23          24 

 

         25           26              27              28              29              30              31 

 

    32      33        34         35      36       37        38       39      40          41      42         43       44      45 

 

Fonte: Produção do próprio autor 
Eletroforese em gel de agarose (2%) dos produtos de amplificação do gene do fator de elongação 1 alfa 1a (EF1α 
1a) para avaliação da qualidade do cDNA produzido na PCR. Raias 01-12: folhas de soja de plantas controle e 
tratadas com polietileno glicol (PEG 100g/L) e ácido salicílico (AS 0,5mM); Raias 13-24: raízes de plantas 
controle e tratadas com polietileno glicol (PEG 100g/L) e ácido salicílico (AS 0,5mM); Raias 25-45: amostras de 
vários tecidos (Semente seca, semente embebida na solução nutritiva de Hoagland por 24 horas, raiz, folha 
unifoliolada, folha trifoliolada, cotilédones, hipocótilo, epicótilo, flores e vagens) da planta em vários estágios de 
desenvolvimento, compreendendo estágios vegetativos (10 e 22 dias após a germinação – DAG) e reprodutivos 
45 DAG (início da floração), 54 DAG (nove dias após o início da floração) e 63 DAG (dezoito dias após o início 
da floração). 
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Tabela 23 – Valores médios das concentrações e relações de absorbâncias dos RNAs  

 

Tratamentos 

Média das 

concentrações 

(ng/µL) 

 

Relação 260/280 

 

Relação 260/230 

Controle 0h ft 313,8 2,13  
 

1,49 

Controle 6h ft 523 2,11 
 

             2,0 
 

Controle 12h ft 361 2,0  
 

1,5 

Controle 24h ft 462,3 2,15  
 

2,1 

Controle 0h raiz 346,7 2,0  
 

1,62 

Controle 6h raiz 587 2,09  
 

2,21 

Controle 12h raiz 407,2 2,13  
 

1,65 

Controle 24h raiz 592,7 2,04  
 

1,42 

PEG 0h ft 426,2 2,1  
 

1,51 

PEG 6h ft 569,1 2,12  
 

2,29 

PEG 12h ft 589,1 2,09  
 

2,0 

PEG 24h ft 551,9 2,13  
 

1,80 

PEG 0h raiz 559 2,11 
 

            1,23 
 

PEG 6h raiz 369,6 2,12  
 

1,75 

PEG 12h raiz 363,1 2,1  
 

2,07 

PEG 24h raiz 248,2 2,11  
 

2,05 

AS 0h ft 620,2 2,10 
 

            2 
 

AS 6h ft 371,9 2,10 
 

            1,7 
 

AS 12h ft 381,5 2,13  
 

2,24 

AS 24h ft 341,26 2,12  
 

1,39 

AS 0h raiz 449,7 2,12  
 

             1,5 

AS 6h raiz 610,2 2,08  
 

2,17 

AS 12h raiz 682,26 2,11 
 

            2,16 
 

AS 24h raiz 417,2 2,12  
 

1,7 

Flores 420,4 2,11  
 

1,53 
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Vagens 9 dias 1149,7 2,15 
 

            2,04 
 

Vagens 18 dias 758,0 2,12  
 

2,21 

Semente seca 592,4 2,11 
 

            2,3 
 

Semente embebida 24 h 238,0 2,15  
 

2,07 

Cotilédones 10 dias 841,1 2,14  
 

2,31 

Cotilédones 22 dias 136,9 2,11 
 

            1,52 
 

Folha trifoliolada 10 dias 783,65         2,1  
 

2,3 

Folha trifoliolada 22 dias 545 2,09  
 

2,26 

Folha trifoliolada 45 dias 246,5 2,13  
 

2,13 

Folha unifoliolada 10 

dias 

591,95 2,10  
 

1,8 

Folha unifoliolada 22 

dias 

370,2 2,14  
 

2,06 

Raiz 10 dias 788,4 2,12  
 

1,88 

Raiz 22 dias 529,6 2,11  
 

1,76 

Raiz 45 dias 330,7 2,12  
 

1,45 

Hipocótilo 10 dias 260,5 2,11  
 

1,9 

Hipocótilo 22 dias 159,9 2,14  
 

1,54 

Hipocótilo 45 dias 409,4 2,13  
 

1,96 

Epicótilo 10 dias 817,7 2,13  
 

1,43 

Epicótilo 22 dias 382,3 2,13  
 

1 

Epicótilo 45 dias 578,3 2,11  
 

1,78 

Fonte: Produção do próprio autor 
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Figura 16 – Curvas de dissociação  

 

UCP1a1        UCP1a2            UCP1b1 

 

UCP1b2        UCP1b1Spl            UCP2 

 

   UCP3                UCP4a             UCP4b 

 

    UCP5a          UCP5b 

 

Fonte: Produção do próprio autor 
Curvas de dissociação obtidas por RT-qPCR usando primers específicos das UCPs.  
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5.11 Perfil de expressão da família multigênica da UCP em Glycine max  

 

Para as análises de expressão gênica através de qPCR os genes  MTP, UKN1, EF1β e 

SKIP 16, validados em estudos prévios (HU et al., 2009) e os genes EF1α (1a1, 1a2, 1b, 2a, 2b 

e 3) provenientes do trabalho de Saraiva et al. (2014)  foram utilizados como controles internos 

para normalizar as possíveis diferenças nas concentrações iniciais de transcritos.  

Os genes alvos e constitutivos foram inicialmente avaliados no programa realplex para 

a obtenção da média dos valores de Ct dos mesmos. Os valores de Ct obtidos foram convertidos 

para um arquivo no formato qbase para serem avaliados a média de estabilidade de expressão 

gênica pelo programa Genorm para a identificação de quantos e quais genes normalizadores 

foram necessários para cada tecido (TABELA 24). Este programa recomenda a utilização de 

um valor M abaixo do limite de 1,5 identificando (conjuntos de) genes de referência com 

expressão estável. Após a identificação dos genes normalizadores para cada condição os genes 

alvos foram avaliados pelo programa qbasePLUS. 

 

Tabela 24 – Genes normalizadores necessários para cada condição 

Tecido Genes 

Flores e vagens EF1α2a e UKN1 

Sementes EF1 β e MTP 

Cotilédones EF1α2a e SKIP16 

Folhas unifolioladas EF1α1a1, EF1α1a2, EF1α1b, EF1α 2a e EF1α 3 

Folhas trifolioladas EF1α2a, EF1α2b, EF1 β, SKIP16 e UKN1 

Raízes EF1α1a2 e EF1α2b 

Hipocótilos EF1α1a1, EF1α1a2 e EF1α2b 

Epicótilos EF1α1a1 e EF1α1b 

PEG folhas EF1α2a, EF1α2b e MTP  

AS folhas EF1α2a, EF1α2b e SKIP16 

PEG raízes EF1 β, MTP e UKN1/ 

AS raízes MTP e UKN1 

Fonte: Produção do próprio autor 
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5.11.1 Desenvolvimento 
 

 A análise de expressão gênica durante o desenvolvimento mostrou que com exceção do 

gene GmUCP5b em epicótilo, todos os genes da família multigênica da UCP foram expressos 

nos diferentes tecidos durante o desenvolvimento da soja (GRÁFICO 1). 

Durante o desenvolvimento de cotilédones, folhas, raízes, hipocótilos e epicótilos, os 

genes GmUCP apresentaram padrões similares entre si para as análises feitas no mesmo 

conjunto de tecidos, além de apresentarem alguns padrões mais elevados de expressão em 

alguns tempos específicos analisados(GRÁFICO 1b-f). 

Em cotilédones e folhas unifolioladas podemos ver um padrão semelhante de 

crescimento da expressão de 10 para 22 dias em ambos tecidos nos genes GmUCP1a1, 1a2, 3, 

4a, 4b, 5a e 5b, embora o gene 5b não tenha apresentado expressão em fu 22 dias. Vale salientar 

o elevado nível de expressão obtido para o gene UCP4b e 5a em fu 22 dias e 5a em cotilédones 

22 dias. Já os genes GmUCP1b1, 1b1Spl, 1b2 e 2, apresentaram um padrão mais estável de 

expressão variando pouco de 10 para 22 dias em ambos tecidos, embora o genes UCP1b1 e 1b2 

tenham apresentado ausência de expressão em fu 10 dias (GRÁFICO 1b). 

Em folhas trifolioladas os genes GmUCP 1a1, 1a2, 1b1, 1b1Spl, 1b2 e 4a apresentaram 

um crescimento constante nos diferentes dias analisados, enquanto que os genes GmUCP2, 4b, 

5a e 5b apresentaram uma queda na expressão de 22 para 45 dias. Já o gene GmUCP3 

apresentou um perfil de expressão mais estável, sofrendo leves alterações durante o 

desenvolvimento do tecido (GRÁFICO 1c). 

Em raízes os genes GmUCP1b1, 1b2, 2, 3 e 4a apresentaram aumento e queda de 

expressão simultâneos durante os tempos analisados, enquanto que os genes GmUCP1a1, 5a e 

5b apresentaram uma leve queda de 22 para 45 dias, diferente de GmUCP1b1Spl e 4b que 

apresentaram um aumento de expressão. Também podemos notar um alto nível de expressão 

no gene GmUCP4a  e 4b em raiz 22 dias e 45 dias, respectivamente (GRÁFICO 1d).  

Em hipocótilos, excetuando o gene GmUCP1a2 que apresentou queda de expressão 

durante o desenvolvimento e o gene GmUCP1b1Spl que apresentou queda e leve aumento de 

expressão em 45 dias, todos os outros genes apresentaram um aumento em 22 dias e uma queda 

aos 45 dias, salientando os altos níveis de expressão dos genes GmUCP2, 4a e 5a sempre em 

hipocótilo 22 dias (GRÁFICO 1e). 

Em epicótilos foi predominante dois padrões de expressão, o de aumento e queda dos 

genes GmUCP1a2, 1b1Spl, 1b2, 2 e 4a e o padrão de leve queda seguida de forte aumento nos 
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níveis de expressão dos genes GmUCP1a1, 1b1, 4b e 5a, destacando-se os altos níveis de 

expressão dos genes GmUCP2 e 4a em epicótilo 22, e GmUCP1a1, 1b1 e 5a em 45 dias. O 

gene GmUCP3 apresentou uma expressão estável enquanto que o gene UCP5b não apresentou 

expressão em nenhum tempo analisado (GRÁFICO 1f). 

Durante o ciclo reprodutivo (GRÁFICO 1a), a análise de expressão em flores, vagens 

(9 e 18 dias) e na germinação das sementes (seca e embebida) também revelaram padrões 

semelhantes entre si. Em flores, com exceção do gene GmUCP5b que apresentou alto nível de 

expressão, todos os genes restantes apresentaram expressão similar. Em vagem, os genes 

GmUCP1a2, 1b1, 2 e 5a tiveram níveis de expressão semelhantes, enquanto todos os outros 

genes apresentaram uma queda na expressão, destacando-se o elevado nível de expressão do 

gene GmUCP3 em vagens 9 dias. Para sementes, enquanto que o gene GmUCP2 manteve sua 

expressão estável, todos os genes apresentaram aumento de expressão em sementes embebidas, 

exceto GmUCP5a que apresentou uma queda.  

Um resumo dos genes mais expressos durante o desenvolvimento da soja pode ser 

visualizado na tabela 25. 

Quando analisada a presença dos genes SsUCP1-5 em cana de açúcar em pools de 

bibliotecas de ESTs em vários tecidos da planta foi possível encontrar o gene SsUCP1 apenas 

em flores, SsUCP2 em flores, caules, meristemas e raízes, SsUCP3 apenas em caule, SsUCP4 

e SsUCP5 em meristemas, folhas, raízes, semente e caule. Análises extras utilizando RNA gel-

blots (Northern Blot) para os genes SsUCP2 e 4 mostraram que SsUCP2 foi preferencialmente 

expressa em raízes e somente vestígios de transcritos   foram encontrados em flores, folhas e 

caules, enquanto que SsUCP4 indicou um alto nível de expressão em tecidos não reprodutores, 

especialmente em folhas e raízes (BORECKÝ et al., 2006). 

Para os genes AtUCP1-6 em arabidopsis, com exceção do gente AtUCP6 que não foi 

encontrado em nenhum tecido/órgão, sugerindo que ele seja um pseudogene ou expresso em 

baixos níveis,  transcritos de todas AtUCP foram encontrados em raízes, porém nenhuma foi 

encontrada em flores. AtUCP1 foi encontrada em vários tecidos (parte aérea, raízes, sílicas 

verdes e sementes) em acordo com os achados de Maia et al. (1998). AtUCP2 foi detectado em 

raízes e silica verde, enquanto que a expressão de AtUCP3 só foi encontrada em raízes. AtUCP4 

mostrou altos níveis de expressão em raízes e sementes, enquanto que AtUCP5 se expressou 

predominantemente em parte aéreas e raízes, e menos em silica verde. Análises extras de RT-

PCR realizadas para os genes AtUCP4-5 mostraram que estes genes se expressaram  

ubiquamente em altos níveis de expressão em folhas, flores e raízes.  
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Tabela 25 – Genes mais expressos durante o desenvolvimento da soja 

Órgão/tempo Gene 

Cotilédones 10 dias  ----------- 

Cotilédones 22 dias GmUCP5a 

FU 10 dias ----------- 

FU 22 dias GmUCP4b 

GmUCP5a 

FT 10 dias ----------- 

FT 22 dias ----------- 

FT 45 dias ----------- 

Raiz 10 dias ----------- 

Raiz 22 dias GmUCP4a 

Raiz 45 dias GmUCP4b 

Hipocótilos 10 dias ----------- 

Hipocótilos 22 dias GmUCP2 

GmUCP4a 

GmUCP5a 

Hipocótilos 45 dias ----------- 

Epicótilos 10 dias ----------- 

Epicótilos 22 dias GmUCP2  

GmUCP 4a 

Epicótilos 45 dias GmUCP1a1 

GmUCP1b1  

GmUCP5a 

Flores GmUCP5b 

Vagens 9 dias GmUCP3 

Vagens 18 dias ----------- 

Semente seca GmUCP5a 

Semente embebida GmUCP1a1 

GmUCP4a 

Fonte: Produção do próprio autor 
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Gráfico 1 – Perfil de expressão das GmUCPs durante o desenvolvimento da soja 
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As diferenças encontradas  usadas nas duas técnicas provavelmente estão relacionadas 

com os diferentes estágios de desenvolvimento dos tecidos utilizados (BORECKÝ et al., 2006). 

Os altos níveis de expressão de GmUCP4 em folhas unifolioladas, raízes  e hipocótilos, 

GmUCP1 e 2 em epicótilos e GmUCP5 em folhas unifolioladas, hipocótilos, epicótilos e flores 

estão parcialmente de acordo com os resultados de expressão encontrados por Borecký et al. 

(2006) nas duas espécies estudadas, embora estes resultados mostrem várias diferenças quando 

comparados com este trabalho. Porém o fato da utilização de diferentes espécies e técnicas 

utilizadas deve ser levado em consideração.  

Assim como os achados apresentados neste trabaho, os resultados das análises in silico 

e experimentais de Borechý et al. (2006)  em cana de açucar e arabidopsis,  sugerem que  os 

genes pUCP4 e 5 foram os mais expressos durante os estágios de desenvolvimentos dos 

diversos órgãos analisados. 

A existência de multiplos membros da família da UCP sugere que estes genes podem 

estar sob controle de fatores celulares, teciduais, ou de uma maneira específica para cada órgão. 

No entanto, precauções devem ser tomadas quando interpreta-se as respostas fisiológicas e 

metabólicas baseando-se apenas nos perfis transcricionais (Borecký et al., 2006). 

Outro trabalho mais recente realizado por Nogueira, Sassaki e Maia (2011), utilizou o 

banco de dados Genevestigator (www.genevestigator.com) e Bio-Array Resource for Plant 

Funcional genomes (BAR; Winter et al, 2007) para avaliar a expressão dos genes AtUCP1-3 

durante os estágios de desenvolvimento de arabidopsis. Uma análise do desenvolvimento da 

semente mostrou claramente que as pUCPs são menos expressas nos estágios finais do 

desenvolvimento da semente. Todas as três AtUCPs mostraram ser expressas em baixos níveis 

durante os estágios finais (NOGUEIRA; SASSAKI; MAIA, 2011). A redução do número de 

transcritos durante estes estágios provavelmente está associada a uma mudança nos níveis de 

RNA resultante de uma paralização dos processos transcricionais quando a semente entra em 

dormência (WALLING et al., 1986). Estes resultados da análise de sementes próximas ao 

estado de dormência corroboram com os baixos níveis de expressão encontradas em todas as 

GmUCPs analisadas, com exceção do gene GmUCP5a. 

Durante análises da germinação das sementes de Arabidopsis os genes AtUCP2 e 

AtUCP3 foram pouco expressos tanto em sementes secas e embebidas, enquanto que o gene 

AtUCP1 sofreu um aumento gradativo de sua expressão atingindo seu pico após 12 horas de 

embebição em água e mantendo este nível de expressão em 24 horas (NOGUEIRA; SASSAKI; 
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MAIA, 2011). Mitocôndrias maduras, com a formação da membrana interna e da crista, foram 

detectadas somente após 12-24 horas de embebição da semente (HOWELL et al. 2006).   

Tem sido demonstrado que as reações não enzimáticas são susceptíveis  de ocorrer em 

sementes secas e embebidas, incluindo a produção de EROs. Neste contexto, EROs podem ser 

produzidos para libertar a semente da dormência através da carbonilação de proteínas 

específicas do embrião (ORACZ et al. 2007). 

No entanto, após a liberação da dormência, a contínua produção de EROs pode ser 

prejudicial para a germinação da semente. O aumento da expressão dos genes AtUCP1 e AtAOX 

sugere que ambas proteínas desempenham um papel de atenuadores dos efeitos das EROS no 

metabolismo celular durante o começo da embebição (NOGUEIRA; SASSAKI; MAIA, 2011). 

Dados não publicados de sementes trangênicas  de plantas de tabaco,  com o gene 

AtUCP1 sendo super expresso constitutivamente, germinaram mais rápido que o tipo selvagem, 

sugerindo que a produção de EROs produzida durante a germinação pode ser atenuada pela 

super expressão de uma pUCP (NOGUEIRA; SASSAKI; MAIA, 2011). 

Dados obtidos do Genevestigator também revelaram que os genes AtUCP1-3  

investigados são co-expressos em vários órgãos/tecidos, mas com expressão distinta durante 

nove estágios diferentes do desenvolvimento de aradidopsis (NOGUEIRA; SASSAKI; MAIA, 

2011). 

AtUCP1 foi expressa nos maiores níveis dectectados em sementes germinadas (1-6 dias 

após germinação- DAG) e nos níveis de expressão mais baixos em silicas maduras (45-50 

DAG). Após os estágios de germinação, os níveis de transcritos de AtUCP1 diminuiram nas 

plantulas (6-14 DAG) até a abertura dos botões de flores (29-36 DAG). Outra queda na 

expressão do gene AtUCP1 também foi observada durante a transição de flor/ sílica (36-45 

DAG) para o estágio de sílica madura (45-50 DAG). AtUCP2 e AtUCP3 foram expressas em 

baixos níveis durante todos os estágios de desenvolvimento e ambos foram menos expressos 

durante estágios florais jovens (25-29 DAG). Os níveis mais altos de expressão de AtUCP2 

foram observados em plântulas recém germinadas e no estágio flor/sílica (36-45 DAG), 

enquanto que o menor nível de expressão foi observado em sílicas maduras (45-50 DAG). O 

nível mais alto de expressão de AtUCP3 foi detectado durante a formação dos botões florais  

(21-25 DAG) (NOGUEIRA; SASSAKI; MAIA, 2011). 

Vale ressaltar que além de sementes germinadas, dois outros órgãos (pólen maduro e 

estames) também mostraram aumento nos níveis de expressão de AtUCP1. A respeito das 
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sementes germinadas, transcristos de AtUCP2 foram encontrados altamente concentrados no 

segundo entrenó e em estágios de sílica (SCHIMD et al., 2005). 

Embora tenham atingido diferentes níveis de expressão, a sobreposição da expressão 

gênica de AtUCP1-3 ao longo dos diversos estágios de desenvovimento de arabidopsis 

analisados podem ser indicativos de uma ação combinatória destas proteínas na mitocôndria,  

porém se estas proteínas atuam de forma redundante ainda é algo indeterminado. Os dados 

acima mencionados, também apontam para a existência de modulação específica da expressão 

dos genes de AtUCP, especialmente para AtUCP1. Neste último caso, uma expressão 

espaço/temporal do gene AtUCP1 sugere funções fisiológicas relevantes em certos estágios de 

desenvolvimento,  como a germinação da semente e após a germinação (NOGUEIRA; 

SASSAKI; MAIA, 2011). 

 

5.11.2 Estresse 

 

A análise de expressão gênica relativa durante os estresses com PEG e ácido salicílico 

mostrou que todos os genes da família multigênica da UCP foram expressos em folhas e raízes 

durante a submissão de estresse nos tempos analisados. 

Os genes foram então analisados quanto ao perfil de expressão em resposta aos estresses 

submetidos (positiva- aumento da expressão, ou negativa- redução da expressão) (TABELA 

26). 

Em folha, os genes GmUCP2 e GmUCP3 mostraram um perfil de expresão estável 

durantes os tempos analisados, enquanto em raiz os genes GmUCP1b2 e GmUCP2 mostraram 

esse perfil (GRÁFICO 2e e 2f; GRÁFICO 3d e 3e). 

Em folhas, nenhum gene teve aumento da expressão pelo estímulo do PEG, porém os 

genes GmUCP1a1, GmUCP4a, GmUCP4b mostraram uma queda no perfil de expressão 

quando submetidas a este estresse. Em raízes houve genes responsivos tanto com resposta 

postitiva (Gm1b1, 4a e 5b), quanto para respostas negativas (1a2 e 4b) para a presença de PEG.  

Para o estímulo de estresse com ácido salicílico, em folhas, apenas um gene teve 

resposta positiva (GmUCp1a1), enquanto os genes GmUCP1b1, GmUCP4b, GmUCp5a e 

GmUCP5b apresentaram uma redução nos níveis de expressão. Em raízes, os genes GmUCP4a 

e GmUCP5b apresentaram resposta positiva, enquanto que os genes GmUCP1a2 e GmUCP3 

apresentaram resposta negativa ao estresse. 
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Tabela 26 – Resumo das respostas dos genes GmUCPs aos estresses PEG e AS 

Estresse: PEG AS 

Resposta: Positiva Negativa Positiva Negativa 

Folhas ---------- 

GmUCP1a1 

GmUCP 4a 

GmUCP4b 

GmUCP1a1 

GmUCP1b1 

GmUCP4b 

GmUCP5a 

GmUCP5b 

Raízes 

GmUCP1b1 

GmUCP4a 

GmUCP5b 

GmUCP1a2 

GmUCP4b 

GmUCP4a 

GmUCP5b 
GmUCP1a2  

Fonte: Produção do próprio autor 

 

O acúmulo de transcritos analisados em RT-PCR do gene SsUCP2 foi inalterado quando 

plântulas de cana de açúcar foram  submetidas a estresse por frio (4 ºC) até 48 horas. Transcritos 

de SsUCP1 e SsUCP3 não foram detectados durante o tratamento por frio, sugerindo que estes 

genes não sejam induzidos por baixa temperatura. Em contraste, os genes SsUCp4 e SsUCP5 

foram fortemente induzidos, atingindo níveis máximos de transcritos em ambos genes após 48 

horas de submissão ao estresse (BORECKÝ et al., 2006). Analogamente à outras UCPs/pUCPs 

(LALOI et al., 1997; MAIA et al., 1998),  estas proteínas devem estar envolvidas na redução 

de EROs durante estresse por frio em mono e dicotiledôneas (BORECKÝ et al., 2006). 

De maneira interessante, a frequência de ESTs dos genes SsUCP4 e SsUCP5 foi elevada 

em bibliotecas de ESTs preparadas de plântulas de cana de açúcar inoculadas com bactérias 

fixadoras de nitrogênio Acetobacter diazotroficans e Herbaspirillum rubrisubalbicans 

(VETTORE et al., 2003), sugerindo que estes genes possam responder tanto a estresse biótico, 

quanto abiótico. 
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Gráfico 2 – Perfil de expressão das GmUCPs durante estresse com PEG e AS em folhas 
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Fonte: Produção do próprio autor 

Gráfico 3 – Perfil de expressão das GmUCPs durante estresse com PEG e AS em raízes 
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Fonte: Produção do próprio autor
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AtUCP1 já foi bem descrito como sendo um gene induzido pelo frio (Maia et al., 1998).  

Borecký et al. (2006) estudaram a expressão de AtUCP2-6 por RT-PCR em arabidopsis. 

AtUCP2 não foi induzida por tratamento com frio de acordo com os achados de Watanabe et a. 

(1999). A expressão de AtUCP3 também pareceu não ser regulada por baixa temperatura. 

Em contraste, AtUCP4 e AtUCP5 foram fortemente induzidas após 3 horas de 

tratamento por baixa temperatura e retornaram aos níveis basais depois de 12 horas de 

exposição a este tratamento. Embora seus perfis de expressão sejam similares, os níveis de 

acumulação de transcritos para ambas AtUCPs foram diferentes. Finalmente, para o gene 

AtUCP6, não foram detectados transcritos durante toda a exposição ao estresse por baixa 

temperatura (BORECKÝ et al., 2006). 

Similar aos resultados descritos no trabalho de Borecký et al (2006), os resultados 

obtidos neste trabalho com os genes GmUCP quando submetidos a estresse abiótico e biótico 

também mostraram que apenas os membros dos tipos 1, 4 e 5 tiveram um aumento na expressão 

quando expostos ao estresse de PEG e AS, enquanto que o gene GmUCP2 manteve um perfil 

de expressão estável similar aos genes SsUCP2 e AtUCP2. 

 

Tabela 27 – Pefil de expressão de AtUCP1-2 no Genevestigator em condições de estresse 

Regulação AtUCP1 AtUCP2 

Ascendente 

(Up-regulated) 

Baixa temperatura 

Fome de potássio 

Disponibilidade de sacarose 

Flg22 

Bactéria P. syringae 

Flg22 

Metil jasmonato 

 

Descendente 

(Down-regulated) 

Seca 

Baixo suprimento de nitrogênio 

6-benziladenina  

Hypoxia 

Morte celular programada 

Paclobutrazol 

6-benziladenina  

Bactéria P. syringae 

Flg22 

Fonte: NOGUEIRA; SASSAKI; MAIA, 2011 
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Uma pesquisa com diferentes dados de microarranjos em Arabidopsis utilizando o 

programa Genevestigator revelou que a expressão de AtUCP1 e AtUCP2 é diferencialmente 

afetada por um modesto número de estímulos ou condições. A redução da expressão do gene 

AtUCP1 foi observada sob condições de seca e baixa disponibilidade de nitrogênio. Já as 

condições que reduziram a expressão de AtUCP2 incluíram hipóxia, indução de morte celular 

programada e tratamentos com paclobutrazol. Ambos os genes também foram negativamente 

modulados por 6-benziladenina, uma citocinina sintética. Aumento da expressão do gene 

AtUCP1 foi observada sob deficiência de potássio, disponibilidade de sacarose, baixa 

temperatura, e em plâtulas do cultivar Col-0 tratadas com flg22, um peptídeo sintético derivado 

da porção N-terminal da flagelina de Pseudomonas aeruginosa. Curiosamente,  AtUCP2 

mostrou um aumento dos níveis em um mutante insensível a ácido giberélico tratado com flg22 

ou metil jasmonato. Em contraste, este gene foi menos expresso pelo elicitador flg22 em Col-0 

background. Mais notável ainda foi o aumento de expressão do gene AtUCP1 em resposta a 

bactéria virulenta e avirulenta P. syringae, e a redução da expressão do gene AtUCP2 nas 

mesmas condições, contudo essas mudanças foram moderadas. AtUCP3, por outro lado, é 

susceptível de ser expresso constitutivamente diante do fato da sua expressão ter permanecido 

quase invariável quando analisada sob o conjuntos de estresses disponíveis no banco de dados 

do Genevestigator (NOGUEIRA; SASSAKI; MAIA, 2011). 

Os resultados da análise no Genevestigator com estresse biótico (Flg22 e P. syringae) 

mostraram o aumento da expressão do gene AtUCP1 e com estresse abiótico (seca) mostraram 

redução na expressão do mesmo gene, estando em conformidade com nossos resultados diante 

da regulação positiva de GmUCP1a1 em AS e da regulação negativa de GmUCP1a1 e GmUCP 

1a2 em PEG. Além do fato do gene GmUCP3 não ter apresentado resposta ao estresse de PEG 

e AS, tanto em folhas quanto em raízes. 

Em outro banco de dados contendo perfis de expressão de 670 genes codificadores de 

proteínas mitocondriais em resposta a estresses, a quantidade de transcritos de AtUCP1 foi 

regulada (up e down) em apenas 10 de 219 condições de estresse investigadas. É importante 

ressaltar que a expressão do gene AtUCP2 permaneceu invariável em todas as condições 

testadas (CLIFTON; MILLAR.; WHELAN, 2006). Tal análise dá suporte aos resultados 

obtidos com o gene GmUCP2, mostrando novamente que os membros do tipo 2 geralmente 

apresentam um perfil de expressão mais estável. 
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A tabela 28 mostra a expressão de vários membros de pUCPs em diversas plantas, 

correlacionando a expressão ao tecido e ao estresse submetido (VERCESI et. al., 2006).  Nesta 

tabela também pode ser visualizado os resultados dos dados de microarranjos, os quais 

revelaram que os genes AtUCP1 e AtUCP5 são induzidos por estresse de seca/osmótico 

(KREPS, et al., 2002; SEKI, et al., 2002) e por infecção com o fungo Alternaria brassicicola e 

vírus de RNA (VAN WEES, et al., 2003; WHITHAM,et al., 2003). AtUCP5 também revelou 

ter um aumento de expressão por ferimentos causados por fatores abióticos, tais como vento, 

chuva, granizo, e por fatores bióticos, particulamente pela alimentação da planta por insetos 

(CHEONG, et al., 2002), indicando então um possível papel fisiológico do gene AtUCP5 em 

resposta ao estresse. Uma redução do perfil de expressão promovida por estresse de alta 

salinidade também foi observada para os genes AtUCP4 e AtUCP5 (SEKI, et al., 2002). 

Coletivamente, estes dados indicam que em Arabidopsis,  quando uma regulação 

transcricional da expressão das pUCPs está presente, ocorre apenas uma resposta muito 

específica ao estímulo. Levando em consideração o importante papel fisiológico da UCP de 

proteger as células contra o estresse oxidativo, seus níveis de expressão quase invariáveis sob 

condições de estresse indicam que o pool de proteínas constitutivas é suficiente para sustentar 

esta proteção, e sugere a existência de mecanismos regulatórios que atuam a níveis pós-

transcricionais (NOGUEIRA; SASSAKI; MAIA, 2011). 
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Tabela 28 – Membros de pUCP correspondendo a expressão do tecido e/ou estresse 
relacionado 
Gene Espécie Tecido Estresse/condição 
StUCp Solanum tuberosum Ubíquo (flores) Frio 
AtPUMP1 Arabidopsis thaliana Ubíquo (flores e 

raízes) 
Frio, sal, osmótico, 
ataque patogênico, 
morte celular 
programada induzida 
(MCP) 

AtPUMP2 Arabidopsis thaliana Silica verde MCP 
AtPUMP3 Arabidopsis thaliana Raízes --- 
AtPUMP4 Arabidopsis thaliana Ubíquo Frio, seca, estresse 

oxidativo, ácido 
abscísico (ABA) 

AtPUMP5 Arabidopsis thaliana Ubíquo Frio, seca, ABA, 
osmótico, ferimento, 
ataque patogênico 

SfUCPa e b Symplocarpus 
fetidus 

Espádice Frio 

HmUCPa Helicodiceros 
muscivorus 

Ubíquo n.d. 

WhUCP1ae 1b Triticum aestivum Ubíquo --- 
MnUCP Mangifera indica n.d. (fruto) Amadurecimento do 

fruto 
LeUCP Lycopersicum 

esculetum 
n.d. (fruto) Frio, 

amadurecimento do 
fruto 

ZmPUMP Zea mays Ubíquo Estresse oxidativo 
OsUCP1 e 2 Oriza sativa n.d. (folhas) --- 
SsPUMP1 Saccharum sp. Flores (d.d.) n.d. 
SsPUMP2 Saccharum sp. Ubíquo (raízes) --- 
SsPUMP3 Saccharum sp. Caule (d.d.) ---- 
SsPUMP4 Saccharum sp. Ubíquo (folhas e 

raízes) 
Frio 

SsPUMP5 Saccharum sp. Ubíquo (folhas e 
raízes) 

Frio 

Fonte: Vercesi et. al., 2006, pg.392 
d.d., derterminado digitalmente; n.d., não determinado 
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6 CONCLUSÃO 

 

Todas as 10 leguminosas da ordem fabales analisadas apresentaram uma família 

multigênica de 5 tipos diferentes de genes codificantes para a proteína desacopladora 

mitocondrial em planta e uma duplicação do gene UCP1. Foram encontrados  em soja 10 genes 

codificantes da pUCP, além da presença de um splicing alternativo no gene GmUCP1b1. 

O perfil de expressão gênica mostrou que todos os genes GmUCP foram expressos em 

todos os tecidos/órgãos analisados durante o desenvolvimento da soja, com exceção dos genes 

GmUCP1a2, GmUCP1b1, GmUCP1b1Spl, GmUCP1b2 e GmUCP5b em semente seca e 

GmUCP5b em epicótilo. Os diferentes perfis de expressão de cada gene durante o 

desenvolvimento de cada tecido/órgão sugerem que ocorra uma regulação gênica 

espacial/temporal entre os membros da GmUCP. 

Os perfis de expressão dos genes GmUCP  em soja durante as condições de estresses 

foi diversificado, visto que 2 genes apresentaram expressão estável em ambos tecidos/estresse, 

7 genes apresentaram redução do perfil de expressão, enquanto apenas 4 genes apresentaram 

aumento dos níveis de transcritos.  
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Apêndice 01: Sequências genômicas anotadas com os genes da família multigênica das UCPs 

em soja (Glycine max), bem como de outras leguminosas (Cajanus cajan, Glycine soja,  Phaseolus 

vulgaris, Medicago truncatula,Cicer arietinum, Lupinus angustifolius, Vigna angularis, Vigna radiata, 

Arachis duranensis e Arachis ipaensis), assim como os seus cDNAs deduzidos e as sequências das 

proteínas deduzidas. 

Legenda: 

CINZA = região UTR (não traduzida). 

VERDE = codón de iniciação. 

TURQUESA = codón de terminação. 

VERMELHO = junção éxon/éxon. 

SUBLINHADO = localização dos iniciadores 

>Glycine_max_UCP1a1 (cDNA deduzido) 
gactaagcctacagtcattagagggatacgatgctatacgaaacattaaaa aggaattaaggaaaccg
tgcaagtgtgcaacatgcattgcattctagcaaagcaagtggaccttgcca gctcaaggaaattttac
cagacaataaatgagtgagtattcagaaaccaaaaaccaata gcaatacatttccgatttccagacag
aggaactactcagcttagcttgagtattttcaagaggggatcaaaggga agaagaagggaaggactca
aacttgcacacgcaacctttggttcctttcccaacactcaccatggtggcagat tctaagtccaattc
cgacctctccttcggaaaaatctttgccagcagtgctttctctgcatgttt cgctgaggtgtgtacta
ttcctttggatactgccaaagtgaggcttcagcttcaaaagcaagctgtag ctggtgatgttgtctcc
ttacctaaatataagggtatgctgggaacagttggaaccattgccagggaa gaaggtctttcagcact
ctggaagggcattgtgccagggttacatcgtcaatgtttgtatggaggctt aagaattgggttatatg
aacctgttaagactttctatgtggggaaagaccatgttggagatgttccat tgtcaaagaaaattctt
gctgcatttacaactggtgcttttgcaattgcagtggcaaatccaaccgat cttgtcaaagttagact
tcaagctgaaggaaaattacctcctggtgttcccaggcgctactctggatc tttaaatgcttattcaa
caattgtgagacaggaaggagttggggctctttggactgggcttggcccca atatagcaagaaatggt
atcatcaatgctgccgaattagccagctatgatcaagtgaaacagactatt ttgaaaattccaggatt
cactgacaatgttgtaactcatcttcttgctggtcttggggcagggttttt cgccgtctgtattggct
ccccagttgatgtggttaagtcgagaatgatgggagattctagttacaaga acacccttgattgtttt
atcaaaacattgaagaatgatggacccttagccttttataaagggttcctc ccaaattttggacggct
gggatcttggaatgtgatcatgtttctaaccttagaacagactaaaaagtt cgtcaaaagtttagagt
cgtcctgaggcgagttcccgttgagaattttctaaggggactggttgcaac tgcaaatgtagtggaaa
ttgtagaaaataaaggtccctttctcttcattctgctaaccaggatgtggt caaacatttttttaggg
aggaaaaatttgatagtaaaatgagaatgctattcatatatactagctttt agcaattgccatatatt
ctgtgggattgcatgcagttgtcatgtatttctctttaaactttattatga accgagcttggacatgt
cacgagattcgtttc 
 
>Glycine_max_UCP1a1 (proteína deduzida) 
MVADSKSNSDLSFGKIFASSAFSACFAEVCTIPLDTAKVRLQLQKQAVAGDVVSLPKYKGMLGTVGTI
AREEGLSALWKGIVPGLHRQCLYGGLRIGLYEPVKTFYVGKDHVGDVPLSKKILAAFTTGAFAIAVAN
PTDLVKVRLQAEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVRQEGVGALWTGLGPNIARNGIINAAELASYDQVK
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QTILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFAVCIGSPVDVVKSRMMGDSSYKNTLDCFIKTLKNDGPLAFYK
GFLPNFGRLGSWNVIMFLTLEQTKKFVKSLESS 
 
>Glycine_max_UCP1a2 (cDNA deduzido) 
aataaaggagaacaacctaaaaaaaaaaaacagcaaagtcagccaagagca aaaaaccacgtaatcaa
acaccaaacaaccgaaaaaaaaaggatatactggaaagaagctcaaaacat ggggacaaccaccgaat
cacaccttgagtcgaggaaggaagtaaagagaaagtgaagaagggaagaag ggaaggactcaaatttg
cacacgtaacctttggttcctttcccaacactcaccatggtggcagatt ctaagtccaaatccgacct
ctctttcggcaaaacctttgccagcagtgctttctctgcatgtttcgctgaggtg tgtactattcctt
tggacactgccaaagttaggcttcagcttcaaaagcaagctgcaactggtg atgtagtctccttacct
aaatataagggtatgctgggaacagttgcaaccattgccagggaagaaggt ctttcagcactctggaa
gggcattgtgccagggttacatcgtcaatgtttgtatggaggcttaagaat tgggttatatga ccctg
ttaagactttctatgtggggaaagaccatgttggagatgttccattgtcaaagaaaattcttgctgca
tttacaactggtgcttttgcaattgcagtggcaaatccaactgatcttgtc aaagttagacttcaagc
agaaggaaaattacctcctggtgttcccaggcggtactctggatctttaaa tgcttattcaacaattg
tgagacaggaaggagttggggctctttggactgggcttggccccaatatag caagaaatggtatcatc
aatgctgctgaattagccagctatgatcaagtgaaacagactattttgaaa attcccggattcactga
caatgttgtaactcatctccttgctggtcttggggcagggttttttgcggt ctgtattggctccccag
ttgatgtggttaagtcaagaatgatgggagattctagttacaggaacaccc ttgattgttttatcaaa
acattgaagaatgatggacccttagccttttataaagggttcctcccaaat tttggacggctgggatc
ttggaatgtgatcatgtttctaaccttagaacagactaaaaggttcgtcaa aagtttagagttgtcct
gagctgagttatcttgagaattttctatggggactggttgcaattgcaaat gcagtggaaaattgttg
aaataaaggtccctttctcttcattctgccaaccaggatgtggtcaaacat ttttttagggaggaaaa
aattggatagtaaaatgataatatgttattcatatatactagcttttagca attgccatatattctgt
gggattgcatgcagttttcatatgattctctttaaactttattatgaaccg agcttggacatgccatg
cgatt 
 
>Glycine_max_UCP1a2 (proteína deduzida) 
MVADSKSKSDLSFGKTFASSAFSACFAEVCTIPLDTAKVRLQLQKQAATGDVVSLPKYKGMLGTVATI
AREEGLSALWKGIVPGLHRQCLYGGLRIGLYDPVKTFYVGKDHVGDVPLSKKILAAFTTGAFAIAVAN
PTDLVKVRLQAEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVRQEGVGALWTGLGPNIARNGIINAAELASYDQVK
QTILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFAVCIGSPVDVVKSRMMGDSSYRNTLDCFIKTLKNDGPLAFYK
GFLPNFGRLGSWNVIMFLTLEQTKRFVKSLELS 
 
>Glycine_max_UCP1b1 (cDNA deduzido) Splicing altern ativo  
cttgtcttgaacttcactgtcgttacgccaaacaccatttttttttctctt cctctgaagccattttt
tcttccttcctttttggtttcctattccttcttcaattatctctcttcatt tagttgtgaacattttt
tcggtctcgtcgaagcaatggtggcgggtggcaattccaaatccgacatct cctttgctggcacttac
gctagcagtgctttcgctgcatgtttcgccgaggtgtgtactcttcctttg gacaccgccaaagttag
gcttcagcttcaaaaacaagctgtagttggtgatgtggtgaccttacctaa atataggggtttgctgg
gaacggttggaaccattgccagggaagaaggtctttcagcactctggaagg ggattgtgccagggcta
catcgtcaatgtttgaatggtggtttaagaattgcgttatatgagcctgtt aagaatttctatgttgg
gcctgaccatgttggagatgttccattgtttaagaaaattctcgctggatt tacaactggtgctatgg
caattgcagtggcgaatccaactgatcttgtgaaagttagacttcaagcag aaggaaaattacctcct
ggtgtgcccaggcgttactctggatcattaaatgcttattcaacaattg tgagacaggaaggagttgg
agcactttggactgggattggtcccaacatagcaagaaatggcatcattaa tgctgctgaactagcca
gctatgatcaagtaaaacagactattttgaaaattcctggattcaccgaca atgttgtaactcacctt
cttgctggtctaggagcaggattttttgcagtctgtgttggctcccctgtt gatgtggttaagtcgag
aatgatgggagattcgagttacaaaagcacccttgattgtttcgttaagac attaaaaaatgatggac
cttttgccttttataaggggttcataccaaattttggacggctaggatctt ggaatgtgatcatgttt
ctaactctagaacaggtacaagttgaatactttgtgatagctttccatttt t cctttccttcttatca
cctatctcatggaattctagtttatttttatagcatacttgtctgctgcggtagaggtt agaagaccc
aaaatttgcaaaacaatttttttatttagtatcaagattgctaatgtattg ataatggtttaggaagc
atcttggcaaactatgagctgcttctttcaaagataaaacccttctccaaa ctcacttctttaacttt
ggcttcatattcataatactcacacttaccttttcctatcctataactttc a 
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>Glycine_max_UCP1b1 Splicing alternativo (proteína deduzida) 
MVAGGNSKSDISFAGTYASSAFAACFAEVCTLPLDTAKVRLQLQKQAVVGDVVTLPKYRGLLGTVGTI
AREEGLSALWKGIVPGLHRQCLNGGLRIALYEPVKNFYVGPDHVGDVPLFKKILAGFTTGAMAIAVAN
PTDLVKVRLQAEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVRQEGVGALWTGIGPNIARNGIINAAELASYDQVK
QTILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFAVCVGSPVDVVKSRMMGDSSYKSTLDCFVKTLKNDGPFAFYK
GFIPNFGRLGSWNVIMFLTLEQVQVEYFVIAFHFSFPSYHLSHGILVYFYSILVCCGRG 
 
>Glycine_max_UCP1b1 (cDNA deduzido)  
cttgtcttgaacttcactgtcgttacgccaaacaccatttttttttctctt cctctgaagccattttt
tcttccttcctttttggtttcctattccttcttcaattatctctcttcatt tagttgtgaacattttt
tcggtctcgtcgaagcaatggtggcgggtggcaattccaaatccgacatct cctttgctggcacttac
gctagcagtgctttcgctgcatgtttcgccgaggtgtgtactcttcctttg gacaccgccaaagttag
gcttcagcttcaaaaacaagctgtagttggtgatgtggtgaccttacctaa atataggggtttgctgg
gaacggttggaaccattgccagggaagaaggtctttcagcactctggaagg ggattgtgccagggcta
cat cgtcaatgtttgaatggtggtttaagaattgcgttatatgagcctgttaagaatttctatgttgg

gcctgaccatgttggagatgttccattgtttaagaaaattctcgctggatt tacaactggtgctatgg
caattgcagtggc gaatccaactgatcttgtgaaagttagacttcaagcagaaggaaaattacctcct

ggtgtgcccaggcgttactctggatcattaaatgcttattcaacaattgtg agacaggaaggagttgg
agcactttggactgggattggtcccaacatagcaagaaatggcatcattaa tgctgctgaactagcca
gctatgatcaagtaaaacagactattttgaaaattcctggattcaccgaca atgttgtaactcacctt
cttgctggtctaggagcaggattttttgcagtctgtgttggctcccctgtt gatgtggttaagtcgag
aatgatgggagattcgagttacaaaagcacccttgattgtttcgttaagac attaaaaaatgatggac
cttttgccttttataaggggttcataccaaattttggacggctaggatctt ggaatgtgatcatgttt
ctaactctagaacaggctaaaaagtttgtcaaaactttagaatcagcttga cttcaaacaaattatca
gtagatttttttttttgaggagactcccctggatgcaatggaaattgtcaa caaaataaaaacttctc
ttcattttgttaattgaaatgtatcaaaacattttttgctgggggaaattt gaagtattaataaatta
gaagagctatgccatctccctgcaatttaaaattttatttgttgggcttgg gcttgggctgggacttg
ggcatgggaacttcctttaaaagtccaagcctagcagtatgtttccatatc taagtgaaatatcagct
tatgcttttttttta 
 
>Glycine_max_UCP1b1 (proteína deduzida) 
MVAGGNSKSDISFAGTYASSAFAACFAEVCTLPLDTAKVRLQLQKQAVVGDVVTLPKYRGLLGTVGTI
AREEGLSALWKGIVPGLHRQCLNGGLRIALYEPVKNFYVGPDHVGDVPLFKKILAGFTTGAMAIAVAN
PTDLVKVRLQAEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVRQEGVGALWTGIGPNIARNGIINAAELASYDQVK
QTILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFAVCVGSPVDVVKSRMMGDSSYKSTLDCFVKTLKNDGPFAFYK
GFIPNFGRLGSWNVIMFLTLEQAKKFVKTLESA 
 
>Glycine_max_UCP1b2 (cDNA deduzido) 
cttgtcttgagcgcttcattcactgccgttacgccaaacaccattttttct cttcctctgaagccatt
ttttcttccttccttttttgtttcctattccttcttcaattctctctcttc aattagtagtaaacatt
tttttggcctcgttgaagcaatggtggggg gtggcaattccaaatccgatatctcctttgctggcact

tacgctagcagtgctttcgctgcatgtttcgccgaggtgtgcactcttcct ttggacactgctaaagt
taggcttcagcttcaaaaacaggcagtacttggtgatgcagtgaccttacc ta gatataggggtttgc
tgggaacggttggaaccattgccagggaagaaggtttttcagcactctggaaggggat tgtgccaggg

ctacatcgtcaatgtttgaatggggggttaagaattgcgttatatgagcct gttaagaatttctatgt
tggggctgaccatgttggagatgttccattgtctaagaaaattctcgctgg atttacaactggtgcta
tggcaattgcagtggcaaatccaactgatcttgtgaaagttagacttcaag cagaaggaaaattgcct
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cctggcgtgcccaagcgctactctggatcattaaatgcttattcaacaatt atgagacaggaaggagt
tggagcactttggactgggattggtcccaacatagcaaggaatggtattat taatgctgctgaactag
ccagctatgatcaagtgaaacagactattttgaaaattcctggattcaccg acaatgttgtaactcac
cttcttgctggtctaggagcaggattttttgcagtctgtgctggctcccct gttgatgtggttaagtc
gagaatgatgggagattcaagttacaaaagcacccttgattgtttcattaa gacattaaaaaatgatg
gaccttttgccttttatatggggttcataccaaattttggacggctaggat cttggaatgtgatcatg
tttttaactctagaacaggctaaaaaattcgtcaaaagtttagaatcagct tgacctcaaaaaaactt
atcagtagaattttttgaggagactcccccaaatgcaatggaaattgtcaa gtaaaaacttgtcttca
ttttgttaattggaacgtaccaaaacaattttttttgggggggcgggggaa tttgtagtaataaatga
gaagagctatgcgatccccctgcaatttaaaattttattagttggttctgg ggttgggcttgggcttg
ggcatagggacttcctttaaaagtccaagcctagcagtatgtttccatatc caagtgaaaataagctt
agcatatgcttttttta 
 
>Glycine_max_UCP1b2 (proteína deduzida) 
MVGGGNSKSDISFAGTYASSAFAACFAEVCTLPLDTAKVRLQLQKQAVLGDAVTLPRYRGLLGTVGTI
AREEGFSALWKGIVPGLHRQCLNGGLRIALYEPVKNFYVGADHVGDVPLSKKILAGFTTGAMAIAVAN
PTDLVKVRLQAEGKLPPGVPKRYSGSLNAYSTIMRQEGVGALWTGIGPNIARNGIINAAELASYDQVK
QTILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFAVCAGSPVDVVKSRMMGDSSYKSTLDCFIKTLKNDGPFAFYM
GFIPNFGRLGSWNVIMFLTLEQAKKFVKSLESA 
 
>Glycine_max_UCP2 (cDNA deduzido)  
gggtagttttctaattacttaacatgattcacatcaatttctctctgtgtc taaccactctatcttgg
agtgtgaaagtaacgcaactaacaccacacctatatattaatttaccgtga actcgtttgaaagattt
aacccaaagtggttgcttgcgaagttgcgttaatgctactactctccttca gcttcttaatcactctc
acccaaccctttcttcttcttcttcttaccagcgtcaacaatgtcagatcc gtaccagatttcgttcg
ctcaagccttcttgtgcagcgctttcgccgcgtgtttcgccgagttttgta ctattcctctggacaca
gctaaggtcaggcttcaactccaa aagaaggtagggattgatgatggagtgggtttacctaaatacaa
gggtttgctggg cacagttaagaccattgctagagaagagggtatatcagctctgtggaaaggcattg
ttcctggtttacaccgccaatgtttatatggaggcttaagaattgggttat atgatcctgtgaaaaca
tttcttgttggtagtgcatttgttggagaggttccattataccatatgata ttggctgctctgctgac
tggtgctttggcaatcacaattgctaatccaactgatctagtcaaagttag gcttcaagctgaaggtc
aattgccaactggggtacctaagcgttattctggtgctatagatgcatatt taactatactgagacaa
gaagggataggggccttgtggacaggtcttggggccaatatagcaaggaat gcaattataaatgctgc
ggaattggctagctatgataaagtgaaacggacgattttgaaaattccagg gttcatggacaatgtct
atactcacctactcgctggcttaggtgcaggtctttttgctgtctttattg gttctcctgttgatgtg
gtgaaatccaggatgatgggggattcaacctacaaaagcacatttgaatgc tttctcaagactttgct
taatgagggatttttggccttctataaaggtttccttcctaattttagtcg agtaggagcctggaatg
tgattatgtttcttacccttgaacaagcaaagagagttataagaggataat tgttgttagttgttact
cttcatgattgagattcaccaagcaaatttagtgttctttttcgggtgagt gctactgctatcagatg
aacaacagatttgttagcagaaaggtggtttttctacatttacttctgccg tgtggatggacgtcacg
cttcatatattcttagtcgatgaataaaccgtcaaattaccattgtctcct acttgggccatgtggac
gccacaattaaaacattcttggctacaatgaatagaccgtgaaattacatt tacttgaaaggcattca
ctgtactggatcgatatgtaatgtatttttgggaaataagttgcgtatttc ccaactcattgaataga
caaatgaaatgaaacatgtatgaatactttagagtatagcttattacttca ttcaaa 
 
>Glycine_max_UCP2 (proteína deduzida) 
MSDPYQISFAQAFLCSAFAACFAEFCTIPLDTAKVRLQLQKKVGIDDGVGLPKYKGLLGTVKTIAREE
GISALWKGIVPGLHRQCLYGGLRIGLYDPVKTFLVGSAFVGEVPLYHMILAALLTGALAITIANPTDL
VKVRLQAEGQLPTGVPKRYSGAIDAYLTILRQEGIGALWTGLGANIARNAIINAAELASYDKVKRTIL
KIPGFMDNVYTHLLAGLGAGLFAVFIGSPVDVVKSRMMGDSTYKSTFECFLKTLLNEGFLAFYKGFLP
NFSRVGAWNVIMFLTLEQAKRVIRG 
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>Glycine_max_UCP3 (cDNA deduzido) 
ggtgcggatagaacaggttcggataaactgaaccgtgtcagtgtgtcatca tcgactgctccaaatgg
ccgaggtaattttgaatctaatcgtggaatccatgatgcctgatgggtagg aatcattgcagccaaaa
gacatcataccagttcctggtttccttgattgtcttagaagaacaaacagc cttgcatatcttttggt
ggtgagttaggtctttcttgaatgtacccatgaaatcaggctatcaacacg gtggagttgatattact
cacactaaggcctttctaacatcactgtcagctatggtggctgagaccaca actttccccatagattt
gatcaagaccaggctccaactccatggcgagtcactttcctcgagtcaccc cactagtgcatttcgag
taggcttgggcattattcgtgaacaaggtgcccttggcctttacagtggcc tgtcaccagcaattatt
agacacatgttctactcgcctattcgaattgttgggtatgagaacctgaga aatgttgtttctgttga
taatgcttcgttctctatcgttggcaaggctgtagttggtggaatctctgg tgtcttggctcaggtta
tagccagcccagctgatcttgtcaaggtgaggatgcaagctgatggccaaa gggtgagccaaggtctt
caaccccggtattcggggccatttgatgctctaaacaaaattgt tcgtgctgaaggatttcaaggatt

gtggaagggtgtttttcctaatatccaaagagccttcttagtgaacatggg agaattagcctgttatg
atcatgctaaacaatttgttattagaagtaggatagctgatgacaatgttt ttgcccacacttttgct
tccatcat gtcaggtttagcggcaacgtctttgagctgcccggctgatgttgtgaagactagaatgat

gaatcaggcagctaaaaaggaagggaaagtcttatataatagctcttatga ttgcttggtgaagacaa
ttaaagttgaaggaataagagcattgtggaaaggattcttccccacatggg caaggcttggcccatgg
caatttgtgttctgggtttcctatgagaagttcaggaaatttgcagggctc tcttctttctaatataa
cattttatttatttatttatactagcactcattcatccataataaattcac aagtcacagcctacagg
gtactaacacccagatttatatttttctcaacttttagctcagtgtatact tttttgagataaactac
attactctttcctaagaagattatattatact 
 
>Glycine_max_UCP3 (proteína deduzida) 
MKSGYQHGGVDITHTKAFLTSLSAMVAETTTFPIDLIKTRLQLHGESLSSSHPTSAFRVGLGIIREQG
ALGLYSGLSPAIIRHMFYSPIRIVGYENLRNVVSVDNASFSIVGKAVVGGISGVLAQVIASPADLVKV
RMQADGQRVSQGLQPRYSGPFDALNKIVRAEGFQGLWKGVFPNIQRAFLVNMGELACYDHAKQFVIRS
RIADDNVFAHTFASIMSGLAATSLSCPADVVKTRMMNQAAKKEGKVLYNSSYDCLVKTIKVEGIRALW
KGFFPTWARLGPWQFVFWVSYEKFRKFAGLSSF 
 
>Glycine_max_UCP4a (cDNA deduzido) 
ttcagcatatgtctcaaaggcccacggttcctcactcctcttccatagcct gcggccttcactctcat
ctcctggtctccagtgagatgaaccctagctccaattggtccctttaatca attacctcttaattagt
aattacttaatctcaattagcctttcactctcccacacaacaacatcatgg gcgtcaaaggttttgtc
gaaggaggcatcgcttccatcattgcaggatgttccacacacccacttgat ctcatcaaggtccgcat
gcagcttcagggcgaaaacaatttgcccaaaccggttcaaaatctccgacc cgcactcgccttccaaa
ccggttcgaccgtccacgtggcagcggctattccgcagacccgcgtgggtc ccatcgcggttggggtt
cgcctcgtccagcaagaaggccttgcggccttgttctccggcgtctccgcc actgtcctccgccagac
gctctactccaccacccgtatgggcctctacgacgtcctcaagaccaagtg gaccgactccgtcaccg
gcaccatgccgctcagccgcaagatcgaggccggtctcatcgccggtggca tcggcgccgccgtgggg
aaccccgccgacgtggccatggtccgaatgcaggcagacgggcgcctccct ccggcacagcggcgcaa
ctacaagtccgtcgtggacgccatcacgcgaatggcgaagcaagaaggcgt cactagcctttggagag
gctcatcgcttacggtgaaccgcgccatgctcgtgacggcgtcgcagctcg cgtc gtacgaccagttc
aaagaaacgatcttggagaacggcatgatgcgcgacgggctcgggacccatgtcacggc gagcttcgc
ggcggggttcgtggcggcggtggcgtcgaaccccgtcgacgtgatcaagac gagggtgatgaacatga
gggtggagcccggggcgacgccgccctacgccggcgcgttagattgtgctctg aagactgtgcgcgcg

gagggtcccatggcgctttataaggggtttattcctacgatctcgaggcag ggaccgttcactgtggt
gctgttcgtgacactggaacaggttcgcaagttgcttaaggatttctgatg aggatgatgacgagaag
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atgtatgctactttccttttcaataagatgctttttctgtttgtgttatgt tttaatagtactagtga
tgtagttctaggatggcaattttgttattctattaatcaatgagaagtgct gtttattttccgaatt 
 
>Glycine_max_UCP4a (proteína deduzida) 
MGVKGFVEGGIASIIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGENNLPKPVQNLRPALAFQTGSTVHVAAAIPQTRV
GPIAVGVRLVQQEGLAALFSGVSATVLRQTLYSTTRMGLYDVLKTKWTDSVTGTMPLSRKIEAGLIAG
GIGAAVGNPADVAMVRMQADGRLPPAQRRNYKSVVDAITRMAKQEGVTSLWRGSSLTVNRAMLVTASQ
LASYDQFKETILENGMMRDGLGTHVTASFAAGFVAAVASNPVDVIKTRVMNMRVEPGATPPYAGALDC
ALKTVRAEGPMALYKGFIPTISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF 
 
>Glycine_max_UCP4b (cDNA deduzido) 
atcgtttattcagcatatgtctcaaaggcccacgattcctcactcttcttc catagcctgcggccttc
actctcatctcctggtctccagtgagatgaaccctagctccaattgg tcccattagttacctctttcc
tgcatctcatatatcccattctttctcattcacacagcatcatgggcgtcaaa ggttttgt tgaagga
ggcatcgcttccatcatcgcaggatgttccacacacccacttgatctcatcaaggtccgcat gcagct
ccagggtgaaaacaatttgcccaaaccggttcaaaatctccgacccgcact cgccttccaaaccggtt
cgaccctacacgtggcagctgcagttccgccgccccgcgtgggccccatct cggttggggttcgcctc
gtccagcaagagggcctcgccgccttgttctccggcgtctccgccaccgtc ctccgccagacgctcta
ctccaccacccgcatgggcctctacgacgtgctcaagaccaagtggaccga ctccgtcaccggcacca
tgccactcggaaaaaagatcgaggccgggctcatcgccggcggcatcggcg ccgccgtgggaaacccc
gccgacgtggcgatggtccgaatgcaggccgacggccgcctccctccggcg cagcggcgcaactacaa
gtccgttgtggacgccatcacgcgaatggcgaagcaagagggcgtcactag cctgtggagaggctcat
cgcttacggtgaaccgcgccatgctcgtgacggcgtcgcagctggcttcct acgaccagttcaaagaa
atgattctcgagaacggcgtgatgcgcgacggcctcgggacccacgtcacg gcgagcttcgcggcggg
gttcgtggcggcggtggcgtccaaccccatcgacgtgatcaagaccagggt gatgaacatgagggtgg
agcccggggaggcgccgccgtacgccggcgcgttggattgtgctctgaaga cggtgcgcgcggagggt
cccatggcgctttataagggttttattcctacgatctcaaggcagggaccg ttcactgttgtgctgtt
cgtgactctggaacaggttcgcaagttgcttaaggatttctgatgatgacg aagatgtatgctacttt
cattttcaataagatgcgttttgtgtttgtcttgtgctctaatactagtga tgtagttctggaatggt
aattttgttattctattaatcaatgagaagcacacattattctccgaatt 
 
>Glycine_max_UCP4b (proteína deduzida) 
MGVKGFVEGGIASIIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGENNLPKPVQNLRPALAFQTGSTLHVAAAVPPPRV
GPISVGVRLVQQEGLAALFSGVSATVLRQTLYSTTRMGLYDVLKTKWTDSVTGTMPLGKKIEAGLIAG
GIGAAVGNPADVAMVRMQADGRLPPAQRRNYKSVVDAITRMAKQEGVTSLWRGSSLTVNRAMLVTASQ
LASYDQFKEMILENGVMRDGLGTHVTASFAAGFVAAVASNPIDVIKTRVMNMRVEPGEAPPYAGALDC
ALKTVRAEGPMALYKGFIPTISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF 
 
>Glycine_max_UCP5a (cDNA deduzido) 
tttactttgtgttgaattcaatatgagtcttaagggatttttcgagggtgg tgtcgcttccatcgtcg
caggctgcaccactcacccactcgacctcatcaaagttcgaatgcaacttc aagaaacccacactctc
cgcccagcctttgcctttcacgc tcccactccaatgcctcctccgccgccctccggccccatctccgt
cggcctccgc atcgttcagtcggagggactcgccgctcttttctccggcgtctccgccaccgtcctcc

gccagacgctctactccaccacccgcatgggcctctacgacgtcctcaagc gccactggaccgacccc
gaccgcggaaccatgcccctcacaagaaaaatcacggccgggctcgtcgcc ggcgggatcggagccgc
cgtgggcaaccccgccgacgtggcgatggtgcgaatgcaggccgacgggcg cctcccgccggcggagc
gtcgcaactacaacggcgtgttcgacgcgatacggcgcatgagtaaccaag aaggcgttggtagcctg
tggcgcggttcagcgcttacggtgaaccgcgcgatgatcgttacggcttct cagttggcctcgtacga
ccagtttaaggaaagcattttaggacgcggctggatggaggacgggcttgg gacccacgtgttagcga
gttttgcggcgggttttgtggcctcgattgcgtcgaaccccattgatgtta taaagactagggtgatg
aacatgaaggctgaggcttacaatggggccttggattgtgctctcaagact gttagggccgaaggacc
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tcttgccctttataagggtttcatccctacaatttcaaggcagggtccttt caccgttgtcctctttg
tcaccctcgaacaagtcaggaagctcttcaaggacttttgaattttttatt cattcggacaccttctc
accattcactaatcgatattcattctctaattggttgagatacatattcat tcttttttttttttttt
agggattagttattgaggttttggaactttcgatgactaccttcttgagat tcatatatgattattct
aatttcatcaaatatatttaccaacaatgtaaaacattaaactggtataga aatt 

>Glycine_max_UCP5a (proteína deduzida) 
MSLKGFFEGGVASIVAGCTTHPLDLIKVRMQLQETHTLRPAFAFHAPTPMPPPPPSGPISVGLRIVQS
EGLAALFSGVSATVLRQTLYSTTRMGLYDVLKRHWTDPDRGTMPLTRKITAGLVAGGIGAAVGNPADV
AMVRMQADGRLPPAERRNYNGVFDAIRRMSNQEGVGSLWRGSALTVNRAMIVTASQLASYDQFKESIL
GRGWMEDGLGTHVLASFAAGFVASIASNPIDVIKTRVMNMKAEAYNGALDCALKTVRAEGPLALYKGF
IPTISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLFKDF 
 
>Glycine_max_UCP5b (cDNA deduzido) 
tctcagcatatgtcttaaaggcctaacgttcctcattcttgttccatagcc ttcgatcttcattccca
ccttttggtctctagtgagatgaacccaaactccaattggtcctcttgaat ccaaaccctttaattat
acattccattcttttatttttttccttcaaaattttcccggaaaattctct ctgagaaaatcaaccat
tacccacttctttaattccattgattcttttaaaaataacaatctttttca cgtaacttgaaatgggt
gtcaaaggtttcgtcgaaggaggcattgcttctgtgatcgcagggtgttcc acacaccctcttgatct
catcaaggtaagaatgcagcttcaaggagagacccagcaaccctcgaatct ccgacccgcactcgcct
tccaccctagctccgtccacgcgccgccgcagccggcggccaaggagggtc ccattgccgtcggagtt
aagt tagtccaacaagaaggcgtggccgcgcttttctccggcgtctccgccaccgtcctccgccagct
tctctactccaccac tcgcatgggactctacgaggtgctcaagaagaaatggtccgatcccaattctg
ccggaggcaccttgtcgctatctcgtaagataacggcagggttaatttctg gtggaatcggcgcagtc
gttggaaatcccgccgatgtagccatggtccgcatgcaggccgacggaaga cttccgccgatccgaca
acggaattataaatccgtccttgacgccatcgcaaggatgacaaaagacga gggcatcactagcttat
ggcgtggttcatcgttaacagtgaaccgcgccatgttagtgacggcctcgc agctcgcttcttacgac
cagttcaaggagatgattttggaaaagggtgtaatgcgtgatggtcttggg acccatgtaacgtcgag
tttcgcagcggggtttgtggcggcggttacgtcgaaccccgttgacgtgat caagactagggtgatga
acatgaaggtggaacctggggcggcgccgccgtattccggcgcactggatt gcgccttgaagacggta
cgcaaagagggccccatggctctttacaaaggctttattcccacgatttcg agacaaggacccttcac
tgttgttttgttcgtcacgttagaacaggttcgaaagttgcttaaggattt ctaagtaggataatgat
gatgacgaagaagaatatgttt 
 
>Glycine_max_UCP5b (proteína deduzida) 
MGVKGFVEGGIASVIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGETQQPSNLRPALAFHPSSVHAPPQPAAKEGPIAV
GVKLVQQEGVAALFSGVSATVLRQLLYSTTRMGLYEVLKKKWSDPNSAGGTLSLSRKITAGLISGGIG
AVVGNPADVAMVRMQADGRLPPIRQRNYKSVLDAIARMTKDEGITSLWRGSSLTVNRAMLVTASQLAS
YDQFKEMILEKGVMRDGLGTHVTSSFAAGFVAAVTSNPVDVIKTRVMNMKVEPGAAPPYSGALDCALK
TVRKEGPMALYKGFIPTISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF 
 
>Cajanus_cajan_UCP1a (cDNA deduzido) 
actgcattttggaacacaataaatgttaattcagaaaccaaacaccaaaat ccaaaacacacttccaa
attccagacacaaactgagcttgagcctttcaaaaagggatcaaatttgca cacgcaacctttgattc
ctttcccaccatggtggcagattctaagtccaaatccgacctctccttctc caaaacctttgccagca
gtgctttctctgcatgtttcgctgaggtatgtactattcctttggacactg ccaaagttaggcttcaa
cttcaaaaacaagctgtagctggtgatgtagtctccttacctaaatataag ggtatgctgggaacagt
ggcaaccattgctagagaagaaggtctttcagctctctggaagggcattgt gccagggttacatcgtc
aatgtttgtatggaggtttaagaattgggttatatgagccagttaagactt tctatgtgggaaaggac
catgttggagatgttccattgtcgaagaaaattcttgctgcatttacaact ggtgctgtggcaattgc
agtggcaaatccaactgatctggtcaaagttagacttcaggcagaagggaa attaccacctggtgttc
ccagacgctactctggatctttaaatgcttattcaacaattgtgagacagg aaggagttcgggctctt
tggactgggcttggccccaatatagcaagaaatgctatcatcaatgctgct gaattagccagctatga
tcaagtgaagcagactattttgaaaattccaggattcactgacaatgttgt tactcatctccttgctg
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gtcttggggcagggttttttgctgtctgtattggctccccagttgatgtgg ttaaatcgagaatgatg
ggagattctagttacaagagcactcttgattgttttatcaaaacattaaag aatgatggaccctttgc
tttttataaagggttcctcccaaactttggacggctgggatcttggaatgt gatcatgtttctaacct
tagaacagactaaaaagttcgtcaaaagtttagagtcgtcctgagttctgt tttcttgagatttttta
aggggattggttgcaactgcaaatgtagcggaacttgtgggaaataaaggt ccctatctctcttcatt
ctactaacctggatggagtcaaacacctttttagggagaagaaaatgaaag taaaccgagaatgttat
tcaaatatactagcttttagcaattgccaaatcttctgtaggattgaatgc tgtttccatgcaattct
cttcaaattttatatgaaccgagcttggacatgcgatt 
 
>Cajanus_cajan_UCP1a (proteína deduzida) 
MVADSKSKSDLSFSKTFASSAFSACFAEVCTIPLDTAKVRLQLQKQAVAGDVVSLPKYKGMLGTVATI
AREEGLSALWKGIVPGLHRQCLYGGLRIGLYEPVKTFYVGKDHVGDVPLSKKILAAFTTGAVAIAVAN
PTDLVKVRLQAEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVRQEGVRALWTGLGPNIARNAIINAAELASYDQVK
QTILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFAVCIGSPVDVVKSRMMGDSSYKSTLDCFIKTLKNDGPFAFYK
GFLPNFGRLGSWNVIMFLTLEQTKKFVKSLESS 
 

Cajanus_cajan_UCP1b – possível splicing (cDNA deduz ido) 
agtttcattgccactgtccccaacaccattttttcttttcctctgaggcca ttattacttcttcttct
tcttcctattctttcttccattctctcttcgttaatttgtccgtatacatt ttttgggctcttggaag
caatggtgggtggtggcaattccaaatccgacatctccttcgctggcacat tcgccagcagtgctttc
gctgcatgtttcgccgaggtgtgtactattcctttggacactgccaaagtt aggcttcagcttcaaaa
acaggttatagttggtgatgcagtgaccttacctaaatataggggtttgat gggaacggttgcaacca
ttgccagagaagaaggtcttgcagcactctggaaggggattgtgccagggc tacatcgtcaatgtttg
aatggtggtttgagaattgcgttatatgagcctgttaagaatttctatgtt ggagctgaccatgttgg
agatgttccattgtacaagaaaattcttgctggatttacaactggtgctat agcaatttcagtggcca
atccaactgatcttgtgaaagtcagacttcaagcagaaggaaaattaccta ccggtgtgcctaggcgc
tactctggatcattaaatgcttattcaacaattgtgagacaggaaggagtt ggagcgctttggactgg
aattggtcccaacatagcaagaaatggtatcattaacgctgctgaactagc cagctatgatcaagtga
aacagactattttgaaaattccaggattcaccgacaatgttgtcactcatc ttcttgctggtctaggg
gcagggttttttgcagtctgtgttggctcccctgtcgatgtggttaagtcg agaatgatgggagattc
tagttacaaaagcacccttgattgtttcgtcaagacattaaaaaatgatgg accttttgccttttata
aggggttcataccaaattttggacggttaggatcttggaatgtgataatgt tcttgactctagaacag
gtacaagttgaataatttgtgatagctttccattttacctttacattttat cacctcctatctcaagg
aattctagtttattttcatggcataatcgtctgttgcggtagaggttagaa aaccaaaactttgcaaa
aagtaatcttttgtatttaatatcaagattgataaaggtttggaaagcatc ttgccaaactattttct
gcttctcaaacataaaacccttctccaaactcacttctcaaccttttctaa ggtcatatttggcttca
tatgtatcaaacctcacactttccttgtcctttcctctaacttcca 
 
>Cajanus_cajan_UCP1b (cDNA deduzido) 
agtttcattgccactgtccccaacaccattttttcttttcctctgaggcca ttattacttcttcttct
tcttcctattctttcttccattctctcttcgttaatttgtccgtatacatt ttttgggctcttggaag
caatggtgggtggtggcaattccaaatccgacatctccttcgctggcacat tcgccagcagtgctttc
gctgcatgtttcgccgaggtgtgtactattcctttggacactgccaaagtt aggcttcagcttcaaaa
acaggttatagttggtgatgcagtgaccttacctaaatataggggtttgat gggaacggttgcaacca
ttgccagagaagaaggtcttgcagcactctggaaggggattgtgccagggc tacatcgtcaatgtttg
aatggtggtttgagaattgcgttatatgagcctgttaagaatttctatgtt ggagctgaccatgttgg
agatgttccattgtacaagaaaattcttgctggatttacaactggtgctat agcaatttcagtggcca
atccaactgatcttgtgaaagtcagacttcaagcagaaggaaaattaccta ccggtgtgcctaggcgc
tactctggatcattaaatgcttattcaacaattgtgagacaggaaggagtt ggagcgctttggactgg
aattggtcccaacatagcaagaaatggtatcattaacgctgctgaactagc cagctatgatcaagtga
aacagactattttgaaaattccaggattcaccgacaatgttgtcactcatc ttcttgctggtctaggg
gcagggttttttgcagtctgtgttggctcccctgtcgatgtggttaagtcg agaatgatgggagattc
tagttacaaaagcacccttgattgtttcgtcaagacattaaaaaatgatgg accttttgccttttata
aggggttcataccaaattttggacggttaggatcttggaatgtgataatgt tcttgactctagaacag
gctaaaaagttcgtcaaaagcttagaatcagcttgagctcaaacagttatc agtagaattttttttag
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gagactctgcccccaactgcaatggaaattctcgagaaaataaagcttctc ttcattgtgttagttga
aatgtatcaaaacatttattttttttgaggaaaaatgtagtaataatgaga atagctttgtgatctct
ctgtaactcggataaaattttattattagttgggcttgggcatggggactc cctttaaatttgatgcg
gtccaagcccaacaggtagtgaagctggaaaaaaatgtgttagaacatttc aaggaagaaaaacatgt
gttagaatagatgacttattcaattgggtgaatagaatacttcttgaaatc attttaccctttggatt
ct 

 

>Cajanus_cajan_UCP1b (proteína deduzida) 
MVGGGNSKSDISFAGTFASSAFAACFAEVCTIPLDTAKVRLQLQKQVIVGDAVTLPKYRGLMGTVATI
AREEGLAALWKGIVPGLHRQCLNGGLRIALYEPVKNFYVGADHVGDVPLYKKILAGFTTGAIAISVAN
PTDLVKVRLQAEGKLPTGVPRRYSGSLNAYSTIVRQEGVGALWTGIGPNIARNGIINAAELASYDQVK
QTILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFAVCVGSPVDVVKSRMMGDSSYKSTLDCFVKTLKNDGPFAFYK
GFIPNFGRLGSWNVIMFLTLEQAKKFVKSLESA 

 

>Cajanus_cajan_UCP2 (cDNA deduzido) 
gaactcgtttgaaggagagtgataagatttaaccgaacgtggttgttgctt tctttcatgctactctc
cttcaccttcttaatcactcacccaaccaaccctttttccttctgcccgga gtgtcaacaatgtcaga
tccaaaccagatttcgttcgttcaagccttcttttgcagcgctttcgccgc ttgtgttgccgagtttt
gtactattcctctggacacagctaaggtcaggcttcaactccaaaggaagc taggggttgatgatgaa
gtgggtttacctaaatacaagggcttgctgggcacggttaagaccattgct agagaagagggtatatc
agctctatggaaaggcattgttcctggtttgcatcgccaatgtctatatgg gggcttaagaattgggt
tatatgatcctgtcaaaacatttcttgttggtagtgcatttgttggagagg ttccattataccatatg
gtactggctgctttgctgactggtgctttggcaatcatggttgctaatcca actgatctagtcaaagt
taggctccaagctgaaggtcaattgccatctggggtacctaggcgttattc tggtgctatagatgcat
atataactatctcaagacaagaagggataggggccttgtggactgggcttg ggcccaatatagcaagg
aatgcaattataaatgctgctgaattagctagctatgatcaagtgaaacgg acgattttgacaattcc
agggttcatggatgatgtctatactcacctccttgctggcttaggtgcagg tctttttgctgtcttta
ttggttctcctgtagatgtggtgaaatccaggatgatgggggattcaacct acaaaagcacatttgac
tgcttcctcaagactttgcttaatgagggatttacggccttctataaaggt ttccttcctaattttgg
tcgaataggagcttggaatgtggttatgtttcttacccttgaacaagtcaa gagggtcttcagaggat
aattattgccactcttcatgattgaggttcactaagcaaaaatagtgtttt ttctcggatgattgctt
tcagatgaacgacagatttttacagcagaagggcggtctttcctcatttgt ttcctacttctgtcgtg
tggatggacatcaagctttatatattcttagtcgatgaataaaccgttaat ttaccttttatggctgt
tgtccacttgtgccacgtggacgccacaattcaaacattcttatccaatga atagatcgtgaaactac
atttacttgaaaggcctacattgcgctggttcgatacgagatgtatttttc attttttttttcctggg
aaataaattgtgtatttccccactcattgaatagacaagtgaaatgacaca tgcatgaaaactgataa
ttatttagtctataatttattattccattcaaatattatgggtctattgcc attgatatcgaatatgg
attttgtt 
 
>Cajanus_cajan_UCP2 (proteína deduzida) 
MSDPNQISFVQAFFCSAFAACVAEFCTIPLDTAKVRLQLQRKLGVDDEVGLPKYKGLLGTVKTIAREE
GISALWKGIVPGLHRQCLYGGLRIGLYDPVKTFLVGSAFVGEVPLYHMVLAALLTGALAIMVANPTDL
VKVRLQAEGQLPSGVPRRYSGAIDAYITISRQEGIGALWTGLGPNIARNAIINAAELASYDQVKRTIL
TIPGFMDDVYTHLLAGLGAGLFAVFIGSPVDVVKSRMMGDSTYKSTFDCFLKTLLNEGFTAFYKGFLP
NFGRIGAWNVVMFLTLEQVKRVFRG 

 

>Cajanus_cajan_UCP3 (cDNA deduzido) 
gatagaacgggttcgcaggaaatgaaacctatcatgattatcatcaatcat cgttgactgctccaaaa
tgagtgaggtaattttgaatctaaaagctgaatctatgatgtctgatgaag gtaggaatcattgcagg
caaaagatatcactggttgtggtctttgttgaatgtacctatgaaatgggc tatcaacatggtggagt
tgatactgctcacacaaaggtctttctaacatcactctcagctatggtggc tgagaccataactttcc
ccatagacttgatcaagaccaggctccaactccacggcgagtcactttcct cgagtcgtcccactagt
gcatttcgagtaggcatgggcattgttagtgaacaaggtgctcttggcctt tacaggggcttgtctcc
agcaattatcagacacctattctacacgcctattcgaattgttgggtatga gcacctgagaagtgtga
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tttttgtggataatgcttcgatctctatcgttggcaaggcaattgtcggtg gaatctctggtgtggtg
gcccaggttatagccagcccagctgatcttgtgaaggtgaggatgcaagct gatggccaaagggtgag
ccaaggtcttcaacctcggtatttggggccatttgatgctttgaacaaaat tgttcaagctgaaggat
ttcaaggactgtggaagggtgtttttcccaatatccaaagagccttcttag taaacatgggagaatta
gcttgttatgatcatgctaaacaatttgttattagaagtaggatagctgag gataatatttatgccca
cacattagcttccatcatgtcgggtctagcggcaacttcattaagttgtcc agctgatgttgtgaaga
ctagaatgatgaaccaggcagccaaaaaggaagggacagtcttatataata gctcttgtgattgtttg
gtaaagacagttaaagttgagggaataagagccctgtggaaaggattcttc cccacatgggcaaggct
tggcccctggcaatttgtgttctgggtttcctatgagaagttcaggaaatt tgcagggctatcttctt
tctaatataatattttgattcatagtggcattcattcatccataataaatt cacaagtcacagcctac
agggactaacacccagatttttacattttttaaacttttagcctactgttt atttctgttttttgggg
ataatttacattccttttttcatgagagatgattaaattatact 

>Cajanus_cajan_UCP3 (proteína deduzida) 
MGYQHGGVDTAHTKVFLTSLSAMVAETITFPIDLIKTRLQLHGESLSSSRPTSAFRVGMGIVSEQGAL
GLYRGLSPAIIRHLFYTPIRIVGYEHLRSVIFVDNASISIVGKAIVGGISGVVAQVIASPADLVKVRM
QADGQRVSQGLQPRYLGPFDALNKIVQAEGFQGLWKGVFPNIQRAFLVNMGELACYDHAKQFVIRSRI
AEDNIYAHTLASIMSGLAATSLSCPADVVKTRMMNQAAKKEGTVLYNSSCDCLVKTVKVEGIRALWKG
FFPTWARLGPWQFVFWVSYEKFRKFAGLSSF 

 

>Cajanus_cajan_UCP4 (cDNA deduzido) 
acaccaaaaccaaaacctatcgtttcagcatatgtctcaaaggcccacggt tccacactcttcttcca
tagcctgcggcctccactcccatctcctggtctccagtgagatgaacccta attccaattggtctcat
tagttcaaccttttctcattctttcaaaccaacacaactaaccctagttaa ctcctcactcctcactc
ctcactccattccaaacaaaaacatcatgggcgtcaaaggtttcgctgagg gagggatcgcttccatc
atcgcaggatgttccacacacccactcgacctcatcaaggtccgcatgcag ctccagggcgaaactaa
tgtccctaaaccgcttcacaacctccggcccgcactcgcgttccaaaccgg ttcgactgtccacgtgg
cggccttaccccagccccgcgtcggccccatcgcggtcggcgtccgcctcg tccagcaggagggcgtc
gccgcactcttctccggcgtctccgccaccgtcctccgccagatgctctac tccaccacccgcatggg
cctctacgacgtcctcaagaccaagtggaccgaccccgccgccggcaccat gccgctcacccgcaaga
tcgaggccggtctcatcgccggcggcgtaggcgccgccgtcgggaaccccg ccgacgtggccatggtc
cgaatgcaggccgacgggaggctcccggcggcggagcggcgcaactacaag tccgtggtggacgccat
cacgcggatggcgcggagcgagggcgtggctagcctgtggcgaggctcatc gcttacggtgaaccgcg
cgatgctcgtgaccgcatcgcagctcgcgtcgtacgatcagttcaaggaga tgattctggagaagggt
ctgatgcgcgacgggctcgggactcacgtcacggcgagcttcgcggcgggg ttcgtggccgcggtggc
gtccaaccccgtggacgttattaaaacgagggtgatgaacatgaaggtgga gcccggggcggcgccgc
cgtacgccggcgcgttggactgtgctctgaagacggtgcgcgcggaggggc ccatggccctttacaag
gggtttgtgcctacgatctcgaggcagggaccgttcaccgtcgtgctgttc gtgacgctggaacaggt
tcgcaagctgcttaaggatttctgattatgataatgatgatgacgaagatt acgctttccttttcaat
aatatgcggtttgattttgtgttatgaattatgatgtagttctggaatggt aattttgttactttatt
catcaatgaga 
 
>Cajanus_cajan_UCP4 (proteína deduzida) 
MGVKGFAEGGIASIIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGETNVPKPLHNLRPALAFQTGSTVHVAALPQPRVG
PIAVGVRLVQQEGVAALFSGVSATVLRQMLYSTTRMGLYDVLKTKWTDPAAGTMPLTRKIEAGLIAGG
VGAAVGNPADVAMVRMQADGRLPAAERRNYKSVVDAITRMARSEGVASLWRGSSLTVNRAMLVTASQL
ASYDQFKEMILEKGLMRDGLGTHVTASFAAGFVAAVASNPVDVIKTRVMNMKVEPGAAPPYAGALDCA
LKTVRAEGPMALYKGFVPTISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF 
 
>Cajanus_cajan_UCP5 (cDNA deduzido) 
agcatatgtctcaatggtccaacgttcctcactcttgttccatagccttcg gcctccattcccatctt
cttgtctccagtgaaatgaacccaaactccaattggtcctcttgaacccaa accaaaccctttaatta
cattccattcttttctctcatcaaaatttctccccggaaaattctgacaaa atcaaccacaccccacc
tcttcaatttcattgattctttcaaaataacaaactttttggcttgaatcg aaatgggtgtcaaaggt
ttcgtcgaaggaggcattgcttccgtgatcgcagggtgctccacccaccct cttgatctaatcaaggt
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ccgaatgcagctccaaggagagacccaacactcaaatctccgacccgcact cgctttccacccaactt
ccgtccacgcgccgccgcatcgtccggcaaaagcaggtcccatcgccgtcg gcgtcaaattagtccaa
caagaaggcgtcgccgcgcttttctccggcgtctccgccaccatcctccgc cagcttctctactccac
cacccgcatggggctctacgaagtgctcaaggagaaatggtccgaacccaa ttccgccggcggcacca
ccatgcccctcacccgcaagatcgcggcaggactcatggccggcggaattg gcgccgccgtcggcaac
ccggccgacgtgtcaatggtccgcatgcaggccgatggaagactcccaccg gcccaacgacggaatta
taaatccgtcgttgatgctatcaccagaatggtgaaagacgagggcgtgac cagtttatggcgcggtt
catctctcacgataaaccgcgccatgctggtgacggcctcgcagctggcct cttatgaccagttcaag
gagatgattttggaaaggggtgtaatgggtgacgggcttgggacccatgtg acggcaagtttcgcggc
ggggtttgtggcggcggtcacgtcgaaccccgtcgacgtgatcaagactag ggtgatgaacatgaagg
tggagcccggggcggcgccgccgtactccggtgcactcgattgcgccatga agacggtgcgcgcggag
ggtcccatggctctttacaaaggctttgttcccacgatttcgagacaggga cccttcacggttgtcct
gttcgtcacgttggaacaggtgcgcaagttacttaaggatttttaagtgcg aagataatgacgaagaa 
 
>Cajanus_cajan_UCP5 (proteína deduzida) 

MGVKGFVEGGIASVIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGETQHSNLRPALAFHPTSVHAPPHRPAKAGPIAVG

VKLVQQEGVAALFSGVSATILRQLLYSTTRMGLYEVLKEKWSEPNSAGGTTMPLTRKIAAGLMAGGIG

AAVGNPADVSMVRMQADGRLPPAQRRNYKSVVDAITRMVKDEGVTSLWRGSSLTINRAMLVTASQLAS

YDQFKEMILERGVMGDGLGTHVTASFAAGFVAAVTSNPVDVIKTRVMNMKVEPGAAPPYSGALDCAMK

TVRAEGPMALYKGFVPTISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF 
 

>Glycine_soja_ucp1a1 (cDNA deduzido) 
gactaagcctacagtcattagagggatacgatgctatacgaaacattaaaa aggaattaaggaaaccg
tgcaagtgtgcaacatgcattgcattctagcaaagcaagtggaccttgcca gctcaaggaaattttac
cagacaataaatgagtgagtattcagaaaccaaaaaccaatagcaatacat ttccgatttccagacag
aggaactactcagcttagcttgagtattttcaagaggggatcaaagggaag aagaagggaaggactca
aacttgcacacgcaacctttggttcctttcccaacactcaccatggtggca gattccaagtccaattc
cgacctctccttcggaaaaatctttgccagcagtgctttctctgcatgttt cgctgaggtgtgtacta
ttcctttggatactgccaaagtgaggcttcagcttcaaaagcaagctgtag ctggtgatgttgtctcc
ttacctaaatataagggtatgctgggaacagttggaaccattgccagggaa gaaggtctttcagcact
ctggaagggcattgtgccagggttacatcgtcaatgtttgtatggaggctt aagaattgggttatatg
aacctgttaagactttctatgtggggaaagaccatgttggagatgttccat tgtcaaagaaaattctt
gctgcatttacaactggtgcttttgcaattgcagtggcaaatccaaccgat cttgtcaaagttagact
tcaagctgaaggaaaattacctcctggtgttcccaggcgctactctggatc tttaaatgcttattcaa
caattgtgagacaggaaggagttggggctctttggactgggcttggcccca atatagcaagaaatggt
atcatcaatgctgccgaattagccagctatgatcaagtgaaacagactatt ttgaaaattccaggatt
cactgacaatgttgtaactcatcttcttgctggtcttggggcagggttttt cgccgtctgtattggct
ccccagttgatgtggttaagtcgagaatgatgggagattctagttacaaga acacccttgattgtttt
atcaaaacattgaagaatgatggacccttagccttttataaagggttcctc ccaaattttggacggct
gggatcttggaatgtgatcatgtttctaaccttagaacagactaaaaagtt cgtcaaaagtttagagt
cgtcctgaggcgagttcccgttgagaattttctaaggggactggttgcaac tgcaaatgtagtggaaa
ttgtagaaaataaaggtccctttctcttcattctgctaaccaggatgtggt caaacatttttttaggg
aggaaaaatttgatagtaaaatgagaatgctattcatatatactagctttt agcaattgccatatatt
ctgtgggattgcatgcagttgtcatgtatttctctttaaactttattatga accgagcttggacatgt
cacgagattcgtttcaaatttggcgggggttcaagcctcaaaaccaatgtt ttattca 
 
>Glycine_soja_ucp1 (proteína deduzida) 
MVADSKSNSDLSFGKIFASSAFSACFAEVCTIPLDTAKVRLQLQKQAVAGDVVSLPKYKGMLGTVGTI
AREEGLSALWKGIVPGLHRQCLYGGLRIGLYEPVKTFYVGKDHVGDVPLSKKILAAFTTGAFAIAVAN



130 

 

 

 

PTDLVKVRLQAEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVRQEGVGALWTGLGPNIARNGIINAAELASYDQVK
QTILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFAVCIGSPVDVVKSRMMGDSSYKNTLDCFIKTLKNDGPLAFYK
GFLPNFGRLGSWNVIMFLTLEQTKKFVKSLESS 
 
>Glycine_soja_ucp1a2 (cDNA deduzido) 
aataaaggagaacaacctaaaaaaaaaaaacagcaaagtcagccaagagca aaaaaccacgtaatcaa
acaccaaacaaccgaaaaaaaaaggatatactggaaagaagctcaaaacat ggggacaaccacagaat
cacaccttgagtcgaggaaggaagtaaagagaaagtgaagaagggaagaag ggaaggactcaaatttg
cacacgtaacctttggttcctttcccaacactcaccatggtggcagattct aagtccaaatccgacct
ctctttcggcaaaacctttgccagcagtgctttctctgcatgtttcgctga ggtgtgtactattcctt
tggacactgccaaagttaggcttcagcttcaaaagcaagctgcaactggtg atgtagtctccttacct
aaatataagggtatgctgggaacagttgcaaccattgccagggaagaaggt ctttcagcactctggaa
gggcattgtgccagggttacatcgtcaatgtttgtatggaggcttaagaat tgggttatatgaccctg
ttaagactttctatgtggggaaagaccatgttggagatgtcccattgtcaa agaaagttcttgctgca
tttacaactggtgcttttgcaattgcagtggcaaatccaactgatcttgtc aaagttagacttcaagc
agaaggaaaattacctcctggtgttcccaggcggtactctggatctttaaa tgcttattcaacaattg
tgagacaggaaggagttggggctctttggactgggcttggccccaatatag caagaaatggtatcatc
aatgctgctgaattagccagctatgatcaagtgaaacagactattttgaaa attcccggattcactga
caatgttgtaactcatctccttgctggtcttggggcagggttttttgcggt ctgtattggctccccag
ttgatgtggttaagtcaagaatgatgggagattctagttacaggaacaccc ttgattgttttatcaaa
acattgaagaatgatggacccttagccttttataaagggttcctcccaaat tttggacggctgggatc
ttggaatgtgatcatgtttctaaccttagaacagactaaaaggttcgtcaa aagtttagagttgtcct
gagctgagttatcttgagaattttctatggggactggttgcaattgcaaat gcagtggaaaattgttg
aaataaaggtccctttctcttcattctgccaaccaggatgtggtcaaacat ttttttagggaggaaaa
aattggatagtaaaatgataatatgttattcatatatactagcttttagca attgccatatattctgt
gggattgcatgcagttttcatatgattctctttaaactttattatgaaccg agcttggacatgccatg
cgattttcaaatttggtgggggttcaaacctcaaaaccaatgttttattca  
 
>Glycine_soja_ucp1a2 (proteína deduzida) 
MVADSKSKSDLSFGKTFASSAFSACFAEVCTIPLDTAKVRLQLQKQAATGDVVSLPKYKGMLGTVATI
AREEGLSALWKGIVPGLHRQCLYGGLRIGLYDPVKTFYVGKDHVGDVPLSKKVLAAFTTGAFAIAVAN
PTDLVKVRLQAEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVRQEGVGALWTGLGPNIARNGIINAAELASYDQVK
QTILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFAVCIGSPVDVVKSRMMGDSSYRNTLDCFIKTLKNDGPLAFYK
GFLPNFGRLGSWNVIMFLTLEQTKRFVKSLELS 

>Glycine_soja_ucp1b1 (cDNA deduzido) 
cttgtcttgaacttcactgtcgttacgccaaacaccattttttttttctct tcctctgaagccatttt
ttcttccttcctttttggtttcctattccttcttcaattatctctcttcat ttagttgtgaacatttt
ttcggtctcgtcgaagcaatggtggcgggtggcaattccaaatccgacatc tcctttgctggcactta
cgctagcagtgctttcgctgcatgtttcgccgaggtgtgtactcttccttt ggacaccgccaaagtta
ggcttcagcttcaaaaacaagctgtagttggtgatgtggtgaccttaccta aatataggggtttgctg
ggaacgattggaaccattgccagggaagaaggtctttcagcactctggaag gggattgtgccagggct
acatcgtcaatgtttgaatggtggtttaagaattgcgttatatgagcctgt taagaatttctatgttg
ggcctgaccatgttggagatgttccattgtttaagaaaattctcgctggat ttacaactggtgctatg
gcaattgcagtggcgaatccaactgatcttgtgaaagttagacttcaagca gaaggaaaattacctcc
tggtgtgcccaggcgttactctggatcattaaatgcttattcaacaattgt gagacaggaaggagttg
gagcactttggactgggattggtcccaacatagcaagaaatggcatcatta atgctgctgaactagcc
agctatgatcaagtaaaacagactattttgaaaattcctggattcaccgac aatgttgtaactcacct
tcttgctggtctaggagcaggattttttgcagtctgtgttggctcccctgt tgatgtggttaagtcga
gaatgatgggagattcaagttacaaaagcacccttgattgtttcgttaaga cattaaaaaatgatgga
ccttttgccttttataaggggttcataccaaattttggacggctaggatct tggaatgtgatcatgtt
tctaactctagaacaggctaaaaagtttgtcaaaactttagaatcagcttg acttcaaacaaattatc
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agtagatttttttttttgaggagactcccctggatgcaatggaaattgtca acaaaataaaaacttct
cttcattttgttaattgaaatgtatcaaaacattttttgctgggggaaatt tgaagtattaataaatt
agaagagctatgccatctccctgcaatttaaaattttatttgttgggcttg ggcttgggcttgggctt
gggcttgggctgggacttgggcatgggaacttcctttaaaagtccaagcct agcagtatgtttccata
tctaagtgaaatatcagcttatgcttttttttta 

>Glycine_soja_ucp1b1 (proteína deduzida) 
MVAGGNSKSDISFAGTYASSAFAACFAEVCTLPLDTAKVRLQLQKQAVVGDVVTLPKYRGLLGTIGTI
AREEGLSALWKGIVPGLHRQCLNGGLRIALYEPVKNFYVGPDHVGDVPLFKKILAGFTTGAMAIAVAN
PTDLVKVRLQAEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVRQEGVGALWTGIGPNIARNGIINAAELASYDQVK
QTILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFAVCVGSPVDVVKSRMMGDSSYKSTLDCFVKTLKNDGPFAFYK
GFIPNFGRLGSWNVIMFLTLEQAKKFVKTLESA 

>Glycine_soja_ucp1b2 (cDNA deduzido) 
agattcacttattttacagagttagtatgtaagaattcctctgccttgtct tgagcgcttcattcact
gccgttacgccaaacaccattttttctcttcctctgaagccattttttctt ccttccttttttgtttc
ctattccttcttcaattctctctcttcaattagtagtaaacatttttttgg cctcgttgaagcaatgg
tggggggtggcaattccaaatccgatatctcctttgctggcacttacgcta gcagtgctttcgctgca
tgtttcgccgaggtgtgcactcttcctttggacactgctaaagttaggctt cagcttcaaaaacaggc
agtacttggtgatgcagtgaccttacctagatataggggtttgctgggaac ggttggaaccattgcca
gggaagaaggtttttcagcactctggaaggggattgtgccagggctacatc gtcaatgtttgaatggg
gggttaagaattgcgttatatgagcctgttaagaatttctatgttggggct gaccatgttggagatgt
tccattgtctaagaaaattctcgctggatttacaactggtgctatggcaat tgcagtggcaaatccaa
ctgatcttgtgaaagttagacttcaagcagaaggaaaattgcctcctggcg tgcccaagcgctactct
ggatcattaaatgcttattcaacaattatgagacaggaaggagttggagca ctttggactgggattgg
tcccaacatagcaaggaatggtattattaatgctgctgaactagccagcta tgatcaagtgaaacaga
ctattttgaaaattcctggattcaccgacaatgttgtaactcaccttcttg ctggtctaggagcagga
ttttttgcagtctgtgctggctcccctgttgatgtggttaagtcgagaatg atgggagattcaagtta
caaaagcacccttgattgtttcattaagacattaaaaaatgatggaccttt tgccttttatatggggt
tcataccaaattttggacggctaggatcttggaatgtgatcatgtttttaa ctctagaacaggctaaa
aaattcgtcaaaagtttagaatcagcttgacctcaaaaaaacttatcagta gaattttttgaggagac
tcccccaaatgcaatggaaattgtcaagtaaaaacttgtcttcattttgtt aattggaacgtaccaaa
acaattttttttgggggggcgggggaatttgtagtaataaatgagaagagc tatgcgatccccctgca
atttaaaattttattagttggttctggggttgggcttgggcttgggcatag ggacttcctttaaaagt
ccaagcctagcagtatgtttccatatccaagtgaaaataagcttagcatat gcttttttta 

>Glycine_soja_ucp1b2 (proteína deduzida) 
MVGGGNSKSDISFAGTYASSAFAACFAEVCTLPLDTAKVRLQLQKQAVLGDAVTLPRYRGLLGTVGTI
AREEGFSALWKGIVPGLHRQCLNGGLRIALYEPVKNFYVGADHVGDVPLSKKILAGFTTGAMAIAVAN
PTDLVKVRLQAEGKLPPGVPKRYSGSLNAYSTIMRQEGVGALWTGIGPNIARNGIINAAELASYDQVK
QTILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFAVCAGSPVDVVKSRMMGDSSYKSTLDCFIKTLKNDGPFAFYM
GFIPNFGRLGSWNVIMFLTLEQAKKFVKSLESA 
 
>Glycine_soja_ucp2  (cDNA deduzido) 
taaccactctatcttggagtgtgaaagtaacgcagctaacaccacacctat atattaatttaccgtga
actcgtttgaaagatttaacccaaagtggttgcttgcgaagttgcgttaat gctactactctccttca
gcttcttaatcactctcacccaaccctttcttcttcttcttcttaccagcg tcaacaatgtcagatcc
gtaccagatttcgttcgctcaagccttcttgtgcagcgctttcgccgcgtg tttcgccgagttttgta
ctattcctctggacacagctaaggtcaggcttcaactccaaaagaaggtag ggattgatgatggagtg
ggtttacctaaatacaagggtttgctgggcacagttaagaccattgctaga gaagagggtatatcagc
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tctgtggaaaggcattgttcctggtttacaccgccaatgtttatatggagg cttaagaattgggttat
atgatcctgtgaaaacatttcttgttggtagtgcatttgttggagaggttc cattataccatatgata
ttggctgctctgctgactggtgctttggcaatcacaattgctaatccaact gatctagtcaaagttag
gcttcaagctgaaggtcaattgccaactggggtacctaagcgttattctgg tgctatagatgcatatt
taactatactgagacaagaagggataggggccttgtggacaggtcttgggg ccaatatagcaaggaat
gcaattataaatgctgcggaattggctagctatgataaagtgaaacggacg attttgaaaattccagg
gttcatggacaatgtctatactcacctactcgctggcttaggtgcaggtct ttttgctgtctttattg
gttctcctgttgatgtggtgaaatccaggatgatgggggattcaacctaca aaagcacatttgaatgc
tttctcaagactttgcttaatgagggatttttggccttctataaaggtttc cttcctaattttagtcg
agtaggagcctggaatgtgattatgtttcttacccttgaacaagcaaagag agttataagaggataat
tgttgttagttgttactcttcatgattgagattcaccaagcaaatttagtg ttctttttcgggtgagt
gctactgctatcagatgaacaacagatttgttagcagaaaggtggtttttc tacatttacttctgccg
tgtggatgtacgtcacgcttcatatattcttagtcgatgaataaaccgtca aattaccattgtctcct
acttgggccatgtggacgccacaattaaaacattcttggctacaatgaata gaccgtgaaattacatt
tacttgaaaggcattcactgtactggatcgatatgtaatgtatttttggga aataagttgcgtatttc
ccaactcattgaatagacaaatgaaatgaaacatgtatgaatactttagag tatagcttattacttca
ttcaaatatcatggggtctattgccatttttgaa 
 
>Glycine_soja_ucp2_14815 (proteína deduzida) 
MSDPYQISFAQAFLCSAFAACFAEFCTIPLDTAKVRLQLQKKVGIDDGVGLPKYKGLLGTVKTIAREE
GISALWKGIVPGLHRQCLYGGLRIGLYDPVKTFLVGSAFVGEVPLYHMILAALLTGALAITIANPTDL
VKVRLQAEGQLPTGVPKRYSGAIDAYLTILRQEGIGALWTGLGANIARNAIINAAELASYDKVKRTIL
KIPGFMDNVYTHLLAGLGAGLFAVFIGSPVDVVKSRMMGDSTYKSTFECFLKTLLNEGFLAFYKGFLP
NFSRVGAWNVIMFLTLEQAKRVIRG 

>Glycine_soja_ucp3 (cDNA deduzido) 
tcggtgcggatagaacaggttcggataaactgaaccgtgtcagtgtgtcat catcgactgctccaaat
ggccgaggtaattttgaatctaatcgtggaatccatgatgcctgatgggaa tcattgcagccaaaaga
catcataccagttcctggtttccttgattgtcttagaagaacaaacagcct tgcatatcttttggtgg
tgagttaggtctttcttgaatgtacccatgaaatcaggctatcaacatggt ggagttgatattactca
cactaaggcctttctaacatcactgtcagctatggtggctgagaccacaac tttccccatagatttga
tcaagaccaggctccaactccatggcgagtcactttcctcgagtcacccca ctagtgcatttcgagta
ggcttgggcattattcgtgaacaaggtgcccttggcctttacagtggcctg tcaccagcaattattag
acacatgttctactcgcctattcgaattgttgggtatgagaacctgagaaa tgttgtttctgttgata
atgcttcgttctctatcgttggcaaggctgtagttggtggaatctctggtg tcttggctcaggttata
gccagcccagctgatcttgtcaaggtgaggatgcaagctgatggccaaagg gtgagccaaggtcttca
accccggtattcggggccatttgatgctctaaacaaaattgttcgtgctga aggatttcaaggattgt
ggaagggtgtttttcctaatatccaaagagccttcttagtgaacatgggag aattagcctgttatgat
catgctaaacaatttgttattagaagtaggatagctgatgacaatgttttt gcccacacttttgcttc
catcatgtcaggtttagcggcaacgtctttgagctgcccggctgatgttgt gaagactagaatgatga
atcaggcagctaaaaaggaagggaaagtcttatataatagctcttatgatt gcttggtgaagacaatt
aaagttgaaggaataagagcattgtggaaaggattcttcccaacatgggca aggcttggcccatggca
atttgtgttctgggtttcctatgagaagttcaggaaatttgcagggctctc ttctttctaatataaca
ttttatttatttatttatttatactagcactcattcatccataataaattc acaagtcacagcctaca
gggtactaacacccagatttatatttttctcaacttttagctcagtgtata cttttttgagataaact
acattactctttcctaagaagattatattatactacctgtgttttactgca gattatttaa 
 
>Glycine_soja_ucp3 (proteína deduzida) 
MKSGYQHGGVDITHTKAFLTSLSAMVAETTTFPIDLIKTRLQLHGESLSSSHPTSAFRVGLGIIREQG
ALGLYSGLSPAIIRHMFYSPIRIVGYENLRNVVSVDNASFSIVGKAVVGGISGVLAQVIASPADLVKV
RMQADGQRVSQGLQPRYSGPFDALNKIVRAEGFQGLWKGVFPNIQRAFLVNMGELACYDHAKQFVIRS
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RIADDNVFAHTFASIMSGLAATSLSCPADVVKTRMMNQAAKKEGKVLYNSSYDCLVKTIKVEGIRALW
KGFFPTWARLGPWQFVFWVSYEKFRKFAGLSSF 

>Phaseolus_vulgaris_UCP1a  (cDNA deduzido) 
cagtcattggagatgaaaattgacaacattaaagactcagagagagaagaa ttttttttgcagcagaa
taaatcagaattcaaacaccaaaatttgtgaacacttttccatacagagga accaagtttgatctgag
tcttttcaaaagggatcaaaggaaaggacccaaatttgcatacgcaacgtt tggttcctttcccagga
caaacaaaacacaatggtagcagattctaagtccaaatccgacctctcctt cggcaaaacctttgcca
gcagtgctttttctgcatgtttcgctgaggtgtgtactattccattggaca ctgccaaagttaggctt
cagcttcaaaaacaagctgcaactggtgatgtaatctccttacctaaatat aagggtatgctgggaac
agttggtaccattgcgagggaagaaggtctttcagcactctggaagggaat tgtgccagggttacatc
gtcagtgtttgtacggtggtttaagaattgggttatatgagcctgtgaagt ctttgtatgtggggaag
gaccatgttggagacgttccattgtcaaagaaaattcttgcagcattcaca actggtgctgtgggaat
tgctgtggcaaatccaactgatcttgtcaaagttagacttcaagcagaagg aaaactacctcctggtg
ttcccaggcgctactctggatctttaaatgcttattcaacaattgtgagac aggaaggagttggggct
ctttggactggacttggccccaatatagcaagaaatggtatcatcaatgct gctgaactagccagcta
tgatcaagtgaaacagactattttgaaaattccaggtttcactgacaatgt tgtaactcatctccttg
ctggtcttggggcagggttttttgctgtctgtattggctccccagtagatg tggttaagtcaagaatg
atgggagattctagttacaagaacacccttgattgttttatcaaaacatta aagaatgatggacccat
ggccttttacaaagggttcctcccaaattttggacggctaggatcttggaa tgtgatcatgtttctaa
ccttagaacagactaaaaagttcatcaaaaatttagagtcaccctgagctg agttaccttgagaattt
tctaagcggcttattgcaactgcgaatgcagtggaaattgtagaaataaag ctttctcttcattctgc
aaactgatggaatgtggtaaagaattttttcagggaggaaatttttacaag atatgttgttattcata
tatactagcagattttagcactttccatttattatgaaccatgattggatt taaacagaacatagccc
ttgatcactaccattgtcttaagatggtggcaattattgttgtagtatcaa attttaagccattgatg
caggaactttgttttctgtatgcaaggcaaaatattatagcacctctaata gcagtgtttatgattct
ttagc 

>Phaseolus_vulgaris_UCP1a (proteína deduzida) 
MVADSKSKSDLSFGKTFASSAFSACFAEVCTIPLDTAKVRLQLQKQAATGDVISLPKYKGMLGTVGTI
AREEGLSALWKGIVPGLHRQCLYGGLRIGLYEPVKSLYVGKDHVGDVPLSKKILAAFTTGAVGIAVAN
PTDLVKVRLQAEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVRQEGVGALWTGLGPNIARNGIINAAELASYDQVK
QTILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFAVCIGSPVDVVKSRMMGDSSYKNTLDCFIKTLKNDGPMAFYK
GFLPNFGRLGSWNVIMFLTLEQTKKFIKNLESP 
 
>Phaseolus vulgaris UCP1b alternativa(cDNA deduzido ) 
ctcgtcgaagcaatggtgggaggtggcagttccaaatccgacatctccttt gctggcactttcgccag
cagtgctttcgctgcatgtttcgccgaggtgtgtactattcctttggacac tgcaaaagttaggcttc
agcttcagaaacaggctgtagttggtgatgtggtgaccttacctaaatata ggggtatgcttggaaca
gttggaaccattgccagggaagaaggtctttcggcactttggaaggggatt gtgccagggttacaacg
tcaatgtttgaatggaggtttaagaattgcattatatgagcctgttaagaa tttctatgttggacctg
accatgttggagatgtaccactgtttaagaaaattctcgctggatttacaa ctggtgctatggcaatt
gcagtggccaatccaacagatcttgtgaaagttagacttcaatctgaagga aaattgccccctggtgt
gcccaggcgctacactggatcattaaatgcttattccacaatagtgagaca ggaaggagttggagctc
tttggactgggattggtcccaacataacaagaaatggtatcattaatgctg ctgaattagccagctat
gatgaagtgaagcagaatattttgaaaattccaggattcaccgacaacgtt ttaactcatcttcttgc
tggtctaggggcagggttttttgcagtttgtgttggctcccctgttgatgt ggttaagtcaagaatga
tgggagattctagttacaaaagcacccttgattgtttcatcaagacattaa aaaatgacggacctttt
gctttttataaggggttcataccaaattttggacggctaggatcttggaat gtgatcatgtttttaac
tctagagcaggtacaagctgaatgctttgtaatagcttcacatttatccta tcctttttatcacctcc
tacctcttggagttcaagtttattttcatacattacttatctgttgaggta gagatcagaaaacccaa
aatttgcagaagattttttt 
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>Phaseolus vulgaris UCP1b alternativa (proteína ded uzida) 
MVGGGSSKSDISFAGTFASSAFAACFAEVCTIPLDTAKVRLQLQKQAVVGDVVTLPKYRGMLGTVGTI
AREEGLSALWKGIVPGLQRQCLNGGLRIALYEPVKNFYVGPDHVGDVPLFKKILAGFTTGAMAIAVAN
PTDLVKVRLQSEGKLPPGVPRRYTGSLNAYSTIVRQEGVGALWTGIGPNITRNGIINAAELASYDEVK
QNILKIPGFTDNVLTHLLAGLGAGFFAVCVGSPVDVVKSRMMGDSSYKSTLDCFIKTLKNDGPFAFYK
GFIPNFGRLGSWNVIMFLTLEQVQAECFVIASHLSYPFYHLLPLGVQVYFHTLLIC 
 
>Phaseolus vulgaris UCP1b (cDNA deduzido) 
ctcgtcgaagcaatggtgggaggtggcagttccaaatccgacatctccttt gctggcactttcgccag
cagtgctttcgctgcatgtttcgccgaggtgtgtactattcctttggacac tgcaaaagttaggcttc
agcttcagaaacaggctgtagttggtgatgtggtgaccttacctaaatata ggggtatgcttggaaca
gttggaaccattgccagggaagaaggtctttcggcactttggaaggggatt gtgccagggttacaacg
tcaatgtttgaatggaggtttaagaattgcattatatgagcctgttaagaa tttctatgttggacctg
accatgttggagatgtaccactgtttaagaaaattctcgctggatttacaa ctggtgctatggcaatt
gcagtggccaatccaacagatcttgtgaaagttagacttcaatctgaagga aaattgccccctggtgt
gcccaggcgctacactggatcattaaatgcttattccacaatagtgagaca ggaaggagttggagctc
tttggactgggattggtcccaacataacaagaaatggtatcattaatgctg ctgaattagccagctat
gatgaagtgaagcagaatattttgaaaattccaggattcaccgacaacgtt ttaactcatcttcttgc
tggtctaggggcagggttttttgcagtttgtgttggctcccctgttgatgt ggttaagtcaagaatga
tgggagattctagttacaaaagcacccttgattgtttcatcaagacattaa aaaatgacggacctttt
gctttttataaggggttcataccaaattttggacggctaggatcttggaat gtgatcatgtttttaac
tctagagcaggctaaaaagtacgtcaaaagattagaatcagcttgaactca aacagctagcagtagaa
tttttctggagactgccctcaaatgcaatggacattttcaaggaaataaaa cttctcttcatgtttgt
taattggaatgttccaaaatattcttttgttgggggggaaggaagtaataa taaatgaccatggttat
gccatgtctctgtaatt 
 
>Phaseolus vulgaris UCP1b (proteína deduzida) 
MVGGGSSKSDISFAGTFASSAFAACFAEVCTIPLDTAKVRLQLQKQAVVGDVVTLPKYRGMLGTVGTI
AREEGLSALWKGIVPGLQRQCLNGGLRIALYEPVKNFYVGPDHVGDVPLFKKILAGFTTGAMAIAVAN
PTDLVKVRLQSEGKLPPGVPRRYTGSLNAYSTIVRQEGVGALWTGIGPNITRNGIINAAELASYDEVK
QNILKIPGFTDNVLTHLLAGLGAGFFAVCVGSPVDVVKSRMMGDSSYKSTLDCFIKTLKNDGPFAFYK
GFIPNFGRLGSWNVIMFLTLEQAKKYVKRLESA 
 
>Phaseolus vulgaris UCP2 (cDNA deduzido) 
atgtcagatccgaaccagatttcgttctctatagccttcttctgcagcgct ttcgccgcttgttttgc
cgagttttgtaccattcctctggacactgctaaagtcaggcttcaactaca aaagaaggtaggggttg
atactgaggtcggtttacctaaatacaagggcttgctgggcacagttaaga ccattgctagagatgag
ggtatatcagctctgtggaaaggaattgttcctggtttgcatcgccaatgt ttatatggaggcttaag
aatcgggttatatgatcctgtcaaaacatttcttgttggtagtgcatttgt tggagaggttccaatat
accatatgatcctggctgctctgcttactggtgctttagcaatcacgattg ctaatccaactgacctt
gttaaagttaggcttcaatctgaaggtcaactcccatctggtgtacctagg cgttattctggtgctat
agatgcgtatttaactatattgagacaagaaggaataggggccttgtggac tgggcttgggccaaaca
tagcaaggaatgcaattataaatgctgctgaattagctagctatgatcaag tgaaacggacgattttg
aaaattccagggttcatggacaatgtctatactcaccttcttgctggttta ggggcaggtctttttgc
cgtattaattggttctcctgttgatgtggtgaaatccaggatgatggggga ttcaacctacaagagca
catttgattgctttgtcaagactttgcttaatgagggatttttggctttct ataaaggtttccttcca
aattttggtcgagtaggagcctggaatgtgcttatgtttcttacttttgaa caagcgaaaagagtttt
gagaggttaa 

>Phaseolus vulgaris UCP2 (proteína deduzida) 
MSDPNQISFSIAFFCSAFAACFAEFCTIPLDTAKVRLQLQKKVGVDTEVGLPKYKGLLGTVKTIARDE
GISALWKGIVPGLHRQCLYGGLRIGLYDPVKTFLVGSAFVGEVPIYHMILAALLTGALAITIANPTDL
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VKVRLQSEGQLPSGVPRRYSGAIDAYLTILRQEGIGALWTGLGPNIARNAIINAAELASYDQVKRTIL
KIPGFMDNVYTHLLAGLGAGLFAVLIGSPVDVVKSRMMGDSTYKSTFDCFVKTLLNEGFLAFYKGFLP
NFGRVGAWNVLMFLTFEQAKRVLRG 
 
>Phaseolus vulgaris UCP3 (cDNA deduzido) 
attgttgatgtacatgtacatgtattttctttcaattacctgtgggttttt ctgggtgctgatagagc
agaaccgtgtcatcatccactgctccgaatggctgaggaaaattagaatct aaccgtcgatgtctgat
gagtaggttacgtacaggaagaagcattgcagtcaaaagattccattttta ataacagtcactggttt
ccttgaatagccttgtggtgacttaggtatttcttgaatgtacccaaatga aaccaggccatcaaaat
gttggagttgatagtgctcaaacaaaggtcttagtaacatcattctcagct atggtggctgaaaccac
gactttccccgtagacttgatcaaaacaagactccaactgcatggtgaatc actttcatcgagttctc
ccgctagcgcatttcgagtaggcttgggcattgtccgtgaacaaggtgttg ttggcctttacagtggc
ctgtctccagcaattattagacacctgttctacacgcctattcgaattgtt gggtatgagcacctgag
aagtgtggtttctgctgataatggttcattctctgttgttggcaaggctgt agtcggtggagcctctg
gtgtcgtggctcagattatagccagccctgccgatcttgtcaaggtgagga tgcaagctgatggccaa
aggatgaaccaaggtcatcaacctcggtattcggggccatttgatgctctg aacaaaattgtccgagc
tgaaggatttagaggactgtggaagggtgttttccctaatatccaaagagc cttcctagtgaacatgg
gagaacttgcctgttatgaccatgctaaacaatttgttattagaagtagga tagccgatgataatgtt
tatgcccacacattagcttccatcatatccggtttagctgcaacttcttta agttgtccagctgatgt
tgtgaagactagaatgatgaatcaagcagccaaaaaggaagggaaagtttt atataatagctcttatg
attgcttggtaaagacagtaaaagttgaaggaacaagagcattgtggaaag gatttttccccacttgg
gcaaggcttggcccatggcaatttgtgttctgggtttcctatgagaagttt aggaaatttgcagggct
ctcttctttctaatatggtattttgatttatagtgccattcattcctacat aataaattcactaatca
cggcctacggggtaacacccagatctcccactcttttcaacttttagctta gtgtataattttttggg
ataaattacaagtctctcttttaagagaggattaaattata 

>Phaseolus vulgaris UCP3 (proteína deduzida) 
MKPGHQNVGVDSAQTKVLVTSFSAMVAETTTFPVDLIKTRLQLHGESLSSSSPASAFRVGLGIVREQG
VVGLYSGLSPAIIRHLFYTPIRIVGYEHLRSVVSADNGSFSVVGKAVVGGASGVVAQIIASPADLVKV
RMQADGQRMNQGHQPRYSGPFDALNKIVRAEGFRGLWKGVFPNIQRAFLVNMGELACYDHAKQFVIRS
RIADDNVYAHTLASIISGLAATSLSCPADVVKTRMMNQAAKKEGKVLYNSSYDCLVKTVKVEGTRALW
KGFFPTWARLGPWQFVFWVSYEKFRKFAGLSSF 
 
>Phaseolus vulgaris UCP4 (cDNA deduzido) 
gacaaaacgtcccagcatatgtctcagaggcccacggttccacactcttct tccatagcctgtggcct
ccattcccatctcctggtctccagtgagatgaaccctaattccaattggtc ccaatagcttcaaattt
ctctactttcccatctcattctttttacaaaaccactaactctacttataa cccttattcattcccat
tctcattttccgacacaacaaaaacatcatgggtgtcaaaggtttcgtaga gggaggcatcgcttcca
tcatcgccggctgttcaacgcacccacttgatttaatcaaggtccgcatgc agctccagggcgaatcc
aacgctcccaaaccggttcacaatctccgacccgcactcgccttccaaacc ggttcaaacctccacgt
gtcagccattccgcaggcccgcgtgggccccatcgcggttggcgtccgcct cgttcagcaagaaggcc
ttgccgccctcttctccggcgtctctgccaccgtcctccgccagacactct actccaccacccgcatg
ggtctctacgacatcctcaagaccaagtggaccgaccctgccgccggcacc atgcctctcggccgcaa
gatcgaggccggcctcatcgccggcggcatcggagccgccgtcggaaaccc ggccgacgtcgcgatgg
ttcgaatgcaggccgacgggcgccttccgctggcggagcggcgcaattaca agtccgtcgtggacgcc
atcttgcgaatggcgcggcaagagggcgttactagcctctggagaggttca tcgcttacggtgaaccg
cgccatgctagtgaccgcgtcgcagctcgcgtcgtacgaccagttcaaaga gacgattctcgagaagg
gcttgatgcgcgatgggctcgggacccacgtcacggcgagcttcgcggcgg gattcgtggcggctgtg
gcgtcgaaccccgtggacgtgatcaagacgagggtgatgaacatgaaggtg gagcccggggcgccgcc
accgtacgccggcgcgttggattgtgctctgaagacggtgcgagcggaggg gcccatggccctctaca
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agggtttcattcctacgatctcgaggcagggacccttcaccgttgtgctgt tcgtgacgctggaacag
gttcgcaagctgcttaaggatttttgagtggtagatcgacgaagatgacga cgaaaatgcttctttcc
ttttcaaataagatctgttatgtttggcgttgtgttgggatagtgatgttg tagctctagaatggtaa
ttttgtttcttatcttgcctatttatcaatgagaagtacctttcagttttc taattgggtttttgaca
ccataaattatagcttatggaaattgtgatcttgttttttctttcttgcaa tcaaccttaagaatttt
gtttaggtaatttgattcctctggattagattatgagttagaatttgtgtt tgtgagtgttcttactt
tcccacaacccaacgcaacacgggtctgggaccatgagacgcgtaaagtcc cttgctctttgtata 

>Phaseolus vulgaris UCP4 (proteína deduzida) 
MGVKGFVEGGIASIIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGESNAPKPVHNLRPALAFQTGSNLHVSAIPQARVG
PIAVGVRLVQQEGLAALFSGVSATVLRQTLYSTTRMGLYDILKTKWTDPAAGTMPLGRKIEAGLIAGG
IGAAVGNPADVAMVRMQADGRLPLAERRNYKSVVDAILRMARQEGVTSLWRGSSLTVNRAMLVTASQL
ASYDQFKETILEKGLMRDGLGTHVTASFAAGFVAAVASNPVDVIKTRVMNMKVEPGAPPPYAGALDCA
LKTVRAEGPMALYKGFIPTISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF 

>Phaseolus vulgaris UCP5 (cDNA deduzido) 
ccggcgcgtctcttactttgactctcttacgcgcacaaataacccaaccac tatatattcatcttcaa
acccttccttctctccacaccaaaaccaaaaacactaagcactttttctct ttctctctgtgactttc
aatcatacacttcatatacactacactactacttttctgtccaactaagca tgactctcaaagggttt
ttcgaaggtggcgttgcttccatcgttgcaggctgcaccacccacccacta gacctcatcaaagttcg
catgcagcttcaagaaacgcacacgcacaacctccgtcccgcgtttgcgct tcacgcgcccactccaa
tgccgcctccgccaccttccggacctatatccgtcggtgtccgcatagtcc agtcggagggcgtggcc
gcgctcttttccggggtctccgccactatgctccgccagaccctgtactcc accacccgtatgggcct
ctacgacgtgctcaagcgccaatggaccgaccccgagcagggcaccattcc cctctcgcgaaagataa
cggcgggtctcgtcgccggagggatcggggcagccgtggggaaccccgcag acgtggccatggtgcga
atgcaggccgatgggcgggctccggcggcggagcggcgcaactacaagggc gtgttcgacgcgatacg
gcgcatgagcaatcaggagggggttggcagcctgtggcgcggctcggcgct aacggtgaatcgggcga
tgatcgtgacggcttctcagttggcctcgtacgaccagtttaaggaaacta tcctcggacgcgggtgg
atggaggatgggcttgggacccacgtggcagcgagttttgcggcgggtttt gtggcttctgttgcgtc
gaaccctattgatgttataaagacaagggtgatgaacatgaaggttgatgc ttacaatggggccttgg
attgtgctctgaagactgttcgggctgaaggacctcttgccctttataagg gtttcatccctacaatc
tcaaggcagggcccttttaccgttgtgctctttgtcaccctcgaacaagtc aggaaactgcttaagga
cttttgaattttgattttcacaccatacggaccactccctatattcaatat tcattcattggttgaga
tacatattcagacgatcacgaaccatttgtaacctttgattcttttttatt tacggattagttaactt
ggagattcatatttttatattccaatttcatcaaatatgtctaccaacagt gtaaacgtttgagttta
tatgctagaaatgtaattttacacatctgctactaagaaaataaactacta tgaaa 

>Phaseolus vulgaris UCP5 (proteína deduzida) 
MTLKGFFEGGVASIVAGCTTHPLDLIKVRMQLQETHTHNLRPAFALHAPTPMPPPPPSGPISVGVRIV
QSEGVAALFSGVSATMLRQTLYSTTRMGLYDVLKRQWTDPEQGTIPLSRKITAGLVAGGIGAAVGNPA
DVAMVRMQADGRAPAAERRNYKGVFDAIRRMSNQEGVGSLWRGSALTVNRAMIVTASQLASYDQFKET
ILGRGWMEDGLGTHVAASFAAGFVASVASNPIDVIKTRVMNMKVDAYNGALDCALKTVRAEGPLALYK
GFIPTISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF 
 
>Medicago truncatula UCP1a (cDNA deduzido) 
gaaatacacagcgatcaaagaaaaagaaaaaagaacaacccaaattctcaa ctctcatttctcacacg
caacgcaacctttcgattccttcttcattattgttgccatggttgcagatt ccaaatccaacctctca
tttggtccaaccttcgctagcagtgctttctccgcatgtttcgctgaggtt tgtaccatacctttgga
caccgccaaagttaggcttcaacttcaaaagcaagctgtagctggtgatgt atcctccttgcctaaat
ataagggtatgctgggaacagttggaacaattgccagggaagaaggtcttt cagcactctggaagggc
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attgtgccagggctacatcgtcaatgtttgtatggaggattaagaattggg ttgtatgagcctgttaa
gactttctacacggggagtgaccatgttggcgatgttccactgtcaaagaa aattctagctgcattta
cgacaggtgctgtggcaattatggtggcaaatccaactgatcttgtcaaag taagacttcaagcagaa
ggaaaattacctcctggtgttcccaggcgctactctggatctttgaatgct tattcgtcaatcgtgag
acaggaaggagttcgagctctatggacagggcttggtcccaacatagcgag aaatggtattatcaacg
ctgctgaactagctagctatgatcaagtgaaacagactattttgaaaattc cgggattcaccgacaat
gttgtaactcatctctttgctggccttggagcagggtttttcgctgtctgt atcggctccccggttga
tgtggtcaagtcgagaatgatgggagattctagttacaaaagcacccttga ttgctttgtcaaaacct
taaagaatgatggacctttggcgttttataaagggttcctcccaaattttg gacggctaggatcttgg
aacgtgattatgtttctaaccctagaacaggctaaaaagttcgccaaaagt ttacagtcgtcatgagc
tcaatcaatttcatggagtggtttctatggggacattttgcaaatgcaaat gcagttgaaattgtaga
aaataaagtcctttcttcattttactaactaggatgtagtcaaacattttt tcagaggagaaaaacat
gaaagttcaacaaatgaaaatatttcatagatacttctagcttacaattgc aatctcttttgtaggat
tgcatgctctttcaatgtaataattctcttcagattttactacgaacgttc ttggtcgacatgatatg
agattcttttcaa 
 
>Medicago truncatula UCP1a (proteína deduzida) 
MVADSKSNLSFGPTFASSAFSACFAEVCTIPLDTAKVRLQLQKQAVAGDVSSLPKYKGMLGTVGTIAR
EEGLSALWKGIVPGLHRQCLYGGLRIGLYEPVKTFYTGSDHVGDVPLSKKILAAFTTGAVAIMVANPT
DLVKVRLQAEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSSIVRQEGVRALWTGLGPNIARNGIINAAELASYDQVKQT
ILKIPGFTDNVVTHLFAGLGAGFFAVCIGSPVDVVKSRMMGDSSYKSTLDCFVKTLKNDGPLAFYKGF
LPNFGRLGSWNVIMFLTLEQAKKFAKSLQSS 
 
>Medicago truncatula UCP1b - alternativo (cDNA dedu zido) 
ttaatcgtaacattttcgtttttgaagcagctatggtgggaggtggtaacg cgaattccgatatctca
ttcgttggcactttcgccagtagtgctttctctgcatgtttcgctgagata tgtactattcctttgga
cactgccaaagttaggcttcaacttcaaaagcaagctgtagctggtgatac ggtgagcttacctaaat
acaagggtatgctgggaacagttggaaccattgccagggaagaaggtcttt cagcactctggaaggga
attgtgccagggttacatcgtcaatgtttgtatggaggattaagaattggg ttatacgaacctgttaa
gaatttgtatgttgggaaagaccatgttggagatgctccgttgacaaaaaa aattcttgctgcactaa
caactggtgctgtggcaattgcggtggcaaatcctactgatcttgtcaaag ttagacttcaagcggaa
gggaaattgcctccaggcgtgcccaggcgatacactggatcgttgaatgca tattcaacaattatgag
acaggaaggaatcggagctctttggactggaattggccccaatgttgcaag aaatgctatcattaatg
ctgctgagctagccagctacgatcaagtgaaacagaccattttgaaaattc caggattcactgataat
gttgtcacacatcttctttctggtcttggggcaggtttctttgcagtctgt attggctctccagttga
tgtggttaagtcaagaatgatgggagattctagttacaaaagcacgattga ttgtttcgtcaaaacat
taaaaaatgatggacctttagccttttataaggggttcataccaaatttcg gacggctaggatcgtgg
aatgtgatcatgtttttaacactagaacaggtatgagttgggtactttgtg atagcttttgagtcatc
atccattactttttgtcacaccctatctcatggatttctagattattttat aacatataatgtttgtt
gtagcagagttcagaaaatccaaaatttgcaaaaacaattttcgtcattag tatcaagatgacttaga
tattgacaatggtttgagaagcatgtgtgacaaa 
 
>Medicago truncatula UCP1b – alternativa (proteína deduzida) 
MVGGGNANSDISFVGTFASSAFSACFAEICTIPLDTAKVRLQLQKQAVAGDTVSLPKYKGMLGTVGTI
AREEGLSALWKGIVPGLHRQCLYGGLRIGLYEPVKNLYVGKDHVGDAPLTKKILAALTTGAVAIAVAN
PTDLVKVRLQAEGKLPPGVPRRYTGSLNAYSTIMRQEGIGALWTGIGPNVARNAIINAAELASYDQVK
QTILKIPGFTDNVVTHLLSGLGAGFFAVCIGSPVDVVKSRMMGDSSYKSTIDCFVKTLKNDGPLAFYK
GFIPNFGRLGSWNVIMFLTLEQV 
 
>Medicago truncatula UCP1b (cDNA deduzido) 
ttaatcgtaacattttcgtttttgaagcagctatggtgggaggtggtaacg cgaattccgatatctca
ttcgttggcactttcgccagtagtgctttctctgcatgtttcgctgagata tgtactattcctttgga
cactgccaaagttaggcttcaacttcaaaagcaagctgtagctggtgatac ggtgagcttacctaaat
acaagggtatgctgggaacagttggaaccattgccagggaagaaggtcttt cagcactctggaaggga
attgtgccagggttacatcgtcaatgtttgtatggaggattaagaattggg ttatacgaacctgttaa
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gaatttgtatgttgggaaagaccatgttggagatgctccgttgacaaaaaa aattcttgctgcactaa
caactggtgctgtggcaattgcggtggcaaatcctactgatcttgtcaaag ttagacttcaagcggaa
gggaaattgcctccaggcgtgcccaggcgatacactggatcgttgaatgca tattcaacaattatgag
acaggaaggaatcggagctctttggactggaattggccccaatgttgcaag aaatgctatcattaatg
ctgctgagctagccagctacgatcaagtgaaacagaccattttgaaaattc caggattcactgataat
gttgtcacacatcttctttctggtcttggggcaggtttctttgcagtctgt attggctctccagttga
tgtggttaagtcaagaatgatgggagattctagttacaaaagcacgattga ttgtttcgtcaaaacat
taaaaaatgatggacctttagccttttataaggggttcataccaaatttcg gacggctaggatcgtgg
aatgtgatcatgtttttaacactagaacagactaaaaagttcgtcaaaaaa ttggaatcagcctgagc
tcaaacaaggaccactaggattttattagaaggccgcaaccgggggtgcaa acagaaatcatcaagaa
aataaatctcttctcttttttttttttt 
 
>Medicago truncatula UCP1b (proteína deduzida) 
MVGGGNANSDISFVGTFASSAFSACFAEICTIPLDTAKVRLQLQKQAVAGDTVSLPKYKGMLGTVGTI
AREEGLSALWKGIVPGLHRQCLYGGLRIGLYEPVKNLYVGKDHVGDAPLTKKILAALTTGAVAIAVAN
PTDLVKVRLQAEGKLPPGVPRRYTGSLNAYSTIMRQEGIGALWTGIGPNVARNAIINAAELASYDQVK
QTILKIPGFTDNVVTHLLSGLGAGFFAVCIGSPVDVVKSRMMGDSSYKSTIDCFVKTLKNDGPLAFYK
GFIPNFGRLGSWNVIMFLTLEQTKKFVKKLESA 
 
>Medicago truncatula UCP2 (cDNA deduzido) 
attgcagcaacaacaagatctaactttaatttaaccgaaagcaatcgtttt catttgatgctattgct
tctactttcacaaatcttcttcgccattaacaacaacaatgtcaatctcag atcccaaccatattacc
ttcgctcaatccttcctctgcagcgctttcgccgcttgtttcgctgagttt tgtactattcctctgga
cacggcgaaagtgagacttcaactacaaaagaaaggaggtgttggtgatga tggaatgggtttaccta
aatataaaggtttacttggaactgttaaaactattgctagagaagaaggtg tttcttctttatggaaa
ggcattgttcctggtttacaccgtcagtgtttgtatggtggtttaagaatt gccttatatgatcctgt
gaaaacttttcttgttggtgctgcatttgttggagaagttcctttgtatca tatgatacttgctgctc
ttctaactggtgctttggcaatcactatcgctaatccgacagatctagtca aagttaggcttcaatct
gaaggccagttgccatctggggtacccaagcgctattctggtgctatggat gcatattctaccatatt
gagacaagaagggttaggggccttgtggactggacttgggcctaatatagc acggaatgcaattataa
atgctgctgaactagctagttatgatcgagtgaaacagacgattttgaaaa ttccaggattcatggac
aatgcctttactcacctcctagctggcctaggagcaggtctttttgctgtc tttatcggttctcctgt
tgatgtggtaaaatccaggatgatgggggactcaagctacaaaaacacatt tgactgttttctcaaga
ccttgttcaatgagggatttttggccttttacaaaggctttcttccaaatt ttggtcgagtaggagtt
tggaacgtgattatgtttcttacccttgaacaagccaagagagtttttaga ggatagatattgttact
tttcacgacgattagattcagcaatcagaaacgcagtttctttctcggacg agcgctagctaccaaca
cttttggatttgctgcggcagaaagattttatttcgtacttctgccatgcg gatagaagtcatgcctc
atagtcatatgttcttcgtagtcgaataaaacgtcggattacatttatatt tgtttcctacgtgcatg
tgggtagtggatgtaccattcatatattctttagccaatgaatatgccgtc aaattacattcccttta
taggtgtacactgtattgtattatgacatgtcattttttctgggaaataca ttactttttcccaactc
agtgaacagaccaatgaaatgtaacatgtataaagaccaatttagagttta tataatttatttctcta
ttcaatcaaa 
 
>Medicago truncatula UCP2 (proteína deduzida) 
MSISDPNHITFAQSFLCSAFAACFAEFCTIPLDTAKVRLQLQKKGGVGDDGMGLPKYKGLLGTVKTIA
REEGVSSLWKGIVPGLHRQCLYGGLRIALYDPVKTFLVGAAFVGEVPLYHMILAALLTGALAITIANP
TDLVKVRLQSEGQLPSGVPKRYSGAMDAYSTILRQEGLGALWTGLGPNIARNAIINAAELASYDRVKQ
TILKIPGFMDNAFTHLLAGLGAGLFAVFIGSPVDVVKSRMMGDSSYKNTFDCFLKTLFNEGFLAFYKG
FLPNFGRVGVWNVIMFLTLEQAKRVFRG 
 
>Medicago truncatula UCP3 (cDNA deduzido) 
ttcattgtcttagaatagccagccagccagccccgtgcatattttattttg gcgagttgggttttctt
gtatgtaccaatgaaatcaggcaatcaagttgacaatactcatacaaagat tttgctaacatcattat
cggcaatggtggccgagtccacaacttttcccatagacttgatcaaaacca ggctccaactccatggg
gagtcactttcatcaactcgtccaaccggtgcatttcaaataggcctagac attattcgtcaacaagg
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tcctctttgcctttataagggcttgtctccagcaattttaagacacctatt ctacacccctattcgaa
ttgttgggtatgagcacctgaggagtgttatttcttctgataatgggtcgc cctctatcattggcaag
gctgttgttggtggaatctctggcagtatggctcaggttatagcaagcccg gctgatcttgtcaaggt
gaggatgcaagctgatagtcaaatgatgagaaaaggtcttcaacctcggta ttcagggccaattgatg
cttttaacaaaatcattaaagctgaaggatttcaaggactatggaagggtg tttttcctaatatccaa
agagccttcttagtgaacatgggggaattagcctgttatgatcatgctaaa caatttgttattaaaag
taagatagccgaggataatgtttatgcccacacattagcttccatcatgtc aggtcttgcggcaactt
ctttaagttgtccagccgacgttgtcaagactagaatgatgaatcagacag ctaaaaaggaagggaat
gtcttatatagaagctcttatgattgcttggtgaagacagttaaagttgaa ggaataagagcactctg
gaaaggattcttccccacatgggcaaggcttggtccgtggcaatttgtttt ctgggtttcctatgaga
agtttagaaaacttgctgggctctcttctttctaggacattattttgattt atgctgttaaacattca
ttcaagataaaattcacaattcacagcct 

>Medicago truncatula UCP3 (proteína deduzida) 
MKSGNQVDNTHTKILLTSLSAMVAESTTFPIDLIKTRLQLHGESLSSTRPTGAFQIGLDIIRQQGPLC
LYKGLSPAILRHLFYTPIRIVGYEHLRSVISSDNGSPSIIGKAVVGGISGSMAQVIASPADLVKVRMQ
ADSQMMRKGLQPRYSGPIDAFNKIIKAEGFQGLWKGVFPNIQRAFLVNMGELACYDHAKQFVIKSKIA
EDNVYAHTLASIMSGLAATSLSCPADVVKTRMMNQTAKKEGNVLYRSSYDCLVKTVKVEGIRALWKGF
FPTWARLGPWQFVFWVSYEKFRKLAGLSSF 
 
>Medicago truncatula UCP4 (cDNA deduzido) 
aaacaacattcatagtttcttagcatatgtctcagagacctaacgttcctc actcttcttccatagcc
tgtggccttcattcccatctcctggtttccagtgagatgagctctaactct aattggtctttttccaa
ttcccagtagaactagtttctctactactatcaattaaattcattattaca cccccaatattcatttt
tattctttgaaacttattgaaaccctttttctatactaactcagaaacaac aacaaaaaaacaccatg
ggtgtcaaaggttttgttgaaggtggtattgcttcaatcatagcaggatgt tccacacatccactaga
tcttattaaggttcgcatgcaacttcaaggtgaaaacgcgcctaagccgaa cccagttcagatccttc
gaccggctcttgctttcggtcaaaccggaacaactacgatccatgttgggt ctactccggttcctcag
cctcgtgtgggccttgtctcagtcggagtccgtcttgttcaacaagaaggt gtaacagctttgttctc
tggcatctccgccaccgtgctcaggcagacactgtactccaccaccaggat gggactttacgaggttt
tgaaaaacaagtggacagatcgtgaagctggtggcactatgccgctggttc gcaagatcgaggctgga
cttattgctggtggggttggtgctgctatcggtaaccccgccgatgttgcc atggttcgaatgcaagc
cgatgggagactcccaccggctcagcagagaaactacaaatctgttgttga cgccattaccagaatgg
cgaagcaggaaggtgtgactagtctctggcgcgggtcatcattgactgtga accgcgccatgctggtc
acagcttcacagctggcttcatatgatcaattcaaggagatgattcttgag aagggtgttatgcgtga
tggccttgggacccatgtgacagctagttttgcagcgggatttgtggcggc ggttgcgtcgaatccag
tggatgttattaagacaagggtgatgaacatgaaggtggaggctggaaagg aaccaccctatgctggt
gctttggattgtgctttgaagacagttcgtgctgagggtcctatggctctt tacaagggatttattcc
tacaatttcaaggcagggacctttcactgttgttctgtttgttactttgga gcaagttcgcaagttgt
tgaaggatttctgagttgctagattgatgatggcgaagatttttagttttt aagttgattccaataaa
ctctgttttaatttttgtcttctaatgtggttgttctagatggtaattttg attaatgaaaaccatga
ttttaaattgatgtgcagatcttatatcggaatgacaaaacaccagaaaat gtggtttatgctactta
tgatattcatattgaatattaatcacctat 

>Medicago truncatula UCP4 (proteína deduzida) 
MGVKGFVEGGIASIIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGENAPKPNPVQILRPALAFGQTGTTTIHVGSTPVP
QPRVGLVSVGVRLVQQEGVTALFSGISATVLRQTLYSTTRMGLYEVLKNKWTDREAGGTMPLVRKIEA
GLIAGGVGAAIGNPADVAMVRMQADGRLPPAQQRNYKSVVDAITRMAKQEGVTSLWRGSSLTVNRAML
VTASQLASYDQFKEMILEKGVMRDGLGTHVTASFAAGFVAAVASNPVDVIKTRVMNMKVEAGKEPPYA
GALDCALKTVRAEGPMALYKGFIPTISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF 
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>Medicago truncatula UCP5a (cDNA deduzido) 
gggtcccacccactcctacagcaggctatatatactttcccaacatcactt cccatttcctcaaaact
tggaaaacgccgttgcggcgcgttttcttctccaatccctcgccggaacca aaccactctcacatcaa
ctataatgggtgtcaaagcatttcttgaaggtggcattgcttccatcgtcg ccggaagcaccactcac
ccactcgacctaatcaaagtccgaatgcagcttcaaggcgagaagaatctc cctcttcgccccgctta
tgcttttcatcactcttcacattctccgccaatctttcaccctaaaccctc tgtttcaggacccatct
ccgtcggaatccgcattgttcaatctgaaggtatcaccgctcttttctccg gcgtatccgccaccgtc
ctccgtcaaacactctattccaccacacgtatgggtctctacgatgttctc aaacaaaactggaccga
tccagaaatcggaacaatgccggtaacgaaaaagattacagcaggtttaat cgccggtggaatcggcg
ccgccgtggggaatcctgctgacgtggcgatggttcgtatgcaagctgacg gcagacttccggtgaat
cagcgacgggattacaaaggcgtgtttgatgcgattcggagaatggcgaat caagaagggattggttc
tctgtggcgaggttcagcgcttacggtgaaccgcgcgatgatcgtaacggc ttcgcaattagcttcgt
atgatacattcaaggagatgattttggagaaaggatggatgaaagatgggt ttgggacccacgtggta
gcgagttttgcggcgggttttttggcggcggttgcgtcgaatccaattgat gtgataaagactagggt
tatgagtatgaaggtgggatctggtggggagggtgcaccgtataaaggtgc acttgattgtgctgtta
agactgtacgtgctgaaggggttatggctctttataagggttttattccta caatttcaagacagggt
ccttttactgttgttctttttgtcacgcttgaacaacttaggaagctgctt aaggatttttgatgaat
cttttattcattattaattttctaagatgattaactgatgaataagttcta ttttatgtagggattag
tataagttaggatattttgatgttcacaatattttacactga 

>Medicago truncatula UCP5a (proteína deduzida) 
MGVKAFLEGGIASIVAGSTTHPLDLIKVRMQLQGEKNLPLRPAYAFHHSSHSPPIFHPKPSVSGPISV
GIRIVQSEGITALFSGVSATVLRQTLYSTTRMGLYDVLKQNWTDPEIGTMPVTKKITAGLIAGGIGAA
VGNPADVAMVRMQADGRLPVNQRRDYKGVFDAIRRMANQEGIGSLWRGSALTVNRAMIVTASQLASYD
TFKEMILEKGWMKDGFGTHVVASFAAGFLAAVASNPIDVIKTRVMSMKVGSGGEGAPYKGALDCAVKT
VRAEGVMALYKGFIPTISRQGPFTVVLFVTLEQLRKLLKDF 
 
>Medicago truncatula UCP5b (cDNA deduzido) 
cttccacaatcattcttttcccttccaaacacacttgctataaattcctct atttcccaatataactt
cacaacacaaacctcgttttcgttttcacacatggtttcttcttttgtcac atgtctcaaacctttta
cgttcctcaatcttgtttcatagtaacttttgatattcattcccaacctaa acttcaattagtcctct
cttaccaccttcccataatttgagatccgtttatttcgttacataaacaaa tctcatagaaaatattt
cccaaaaattctattgacaaaatcaacacaacccttttctttcttattcgt tgtcgcaaactttttgt
gccaattaatcgcaatgggtgtgaaaggtttcgtcgaaggaggcatagctt ccatcattgcagggtgt
tcaacacaccctcttgatctcatcaaggttcgaatgcagcttcaaggagag aatgctcctacaaccaa
tatccgaccagcattagctttccaacccggttcggttcatcggtcaccagc ggtgacggcccaaccgc
cccgtgttgggccgatcgccgttggtgttaagctagtccaacaagaaggtg tagcagcacttttctcc
ggtgtctctgccaccgttctccggcagtgtctctattccaccactcgtatg ggactctatgatatgat
gaagaaaaaatggtctgatcctatctccggtactttgccgttgacaagcaa gattggagcggggctgc
tagccggtgggattggcgcggctgtcgggaatccggctgatgtggcaatgg ttaggatgcaggccgat
ggaagacttccatcggcccaaagaagaaactataaatctgtcgtcgacgcc atctccaggatggcgaa
agacgagggagttactagcctatggcgcggttcatctctgacagtgaaccg cgccatgttggttaccg
catcacagctggcatcctatgatgagtttaaggaaaagattttgaaaaatg gttggatgaaggatggg
cttgggacccatgtggtagcgagtttttcggcaggttttgtggccgcggtt gcatcgaatccagtgga
tgtgattaagactagggtgatgaatatgaaggtggaggctggatcgcctcc accttactccggtgcca
ttgattgtgctttgaagactattcgtgctgagggtcctatggctctttata agggttttattcctaca
attacaaggcagggaccgtttaccgttgtgttgtttgttacattggaacag gttcgtaagttgcttaa
ggatttctaaggtagatgcatgatgatgaagaattatgtttcgaacaacct taataatgctcttttta
gtcagatttttatttttagatttaattatggttataatataatgttattta gtttagtgattccaata
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gtgtgttaccgattgtgattgaattctgtaccaagaattggtgcttagaat ttggattatgagaaatt
attactatagtttttaatttttaatcttgagattctaaagtt 

>Medicago truncatula UCP5b (proteína deduzida) 
MGVKGFVEGGIASIIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGENAPTTNIRPALAFQPGSVHRSPAVTAQPPRVGP
IAVGVKLVQQEGVAALFSGVSATVLRQCLYSTTRMGLYDMMKKKWSDPISGTLPLTSKIGAGLLAGGI
GAAVGNPADVAMVRMQADGRLPSAQRRNYKSVVDAISRMAKDEGVTSLWRGSSLTVNRAMLVTASQLA
SYDEFKEKILKNGWMKDGLGTHVVASFSAGFVAAVASNPVDVIKTRVMNMKVEAGSPPPYSGAIDCAL
KTIRAEGPMALYKGFIPTITRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF 
 
>Cicer arietinum UCP1a (cDNA deduzido) 
acccaatttccaaataccacattacttcacttacagagcgcttgtttcaaa acaaaagcaaaagtgat
caaagggaaagaaagaaaggaacaacccaaattctcaattctcaaacgcaa cctttcggttccttctt
catttttctctgaattattaatatttattattattattgacatggtagcag cagattctaactccaaa
tccgacatctctttcgctggaatctttgccagcagtgctttctccgcatgt ttcgctgagatttgtac
catacctttggacactgccaaagttaggcttcagctccaaaaacaagctgt agctggtgatgtagtct
cattaccaaaatacaagggtatgctgggaacagtttcaaccattgccaggg aagaaggtctttcagca
ctatggaagggcattgtcccagggctacatcgtcaatgtttgtatggagga ttaagaattgggttata
tgagcctgttaagactctctatacgggaagtgaccatgttggtgatgttcc actgtcaaagaaaattt
tagctgcatttacgactggtgctgttgcaataacagtggcaaatccaactg atcttgtcaaagtaaga
cttcaagcagaaggaaaattacctccgggtgttcccaggcgctactcagga tctttaaatgcttattc
gtcaatcgtgagacaggaaggagttggagctctatggacagggcttggccc taacatagcaagaaatg
gtattatcaacgctgctgaactggccagctatgatcaagtgaaacagacta ttttgaaaattccagga
ttcactgacaatgttttaactcatctcctttctggccttggggcagggttt ttcgctgtctgtatcgg
ctccccggttgatgtggtcaagtcgagaatgatgggagattctagttacaa aagcacccttgattgtt
ttgtcaaaaccttgaagaatgatggacccttggcgttttataaagggttcc tcccaaattttggacgg
ctgggatcttggaacgtgatcatgtttctaaccctagaacagactaaaaag ttcgtcaaaagtttatc
atcatcatgagctcaatcataattacataaagtgttttctacgagggacct attgcaagtgcaaatgc
agttgaaattgtagaaaataaagacccttatatcttcattttactaactag gatttagtcaaacattt
tttcaaaagagaaaaatgaaagttaaacaaatgaatttgtttcatagatac tagcttcttataatttc
aatctattttgtaggattgcatgtttccatgtaataattctcttcaaattt tacaatgaacatgcttc
catgacatgacaggagattcttttcaaatttggtatggttcagacctcaaa a 

>Cicer arietinum UCP1a (proteína deduzida) 
MVAADSNSKSDISFAGIFASSAFSACFAEICTIPLDTAKVRLQLQKQAVAGDVVSLPKYKGMLGTVST
IAREEGLSALWKGIVPGLHRQCLYGGLRIGLYEPVKTLYTGSDHVGDVPLSKKILAAFTTGAVAITVA
NPTDLVKVRLQAEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSSIVRQEGVGALWTGLGPNIARNGIINAAELASYDQV
KQTILKIPGFTDNVLTHLLSGLGAGFFAVCIGSPVDVVKSRMMGDSSYKSTLDCFVKTLKNDGPLAFY
KGFLPNFGRLGSWNVIMFLTLEQTKKFVKSLSSS 

>Cicer arietinum UCP1b (cDNA deduzido) 
ctatttaaaaatgaacccgattgagaaaatttcacatatgctatcactgac ataaaaaaagaattaaa
aaaaaaaaaaaacaactttcagtttctttcccttcacaattgttcaaaaaa acagctatggttgcagg
tgggaactcaaattccgatatctcttttgctggcactttcgccagtagtgc tttctctgcatgtttcg
ctgagatatgcactattcccctggacactgccaaagttaggcttcagcttc aaaagcaagctgtagcc
ggtgatgtgagcttacctaaatacaagggtatgctcggaacggttggaacc attgccagggaagaagg
tctttcatcactctggaagggaattgtgccagggttacaccgtcaatgttt gtatggtggtttaagaa
tcgggttatacgagcctgttaagaatttatatgttgggagtgaccatgttg gagatgctccattgtcg
aaaaaaattcttgcagcattaacaactggtgctgtggcaattgcagtggcg aatcctactgatcttgt
caaagttagacttcaagctgaaggtaaattgcccgctggcgtgcccaggcg ttacactggatcattga
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atgcttattcaacaattgtgaaacaggaaggaattggagctctttggaccg gcattggccccaatgtt
gcaagaaatgctatcattaacgctgctgaactagccagctatgatcaagtg aaacagaccattttgaa
aattccaggattcactgataacgttgtcacgcatcttctttctggtcttgg ggcaggattttttgcag
tctgtattggctccccggttgacgtggttaaatcgagaatgatgggagacc ctagttacaaaaacaca
cttgattgtttcgtcaaaacattaaaaaatgatggacctttagccttttat aagggtttcataccaaa
ttttggacggctaggatcttggaatgtgatcatgtttttaactctagaaca gactaaaaagttcgtca
aaagtttggaatcagcataatcttaagcaagtaccaataaaattttatgag cacggtgacaactggtg
ggtcaacagaaatcatcaagaaaatttaacttctatttgttttctctattg gaatgtgtgaacaattt
tttggcgtagaaaaaataagtattaatgaataaaataaacttattgataga tgctagatttaaagctt
caaatcactgttttattttttgtattaattatcttacaagtttatcaagag ctgggctttgacagatg
ggaataggaggaatttgaaattgtagattgctttttgcgcctcttattttt ttctaataca 

>Cicer arietinum UCP1b (proteína deduzida) 
MVAGGNSNSDISFAGTFASSAFSACFAEICTIPLDTAKVRLQLQKQAVAGDVSLPKYKGMLGTVGTIA
REEGLSSLWKGIVPGLHRQCLYGGLRIGLYEPVKNLYVGSDHVGDAPLSKKILAALTTGAVAIAVANP
TDLVKVRLQAEGKLPAGVPRRYTGSLNAYSTIVKQEGIGALWTGIGPNVARNAIINAAELASYDQVKQ
TILKIPGFTDNVVTHLLSGLGAGFFAVCIGSPVDVVKSRMMGDPSYKNTLDCFVKTLKNDGPLAFYKG
FIPNFGRLGSWNVIMFLTLEQTKKFVKSLESA 

>Cicer arietinum ucp2 (cDNA deduzido) 
gttgctttcatttcatttcatttcacactttcaccatcacaattcacaaat cctcaacaacaacaaca
atgtcaatctcagatcccaaccatctttctttcactcaatccttcctctgc agcgccttcgccgcttg
tttcgccgagttttgtactattcctcttgacacagctaaagtgagacttca actacaaaagaaaggag
gaagtgttggaattgatgatgctggaaatggaattggaattgcttcgccta aatacaaaggtttactt
ggaacggttaaaactattgctcgtgaagaaggggtttttgctttatggaaa ggcattgttcctggttt
gcatcgtcagtgtttatatggtggtttaagaattgccttatatgatcctgt taaaatttttcttgttg
gtactgcatttgttggtgaagttcctttgtttcatatgatacttgctgctc ttctcactggtgctttg
gcaatcactattgctaatcctactgacctagttaaagttaggcttcaagct gaaggccaattgccatc
tggggtaccaaagcgttattctggtgcgatggatgcatattcaaccatatt gagacaagaagggttag
gggccttgtggactggacttgggcctaatatagcacggaatgcaattataa atgctgctgaactggct
agttatgatcaagtgaaacagacgattttgaaaattccaggattcacagac aatgcctttactcacct
cctagctggctcaggagcaggtcttttcgctgtctttattggctctcctgt tgatgtggtgaaatcca
ggatgatgggggactcaagctacaaaaacacatttgactgctttcttaaga ctttgttcaatgaggga
ttttttgccttctacaaaggcttccttcctaattttggtagagtaggagcc tggaatgtggttatgtt
tcttacccttgaacaagccaagaatgtttttagaggataaatactgttact ctacatgatgattagat
tcagcaggcagaaatgtgtttctttctagaatgagtgctagctagctaccc gacactcttagatttgc
tgagggagaacggtttcaacatttgtttcctacttctgacacgcagactga agtcgcgcctcatagtc
atatattcttcataactgaaaaaaccgtcagattacatttatgtatttgtt tcctaagagcatttggt
tagtggatgtcaccattcgtatattcttagccaatgattattctgtcaaac tacattcactttatagg
tgtacactgtattgtattatcagatactatcatttttctgggaaatgcatt actaatttcccaattta
ttgaacagacggccgaaatgaagcatgtataaacactaattaagagtttgt aatttacttctctattc
aaa 

>Cicer arietinum ucp2 (proteína deduzida) 
MSISDPNHLSFTQSFLCSAFAACFAEFCTIPLDTAKVRLQLQKKGGSVGIDDAGNGIGIASPKYKGLL
GTVKTIAREEGVFALWKGIVPGLHRQCLYGGLRIALYDPVKIFLVGTAFVGEVPLFHMILAALLTGAL
AITIANPTDLVKVRLQAEGQLPSGVPKRYSGAMDAYSTILRQEGLGALWTGLGPNIARNAIINAAELA
SYDQVKQTILKIPGFTDNAFTHLLAGSGAGLFAVFIGSPVDVVKSRMMGDSSYKNTFDCFLKTLFNEG
FFAFYKGFLPNFGRVGAWNVVMFLTLEQAKNVFRG 
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>Cicer arietinum UCP3 (cDNA deduzido) 
caatggttcttcttctccacgatgtcacaacagaaagaatacgcataaatt gaattcaacggctcaaa
tgtctgaggattcatcaagagtgtgaaaatataaactgatcatgcatagca taactgtcagcagttca
cgggttccttgagttgattggttgtcttacaatagcactgtgcgtatatga actttttggtgagttgg
gtctttcttgcatgtatccatgaaatcaggccatcaacaaggtggagtcga cactactcacactaaga
ttttaataacatcattgtcggcaatggtggccgagtccacaactttcccca tagacctgatcaagact
aggctccaactccatggtgagtcaatttcctcaagtcgttcaactggtgca tttcgaataggtttaga
cattattcgcaaacaaagtcctcttgggctttataaaggcttgtctccagc aatttttagacacctat
tttacacacctattcgaattgttgggtatgagcacatgaggagtgtggcct ctgccgacaatgggtcg
ctctctataattggcaaggcttttgttggtggaatctctggtagtatggct caggttatagcaagccc
ggctgatcttatcaaggtgaggatgcaagctgatagtcaaatgatgagcca gggtcttcaacctcggt
attcggggccatttgatgctttgaacaaaattgttcaagctgaaggatttc aaggactgtggaaaggt
gtttttccaaatatccaaagagccttcttagtgaacatgggggaattagct gtttatgatcatgctaa
gcaatttgttattaaaagtaggatagccgaggataatgtttatgctcacac attagcttccatcatgt
caggtcttgcggcaacttctttaagttgtccagccgacgttgtcaagacta gaatgatgaatcaggca
gccaaaaaggaagggaatgtcttatatagtagctcctatgattgcttggta aagacagttaaagttga
aggattaagagcactctggaaaggtttcttccccacatgggcaaggcttgg tccatggcaatttgtgt
tctgggtttcctatgaaaagtttagaaattttgctgggctctcttctttct aagataatattttgatt
tatgctgttgaacattcattcaagataaattcacaattcacagtcttaaga ctgagtgtacacaccca
aatttctttatgttgtttgtaccattattatttgaaaccatttatgtgctg tta 

>Cicer arietinum UCP3 (proteína deduzida) 
MKSGHQQGGVDTTHTKILITSLSAMVAESTTFPIDLIKTRLQLHGESISSSRSTGAFRIGLDIIRKQS
PLGLYKGLSPAIFRHLFYTPIRIVGYEHMRSVASADNGSLSIIGKAFVGGISGSMAQVIASPADLIKV
RMQADSQMMSQGLQPRYSGPFDALNKIVQAEGFQGLWKGVFPNIQRAFLVNMGELAVYDHAKQFVIKS
RIAEDNVYAHTLASIMSGLAATSLSCPADVVKTRMMNQAAKKEGNVLYSSSYDCLVKTVKVEGLRALW
KGFFPTWARLGPWQFVFWVSYEKFRNFAGLSSF 
 
>Cicer arietinum UCP4 (cDNA deduzido) 
ttgaagcagtaacctagatacttccaaagaacaaaccaactataaaacccc cctcaacctttcttctt
ttctccacacaaaaactacagcatatgtctcaaaggccttccgttcctcac tcttcttctatagcttg
tggtctccattctcatctcctggtctccagtgagatgaactctaactccaa ttggtcctattctaatt
gccactagttattattagatctacaattatttcattctttttctcctaaat ttttttctattctttca
aacctttttctcaaaaaaaccaaagcatcatgggtgtcaaaggttttgttg aaggaggcattgcttcc
attatcgcaggttgttccacccacccacttgatttaatcaaggttcgtatg cagctccaaggcgaaaa
cgctcccaaaccgaacccggttcataacctccgaccggcacttgctttcca aaccggaacaacttcca
tccacgtggggcctactccgctcccacaacctcgtgtgggtcccatctcag ttggtgtacgtctcgtc
caacaagaaggcgtccgagctctcttctccggcgtctccgccaccgtgctc cggcagactctctactc
caccaccaggatgggcctttacgacatccttaagactaaatggtcagatca agctagcggtaacatgc
cgctggctcgcaaaatcgaggccggactcattgccggcggagtcggagccg cgattggaaaccctgcc
gatgtagccatggttcgaatgcaagccgatggaagacttccatcggctcag cgtcggaactacaaatc
tgtcgtggacgccattacaagaatggcgaaacaggagggcgtgacaagtct ctggcgcggttcatctt
taacagtgaaccgcgctatgttagtcacggcctcccaattagcctcctacg atcaattcaaggagatg
attctcgagaagggagtgatgcgtgatggacttgggacccacgtgacagcg agttttgcggcgggatt
tgtggcggcggtggcaagtaacccagtggatgttattaaaacgagggtgat gaatatgaaggtggagg
caggtaaggaagcaccttatgctggtgctttggattgtgctttgaaaacgg ttcgtgctgaaggtcct
atggctctttacaaagggtttatacctacaatttcgaggcagggtcctttc actgttgttctttttgt
tactcttgagcaggttcgcaagttgttcaaagatttctgagtaagtagatc gatgatgatgacgaaga
tttttagtttaagtttcgattccaataaactctgtttgaaattattttcct agtgttctgttgttatg
aaatggtaattttgttataatgttatttgattaatgaaagtggcattcaac aaacaatttaaggaata
tttttaaattgagaa 
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>Cicer arietinum UCP4 (proteína deduzida) 
MGVKGFVEGGIASIIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGENAPKPNPVHNLRPALAFQTGTTSIHVGPTPLPQ
PRVGPISVGVRLVQQEGVRALFSGVSATVLRQTLYSTTRMGLYDILKTKWSDQASGNMPLARKIEAGL
IAGGVGAAIGNPADVAMVRMQADGRLPSAQRRNYKSVVDAITRMAKQEGVTSLWRGSSLTVNRAMLVT
ASQLASYDQFKEMILEKGVMRDGLGTHVTASFAAGFVAAVASNPVDVIKTRVMNMKVEAGKEAPYAGA
LDCALKTVRAEGPMALYKGFIPTISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLFKDF 

>Cicer arietinum UCP5a (cDNA deduzido) 
aaatacatcccctagttcccttgcgtccaccaagaattagaaagcgccgtt gcgttttcttctcttct
tcacaacacaacagcggcttcacatcagttacattaaccaaatagttaatt atcctaatcttgcaaca
ttaactacaaagatgggtgttaagggttttctagaaggtggcattgcttcc attgttgcaggaagcac
aactcacccactcgacctcatcaaagttcgcatgcaacttcaaggcgagac cctcccactttcacaca
atcttcgtcccgcttttgcttttcactcttcacacccctcaatacttccaa ctacacccccctccgtc
tcaggacctatctccctcggcctccgtattgttcaatccgaaggcgtctcc gctcttttctccggcgt
ctccgccaccgtcctccgtcaaactctctattccaccacccgcatgggtct ctacgacctcctcaaac
aaaactggaccgatcccgatgtaggaacaatgcctgtgtcaaaaaagataa cggcgggtttaatcgcc
ggcgggattggcgccgccgtaggaaaccctgctgacgtggcgatggttcgt atgcaagccgatggtcg
acttccggtgactgaacgacggaattacaaaagcgtattcgacgcgattaa gagaatgtcgaatcagg
aagggattggttctctgtggcgcggttcagcgcttacggtgaaccgcgcga tgattgtaacggcttct
cagttggcttcgtatgatcaatttaaagagacgattgtggagaaagggtgg atgaaggatggatttgg
gacccacgtgtcagcgagttttgcggcgggtttcgtggcggcagttgcttc gaaccctattgatgtga
taaagactagggttatgagtatgaaggtggaatctggtggtgagactccac cttataatggtgcactt
gattgtgcgattaagactgttcgtgctgaaggacctatggctctttacaag ggttttattcctacaat
ttcaaggcagggtccttttactgttgttctttttgtcacgcttgaacaagt tagaaagctgctcaagg
atttttgaatttttttatacactattcattattttttctcagatcatcgat gcaccacttctgttact
tattaacttagattttttcattctattttatctagggattactatttttta cgagattttcatgttgc
tcataatattttacattggttatagtatttatttacttatttatactattc tcaaacttttcgaaggc
caa 
 
>Cicer arietinum UCP5a (proteína deduzida) 
MGVKGFLEGGIASIVAGSTTHPLDLIKVRMQLQGETLPLSHNLRPAFAFHSSHPSILPTTPPSVSGPI
SLGLRIVQSEGVSALFSGVSATVLRQTLYSTTRMGLYDLLKQNWTDPDVGTMPVSKKITAGLIAGGIG
AAVGNPADVAMVRMQADGRLPVTERRNYKSVFDAIKRMSNQEGIGSLWRGSALTVNRAMIVTASQLAS
YDQFKETIVEKGWMKDGFGTHVSASFAAGFVAAVASNPIDVIKTRVMSMKVESGGETPPYNGALDCAI
KTVRAEGPMALYKGFIPTISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF 

>Cicer arietinum UCP5b (cDNA deduzido) 
tccttccacaatcattctttttccttcaaaagatactttgctataaattcc atccccttactacaagc
aactccccaacacaaacctctgtgtgtgtttctcattttcgtatctgaaca ccgttgcttctttctgt
cacatgtctcataagcccaactttactcaatcttgtttcatagcattttgt cctcattcccaaccaaa
actccaattagtcatttcctatcatctcccaataatttgattccgttcatt ccgttacattcccctca
gggctcaatcacaatcacaaacacaaaataaataaataaaaaccttattat ttactttcgaaatatcc
ccgatatagtctgttgacaaaatcaacccaaccaatctctttaatttcctt tgattttttcaaagtta
caaactttttcacaaaaaagagtaatgggtgtcaagggtttcgttgaagga ggcatagcttccatcat
tgcagggtgttcaacacaccctcttgatctcatcaaggttcgaatgcagct tcaaggagaaattcaaa
cacccaatatccgacccgcaatggcaatccaaccgggttccgttcactcgt tgccgccgccgccacgt
gttggtccaatttccgttggtgttaaattagtccaacaagaaggtgtagcc gctcttttctccggcgt
ctccgccaccgtcctccggcaggttctctactccacaacccgtatgggact ctacgacatgctcaaga
aaaaatggaccgatccaaacgccggcggtaccatgccgttaacaagcaaaa tcgcagcagggctgatc
gccggtgggatcggggcagcggtcgggaatccagccgacgtggcgatggtc aggatgcaggccgacgg
aagacttccgccaactcaaagacgaaattataaatccgtcgtcgatgccat cacgagaatggcaaaag
atgagggagttactagtctatggcgcggttcatcgcttactgtgaaccgcg ccatgttagttacggcg
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tcgcagctggcatcctacgacgagtttaaggaaacaattttggaaaaaggt tggatgcgggatgggct
tgggactcacgtgacagcgagttttgcagcgggttttgtggcagcagttgt gacgaatccggtggatg
tgattaaaacgagggtgatgaatatgaaggtggaggttggatcgccgccgc cgtactccggtgctgtt
gattgtgttttgaagactgttcgtggtgagggtcctatggctctttataag ggttttattcctacgat
tacgagacagggaccttttacggttgttctgtttgttacgttggaacaggt tcgtaagttgcttaagg
atttctaagttcgatgatgaacaacgttaataatgttctttagacggattt tatttttattaattttt
ttagttttagttttatttaaattaagattttggtatgtgttgctcagatca gctattccaattaaatt
ggcaatagattgttatcgactgaattaggaactagttatggtgcttggaat ttggagtatgaaattaa
tattattttttcattttaattttgagtttatcaagttggagaatgttatta ttatcacgagcttcata
atttgtttctgta 

>Cicer arietinum UCP5b (proteína deduzida) 
MGVKGFVEGGIASIIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGEIQTPNIRPAMAIQPGSVHSLPPPPRVGPISVGV
KLVQQEGVAALFSGVSATVLRQVLYSTTRMGLYDMLKKKWTDPNAGGTMPLTSKIAAGLIAGGIGAAV
GNPADVAMVRMQADGRLPPTQRRNYKSVVDAITRMAKDEGVTSLWRGSSLTVNRAMLVTASQLASYDE
FKETILEKGWMRDGLGTHVTASFAAGFVAAVVTNPVDVIKTRVMNMKVEVGSPPPYSGAVDCVLKTVR
GEGPMALYKGFIPTITRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF 

>Lupinus angustifolius UCP1 (cDNA deduzido) 
accatggttgcagattccaactccaaatccgatatctccttcgctggtctc tttgccagcagtgcttt
ttctgcatgtttcgctgaggtgactactattcctttggacactgccaaagt taggcttcagcttcaga
aaaaagctgtagctggcgatgcaactttacctaaatataagggtatggtgg ggacggttgcaaccatt
gcaagggaagaaggtatttcagcactttggagaggcatagtgccagggctt catcgtcaatgtttgta
tgggggtttaagaattgggttatatgatccagttaagagtttatatgtggg gaaagaccatgttggag
atgtttcattgtcaaagaaaattcttgctgcatttacaaccggtgctgtgg caattactatagcaaat
ccaactgatcttgtcaaagttagacttcaaactgaagggaagttacctcct ggtgttccgaggcgcta
ttctggatctttaaatgcttattcaacaattgtgagacaggaaggagttgg ggctctttggactgggc
ttggccccaatatagcaagaaatggtatcatcaacgctgctgaactagcta gttatgatcaagtgaaa
cagactattttgaaaattccaggcttcaccgacaacgttgtaactcatctc ctgtctggtctgggggc
agggttttttgctgtctgtattggctccccaatcgatgtggttaaatcaag aatgatgggagattcta
gttacaaaagcaccctcgactgttttgtcaaaacattaaagaatgatggac ctgctgccttttataag
ggattcctcccaaattttggaaggctgggatcttggaacgtgatcatgttt ctaactctagaacagac
taagaaatttgtgaaaggtttagagtcatcctgagcaaaaccagttccgtg gaagattttctatggga
aataattatccaaacgcacatgcagtcaaattgtagaagataaaggtctct ttttgttcatttgctaa
ttgggatttagtcaaacatttttacagggggaaaaggtgaaagtaaaat 

>Lupinus angustifolius UCP1a (proteína deduzida) 
MVADSNSKSDISFAGLFASSAFSACFAEVTTIPLDTAKVRLQLQKKAVAGDATLPKYKGMVGTVATIA
REEGISALWRGIVPGLHRQCLYGGLRIGLYDPVKSLYVGKDHVGDVSLSKKILAAFTTGAVAITIANP
TDLVKVRLQTEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVRQEGVGALWTGLGPNIARNGIINAAELASYDQVKQ
TILKIPGFTDNVVTHLLSGLGAGFFAVCIGSPIDVVKSRMMGDSSYKSTLDCFVKTLKNDGPAAFYKG
FLPNFGRLGSWNVIMFLTLEQTKKFVKGLESS 

>Lupinus angustifolius UCP1b (cDNA deduzido) 
ctctctttttactctcttattacctcttaacattttgaaaccatggtgggt ggtggaaactccaattc
agatatctcttttgctggcacttttgcagccagtgctttttctgcatgttt tgccgagatttgtacaa
ttcctttggacactgccaaagtcaggcttcagcttcaaaagcaagccgtag gcgacacagtcatacct
aaatataaggggatgctgggaacagttggaaccattgccagggaagaaggc ctttctgcactttggaa
ggggattgtgccagggctacaccgtcaatgtgtgtatggaggcttaagaat tgggttatatgagcctg
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ttaagaatttgtatgtgggtagtgaccatgttggagatgttccattgtcga agaaggttcttgctgca
ctgacaactggtgccgtgggaatcgcggtggcaaatccaaccgatcttgtg aaagttagactccaagc
agaaggaaaattacctgctggtgtgcccaggcgttattctggatcgttgaa tgcttattcaaccatca
ttagacaggaaggagtttctgctctttggactgggattggccccaatatag caagaaatgctatcatc
aatgctgctgaactagccagctatgatcaagtgaaacagactattttgaaa attccagggttcaccga
taatgttgtaactcatcttctttctggtctaggggcagggtttttcgcagt ttgtattggttccccag
ttgatgtggtgaagtcaagaatgatgggggatcctagttacaaaagtaccc tcgattgtttcgtcaaa
acattgaaaaatgatggaattttagccttttataaggggttcttaccgaat ttcgggcggctaggatc
ttggaatgtgattatgtttttaactctagaacagactaagaagtttgtaaa aggtttagaatcagctt
gagttgaaccaactagttcctgcaactgcaaatgcaatgagaattgttaag aaatgctaactggaatg
tagcaaacatttttgttgttttaataataatgatgtattagtatatgagaa aaaacatatacatttat
cctagcttttttatgacattatttgactatgtagccgacctcgc 
 
>Lupinus angustifolius UCP1b (proteína deduzida) 

MVGGGNSNSDISFAGTFAASAFSACFAEICTIPLDTAKVRLQLQKQAVGDTVIPKYKGMLGTVGTIAR
EEGLSALWKGIVPGLHRQCVYGGLRIGLYEPVKNLYVGSDHVGDVPLSKKVLAALTTGAVGIAVANPT
DLVKVRLQAEGKLPAGVPRRYSGSLNAYSTIIRQEGVSALWTGIGPNIARNAIINAAELASYDQVKQT
ILKIPGFTDNVVTHLLSGLGAGFFAVCIGSPVDVVKSRMMGDPSYKSTLDCFVKTLKNDGILAFYKGF
LPNFGRLGSWNVIMFLTLEQTKKFVKGLESA 
 
>Lupinus angustifolius UCP2 (cDNA deduzido) 
caataatgtcagatccgaatcccaggcccgatattacgttcgcccaagctt tcttgtgcagcgctttc
gctgcttgtgtcgccgagttttgtactatccctctggacacagctaaggtc aggcttcagctccagaa
gaaggttgcagcagaagatggagcggcttcacctaaatacaagggcttgct gggaacgattaagacca
tcgctagagaagagggtatatcagctctgtggactggcattgttcctggtt tgcatcgccaatgcgta
tatgggggcttaagaattgggttatatgatcctgtcaaaacatttcttgtt ggaagtgcatttgttgg
agaggttcctatataccatatgatacttgctgctctggtgacaggtgcttt ggcaatcacaattgcta
acccaactgacttagtcaaagttaggcttcaagctgaaggccaattgccac ctggggtacctaagcgt
tattctggtgcaatggatgcttattccactatcgcgagacaagaaggatta ggagccttgtggactgg
gcttgggcccaatgtagcacggaatgcaattataaatgctgctgaactagc tagttatgatcaagtga
aacagacgattttgaaaattccagggttcatggacaatggctttactcacc ttctagctggcttaggc
gcaggtctttttgctgtctttattggttctccggttgatgtggtaaaatct aggatgatgggggattc
atcctacaaaagcacgcttgactgctttttcaaaacttcatttaatgaggg atttctggcattctata
aaggtttccttcctaattttggacgagtaggagcctggaatgtgattatgt ttcttacccttgaacaa
gccaagagagttcttagaggataattgtcactcttcaagattatgagattt accatgcagaaatactc
tgttgcttcttggatgagtgctatgaaatggtcatcaaatttatttattcc aaattaaaggtgtcctc
tccacatttatttcccacttctgcaatgtggatggatgtcatgcttcacat attattaatcattgaat
aaactgtcaaatttcaattttttttttgtttcctacttt 

>Lupinus angustifolius UCP2 (proteína deduzida) 
MSDPNPRPDITFAQAFLCSAFAACVAEFCTIPLDTAKVRLQLQKKVAAEDGAASPKYKGLLGTIKTIA
REEGISALWTGIVPGLHRQCVYGGLRIGLYDPVKTFLVGSAFVGEVPIYHMILAALVTGALAITIANP
TDLVKVRLQAEGQLPPGVPKRYSGAMDAYSTIARQEGLGALWTGLGPNVARNAIINAAELASYDQVKQ
TILKIPGFMDNGFTHLLAGLGAGLFAVFIGSPVDVVKSRMMGDSSYKSTLDCFFKTSFNEGFLAFYKG
FLPNFGRVGAWNVIMFLTLEQAKRVLRG 

>Lupinus angustifolius UCP3 (cDNA deduzido) 
cgaagttctttgatgctcccttctttttgaaaacatcataaaattcatcag agtgaaaaacagcttgt
ctcaaattcaatgtatatgtaatttatacactgagcacgagttgaatattg tgattatcaatttctcc
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aaattggccgagccactagccatgaaatcaggctatcaacatggtggagtt gataatgctcacacaaa
ggtcttactgacatcaatgtcagcaatggtggctgagaccacgacgttccc agtagatctcatcaaga
ccaggctccaactgcatggtgagtcgctttcctcaacccggtccacgagtg catttcgaatagcttta
gacattatccgcgaacaaggtcctcttggcctttacaagggcttgtctcca gcaattattagacacct
attctacacacctattcgaattgtcgggtatgagcatctgaggactgtggt ttcttctgataatggat
caatctcaatcatcagcaaggccgttgttggtggaacctctggttgcatag ctcagattatagcaagc
ccagctgatcttgtcaaggtaaggatgcaagctgatggccgtctgatgagc caaggtcttcaacctcg
atattcagggccatttgatgctttcagcaagattgttcaagctgaaggctt tcgaggactgtggaagg
gtgtttttcctaatatccaaagagccttcttagtgaacatgggagaattag cctgttatgatcatgct
aaacaaattgttattaaaagtaggatagctgaggacaatgtttatgcacac acattagcttccactat
gtcaggtcttgcggcaacttcgttaagttgtccagctgatgtcgtgaagac tagaatgatgaatcagt
ctgctaaaaatgaagggaaagtattatatagcagctcttttgattgcttgg taaagacggctaaagtt
gagggaataagagcattgtggaaagggttcttccccacatgggcaaggctt ggcccatggcagtttgt
gttctgggtttcctatgagaagttcagaaaaattgcagggctctcttcttt ctaatataatattttca
ttttttgatttatattagcagactttcattcatcactgattcaaaagtcac agcccctagagtccaaa
cacctttatctttt 

>Lupinus angustifolius UCP3 (proteína deduzida) 
MKSGYQHGGVDNAHTKVLLTSMSAMVAETTTFPVDLIKTRLQLHGESLSSTRSTSAFRIALDIIREQG
PLGLYKGLSPAIIRHLFYTPIRIVGYEHLRTVVSSDNGSISIISKAVVGGTSGCIAQIIASPADLVKV
RMQADGRLMSQGLQPRYSGPFDAFSKIVQAEGFRGLWKGVFPNIQRAFLVNMGELACYDHAKQIVIKS
RIAEDNVYAHTLASTMSGLAATSLSCPADVVKTRMMNQSAKNEGKVLYSSSFDCLVKTAKVEGIRALW
KGFFPTWARLGPWQFVFWVSYEKFRKIAGLSSF 

>Lupinus angustifolius UCP4a (cDNA deduzido) 
tagcatatgtctcagagggttactgttccccactcatctgccatagattgt ggccttcattcccatct
catggtctctagtgagatgagctctaattccaactcgtcttcctctcatta acccctattactcctct
tcctttaaaccctcaccattttttgatcttctccgtttttatctcaattca attaattcttttaaagc
tataaacttttttgcataatcaatcatgggtatcaaaggttttgttgaagg aggcattgcttccatca
ttgctggatgttccacccaccctcttgacctcatcaaggttcgtatgcagc tccagggagaatccaac
ccagcccctgttcgtaacattcgatcggaacttgcatttcataatggttct tccatccacgtggcaca
agctccgcagatcaaaccccgtgtgggtcccatttctgttggcattcgctt agtccagcaagaaggtg
tcgccgcgctattttccggcatatccgccaccgtcctccgccagacgctct actccaccacacgtatg
ggtctgtacgatatcctcaagcagaagtggtccatcggtgggaacatgccg ctatcacgcaagattga
ggaggctggtctgattgccggcgctgtcggtgccgccgttggaaacccggc tgatgttgccatggtcc
ggatgcaggccgatggccgcctcccgccagctcagcgtcgaaactataagt ctgtggtggatgcaata
tccaccatggtgaagcaagagggagtcaccagcctatggcgcggttcgtcg cttaccgtgaaccgcgc
aatgctggtgactgcctcgcaattggcatcttatgaccagtttaaggagat gatattggagaagggag
tgatgcgtgatgggctaggtactcacgtgactgcgagcttcgcggcagggt tcgtggcgtctgtggcg
tcgaacccggtggatgtgatcaagactagggttatgaacatgagagttgag cctggggcagagcctcc
ttattctggtgctttggactgtgctttgaagacagtgcgagctgaaggtcc tatggccctttacaagg
gctttattcctacgatttcgaggcagggaccctttactgttgtgttgtttg tgacgttggaacaggtt
cgcaagttgttcaaggattactaagatggatgatgacgaagatctttgatt ttttcaattaaaattcc
tagctttcatattttttatttattta 

>Lupinus angustifolius UCP4a (proteína deduzida) 
MGIKGFVEGGIASIIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGESNPAPVRNIRSELAFHNGSSIHVAQAPQIKPRV
GPISVGIRLVQQEGVAALFSGISATVLRQTLYSTTRMGLYDILKQKWSIGGNMPLSRKIEEAGLIAGA
VGAAVGNPADVAMVRMQADGRLPPAQRRNYKSVVDAISTMVKQEGVTSLWRGSSLTVNRAMLVTASQL
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ASYDQFKEMILEKGVMRDGLGTHVTASFAAGFVASVASNPVDVIKTRVMNMRVEPGAEPPYSGALDCA
LKTVRAEGPMALYKGFIPTISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLFKDY 

>Lupinus angustifolius UCP4b (cDNA deduzido) 
cttctttcttcccacaccaaataactcttcctcattcattgctttcggcta ctagcctatgtctcaga
gggctactgttccccactcttcttccatagcttgtggccttcattcccatc tcttggtctcaagtgaa
atgacctctaattccaactggtcctcttctatcttttttcattaacctaca ttaactaaccctttctt
ctctaacaaaccaaaatttctattaccttcaattctattcattctttcaaa gtttataactttattgc
aagatctattatgggtctcaaaggttttgctgaaggaggcatcgcttccat cattgctggatgttcca
ctcaccctcttgaccttattaaggttcgtatgcagcttcagggtgaaccca acccgaacccggttcat
aatcttcgaccggcacttgcatttcagaacggttcttcgatccacgtgtca cctactccgcagacacc
acagattaaacctcgtatgggtcccattgctgtgggtgttcgcctagttca acaggaaggtgttgctg
ccctattttccggcgtctccgccaccgtcctccgtcagacgctttactcca ccacccgcatggggctc
tatgatgttctgaagcagaagtggtccaccggcgggaacatgccgctgtcg cgtaagattgaggcggg
tctgatagcgggtggtatcggcgccgccgtaggaaacccggctgatgtggc tatggttcggatgcagg
cggatgggcgtctgccgccggcgcaacgtcggaactataagtccgtcgtgg atgccttatcaactatg
gtgaagcgtgaaggcgtcaccagcttgtggcgcggttcatcgcttacgatt aatcgcgcaatgctggt
gacggcgtcacagttggcgtcttacgaccagtttaaggagatgatattgga aaaggggttgttgcgtg
atgggcttgggacacatgttacagctagttttgcggcggggttcgtggcgg cggtggtgaccaacccg
gtggatgtgatcaagactagggttatgaacatgagggtggagcctggggcg gagccaccgtattctgg
tgctatggattgtgctttgaagactgtgcgtgctgaaggtcctatggccct ttacaaaggatttattc
ctacgatttcgaggcagggacccttcactgttgtgctgtttgtgactctgg aacaagttcgcaagctg
ttaaaggatttctaagatgatgacgaagatctttcattttccataaagaag atttcttgctttcgtat
ttttccttatatttatcgttatgaatgagaagcaaccttgtgttttgttat ccattatctacttgaat
aagagaagttcattccatttccgaaa 

>Lupinus angustifolius UCP4b (proteína deduzida) 
MGLKGFAEGGIASIIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGEPNPNPVHNLRPALAFQNGSSIHVSPTPQTPQIK
PRMGPIAVGVRLVQQEGVAALFSGVSATVLRQTLYSTTRMGLYDVLKQKWSTGGNMPLSRKIEAGLIA
GGIGAAVGNPADVAMVRMQADGRLPPAQRRNYKSVVDALSTMVKREGVTSLWRGSSLTINRAMLVTAS
QLASYDQFKEMILEKGLLRDGLGTHVTASFAAGFVAAVVTNPVDVIKTRVMNMRVEPGAEPPYSGAMD
CALKTVRAEGPMALYKGFIPTISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF 

>Lupinus angustifolius UCP5 (cDNA deduzido) 
cccacttcctcaattcaattgattctttggaaaaaataaacttttctccat aaatcaaaatgggtatc
aaaggttttgttgaaggagggattgcttctgttatagcaggatgttccact cacccacttgatcttat
caaggttcgaatgcagcttcaaggagagactcaagttcataatcaagtttt taacaatgcatctccta
ctcttcctcaaccatctcgtgtgggacccattgctaccggcgttaaactag tgcaacgagaaggtgtt
gtcgctcttttctccggcgcctcagccactgtccttcgtcaggcactttac tccaccacccgcatggg
gctctatgatatattcaagaagaagtggtctgatcctaattccggtggcaa cttaccgttgacacgga
aaattgccgcagggcttatagctggcgggattggagctgccgtcggtaatc ctgctgacctagcgatg
gtccgcatgcaagccgacggtagactcccgccagctcagaggcgtaattat aagtctgttatagatgc
cattcgtacaatggctaaagacgagggtgtcatcagtttgtggcgcgggtc ttcgcttactgtgaacc
gcgccatgctggtgacagcctcacaactcgcatcatacgaccaattcaagg agatgattcttgagaag
ggaataatgcgagatgggcttgggacccatgtaacagcaagttttggggcg gggttcgtggcggcggt
ggcatctaacccagtggatgtgatcaagacaagggtgatgaacatgaaggt ggagccaggggcggcgc
caccatactccggtgcattggattgtgccttgaaaacaattcacgccgagg gtcccatggctctatat
aaaggttttattcctacaatttgcaggcagggaccattcacggttgtacta tttgtgacattggagca
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agttcgcaagttgctcaaggatttctaaagtggattatggagatgatttat acctagttttttatagt
tttatgttgttatttatttgtttccgagttgttttttaattta 

>Lupinus angustifolius UCP5 (proteína deduzida) 
MGIKGFVEGGIASVIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGETQVHNQVFNNASPTLPQPSRVGPIATGVKLVQR
EGVVALFSGASATVLRQALYSTTRMGLYDIFKKKWSDPNSGGNLPLTRKIAAGLIAGGIGAAVGNPAD
LAMVRMQADGRLPPAQRRNYKSVIDAIRTMAKDEGVISLWRGSSLTVNRAMLVTASQLASYDQFKEMI
LEKGIMRDGLGTHVTASFGAGFVAAVASNPVDVIKTRVMNMKVEPGAAPPYSGALDCALKTIHAEGPM
ALYKGFIPTICRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF 

>Vigna angularis UCP1a (cDNA deduzido) 
gaacattttttcatacagaggaaccgagcttgatctcagtcttttcaaaag ggatcaaagggaaggtc
ccaaatttgcatacgcaacctttggttcctctcctaaggcaaatacaacat catggtagcagattcta
agtccaaatccgacctctctttcggcaaaacctttgtcagcagtgctttct ctgcatgtttcgctgag
gtgtgtactatccccttggacactgccaaagttaggcttcagcttcaaaaa caagctgcagcgggtga
tgtaatttccttacctaaatataagggtatgctgggaacagttggtaccat tgcaagggaagaaggtc
tttcagcactctggaaggggattgtgccagggttacatcgtcagtgtgtgt atggaggtttaagaatt
ggattatatgagcctgttaagtctttgtatgtggggaaggaccatgttgga gatgttccattgtcaaa
gaaaattcttgctggattcacaactggtgcagtggcaattgcagtggcaaa tccaactgatcttgtga
aagtcagacttcaagcagaaggaaaactacctcctggtgttcccaggcgtt actctggatctttaaat
gcttattcaacaattgtgagacaggaaggagttggggctctttggactggt cttggtcccaatatagc
aagaaatggtatcatcaatgctgcggaattagccagctatgatcaagtgaa acagactattttgaaaa
ttccaggattcactgataatgttgtaactcatctccttgctggtcttgggg cagggttttttgctgtc
tgtattggctccccagtagatgtggttaagtccagaatgatgggagattct agttacaaaaacaccct
tgattgttttatcaaaacattaaagaatgatggaccactggccttttataa aggtttccttccaaatt
ttggacggctaggatcttggaatgtgatcatgtttctaaccttagaacaga ctaaaaatttcgtcaaa
agcttagagtcatcttgagctgagttacctacaattttctgagagggcttg tcacaactgcaaatgca
gtgaaaattttagaaataaagctttctcttcattctgcaaactgaagggat gtggtaaagcatttttt
cagggagaaattttt 
 
>Vigna angularis UCP1a (proteína deduzida) 
MVADSKSKSDLSFGKTFVSSAFSACFAEVCTIPLDTAKVRLQLQKQAAAGDVISLPKYKGMLGTVGTI
AREEGLSALWKGIVPGLHRQCVYGGLRIGLYEPVKSLYVGKDHVGDVPLSKKILAGFTTGAVAIAVAN
PTDLVKVRLQAEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVRQEGVGALWTGLGPNIARNGIINAAELASYDQVK
QTILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFAVCIGSPVDVVKSRMMGDSSYKNTLDCFIKTLKNDGPLAFYK
GFLPNFGRLGSWNVIMFLTLEQTKNFVKSLESS 
 
>Vigna angularis UCP1b (cDNA deduzido) 
agattcagttaatgaacaaacagctatataagaactcctctgcctagtact gagtttcactgtcttca
tgtcgttcttctgaacattttcttcttctctttctttcttcatttgttgtg taggcctcgtcgaagca
atggtgggaggtggcagttcccaatccgacatctcctttgctggcactttc gccagcagtgctttcgc
tgcatgtttcgccgaggtatgtactattcctctggacactgcaaaagttag gcttcagcttcaaaaac
agcctgtgattggtgatgtgatcgccttacctaaatataggggaatgcttg gaaccgttgcaaccatt
gccagggaagaaggtctttcagcactttggaaggggattgtaccaggccta caacgtcaatgtgtgaa
tggaggtttaagaattgcattatatgatcctgttaagagtttctatgttgg acctgaccatgtcggag
atgttccattgtctaagaaaattcttgctggatttacaactggtgctatgg caattgctgtggccaat
ccaacagatcttgtgaaagttagacttcaatctgaaggaaaattgcctccc ggtgtgcccaggcgcta
cactggatcattaaatgcttattcaacaatagtgagacaggaaggagttgg tgctctttggactggga
ttggacccaacataacaagaaatggtatcattaatgctgctgaattggcca gctatgatcaagtgaaa
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cagactattttgaaaattccaggattcactgacaatgttttaactcatctt ctagctggtctaggggc
agggttttttgcagtttgtgttggctcccctgttgatgtggttaagtcaag aatgatgggagattcta
gttacaaaagcacccttgattgtttcatcaagacattaaaaaatgacggac ctttttctttttacaag
gggttcataccaaattttggacggctaggatcatggaatgtgatcatgttt ttaactttagagcaggc
taaaatgtacgtcaaaagattagaatcagcttgacctccaacagtttgctg tagaattttcttcagta
gaattttattttcaagagaataaaacttctcttgactttgtgaattagaat attccaaaacatttatt
ttgttggggaaaggaagtatcaagaaatgacagtacttatatcatatctat gtaattctcataaaaaa
tttcctagttgggcatagtgatgcaatgttatgtttcttcaatatcaagag aagataggagcttaaca
aaggttttgtcagtgca 

>Vigna angularis UCP1b (proteína deduzida) 
MVGGGSSQSDISFAGTFASSAFAACFAEVCTIPLDTAKVRLQLQKQPVIGDVIALPKYRGMLGTVATI
AREEGLSALWKGIVPGLQRQCVNGGLRIALYDPVKSFYVGPDHVGDVPLSKKILAGFTTGAMAIAVAN
PTDLVKVRLQSEGKLPPGVPRRYTGSLNAYSTIVRQEGVGALWTGIGPNITRNGIINAAELASYDQVK
QTILKIPGFTDNVLTHLLAGLGAGFFAVCVGSPVDVVKSRMMGDSSYKSTLDCFIKTLKNDGPFSFYK
GFIPNFGRLGSWNVIMFLTLEQAKMYVKRLESA 
 
>Vigna angularis UCP2 (cDNA deduzido) 
ttttaaccgtgaactggtttgaagtagagtctccttaagaagagtggttac gctacgactagtctcct
tcaacttcttaaactctcacacccaaaccctttcttctttccagtgacgtg aacaatgtcagatccga
accagatttcgttcgctgtatccttcttgtgcagcgctttcgcagcttgtt tcgccgagttttgtacc
attcctctggacacagctaaggtcagacttcaactacaaaagaaggcaggg gttgatgatggagtggg
tttacctaaatacaagggcatgctaagcacaattaagaccattgctagaga agagggtatatcagctc
tgtggaaaggaattgttcctggtttgcatcgccaatgtttatatggaggct taagaatcggattatat
gatcctgtcaaaacatttcttgttggtagtgcctttgttggagaggttcca atataccatatgatcct
ggctgctctgctcactggtgctttagcaatcacgattgctaatccaactga tcttgttaaagttaggc
ttcaatccgaaggtcatctgccatctggggtacctaggcgttattctggtg ccatagatgcttattta
actatattgagacaagaaggaataggggccttgtggactgggcttgggcca aacatagcaaggaatgc
aattataaatgctgctgaattagctagctatgataaagtgaaacggacgat tttgaaaattccagggt
tcatggacaatgtctatactcaccttcttgctggcttaggggcaggtcttt ttgctgtatttattggt
tctcccgttgatgtggtgaaatccaggatgatgggggattcaacctacaaa agcacatttgactgctt
tctcaagactttgcttaatgagggatttttggccttctataaaggtttcct tccaaattttggtcgag
taggagcctggaatgtgattatgtttcttacttttgaacaagcgaaaagat ttttgagaggataattg
ttacttcatgattgatattgacgaaggaaaattagtgttctttctcggttg agtgctatcagatgcac
ggcaaatttattacaagaaaggtggtctttccacattcattccccatttct tccttgtggacggacat
catgcttaaaatatttagtcaatgaataaaccgtcaaattacctctgtata tgattgtctcatgctta
tgccatgtgaaggccacaattcaaagtttcaaacattcttagccaattaat agacctgaaattacatt
tacttgaaagacctacactgtactggattgatgcagatacatttttttggg aaataaattgcctattt
cccgacttattgaatagacaaattaaatgaaacatgtatgcaaactaatat ctagaggtttataattc
attactttattcaaatatcatggggt 

>Vigna angularis UCP2 (proteína deduzida) 
MSDPNQISFAVSFLCSAFAACFAEFCTIPLDTAKVRLQLQKKAGVDDGVGLPKYKGMLSTIKTIAREE
GISALWKGIVPGLHRQCLYGGLRIGLYDPVKTFLVGSAFVGEVPIYHMILAALLTGALAITIANPTDL
VKVRLQSEGHLPSGVPRRYSGAIDAYLTILRQEGIGALWTGLGPNIARNAIINAAELASYDKVKRTIL
KIPGFMDNVYTHLLAGLGAGLFAVFIGSPVDVVKSRMMGDSTYKSTFDCFLKTLLNEGFLAFYKGFLP
NFGRVGAWNVIMFLTFEQAKRFLRG 

>Vigna angularis UCP3 (cDNA deduzido) 
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gtttaagaagctaagaatctaatactatttgtatggtaccatgtctaaatg tataagggtataaatac
gtatagatgtagaagtacatgtaggtgaattttctttcaattacctatggg tttttctgggtgctgat
agaacagaaccgtgtcatcatcgactgctccgaatggctgaggaaaattag aatctaaccgtggatgc
ctgatgaataggtagtttagatgtgtttgttctgtgttttggtcattgatt taaaaaccttaccttga
tcgcattgttatttctagtagtatcctcttaaggatgaaacccaaagtctt tattagaacacaaaagc
tttctgtatctctcactgcactggatgaggatgcacaaactttctcggcaa tgttcattttcttagtt
catagatctgaattgataacaatttcacggcttcatagtccttgctagtcc ccaattaactatggcca
tcaacggaatttccagtatagcacttgtcggtgtgttggaagaaacattgc agtgaaaagatttcatc
tttagtgacagtcactggtttccttgaacagccttgtggtgagttgggtct ttcttgaatgtacccaa
atgaaatcaggccatgagcatggtggagttgatactgctcaaacaaagatc ttactaacatctttctc
agctatggtggctgagaccacgactttccccatagacttgatcaaaacaag actccaactgcatggcg
aatcactttcatcgagtcgtcccaccagggcatatcgagtaggtttgggca ttgttcgtgaacaaggt
gttgttggcctttacagtggcctgtctccagcaattattagacacctgttc tacacgcctattcgaat
tgttgggtacgagcacctgagaagtgtggtttctgctgataatggttcatt ctctattgttggcaagg
ctgtagtcggtggaacctctggtgtcatggctcagattatagccagccctg ccgatcttgtcaaggtg
aggatgcaagctgatgggcacagggtgaaccaaggtcttcaacctcggtat tcggggccatttgatgc
tctgaacaaaattgttcgagctgaaggatttcgaggactgtggaagggtgt ttttcctaatatccaaa
gagccttcctagtgaacatgggagaacttgcctgttatgaccatgctaaac aatttgtaattagaagt
aggatagccgacgataatgtttatgcccacacattagcttccatcgtgtca ggtttagctgcaacttc
tttaagttgtccagctgatgttgtgaagactagaatgatgaatcaagcagc caaaaaggaagggaaat
atttatataatagctcttatgattgcttggtaaagacagtaaaagttgaag gaataagagcattgtgg
aaaggatttttccccacttgggcaaggcttggcccatggcaatttgtgttc tgggttacctacgagaa
gtttagaaaatttgcaggtctctcttctttctaatatggtattttgattta tagtggcattcattcat
acataataaattcactagtcacagcctacagggtactaacactcagatctc catctttccaacattta
gcttggtatataattttttgggataaattacaaacttctgttttaagagag gactaaattatactacc
tatgtgttatactgcttctattttgatctga 

>Vigna angularis UCP3 (proteína deduzida) 
MKSGHEHGGVDTAQTKILLTSFSAMVAETTTFPIDLIKTRLQLHGESLSSSRPTRAYRVGLGIVREQG
VVGLYSGLSPAIIRHLFYTPIRIVGYEHLRSVVSADNGSFSIVGKAVVGGTSGVMAQIIASPADLVKV
RMQADGHRVNQGLQPRYSGPFDALNKIVRAEGFRGLWKGVFPNIQRAFLVNMGELACYDHAKQFVIRS
RIADDNVYAHTLASIVSGLAATSLSCPADVVKTRMMNQAAKKEGKYLYNSSYDCLVKTVKVEGIRALW
KGFFPTWARLGPWQFVFWVTYEKFRKFAGLSSF 

>Vigna angularis UCP5a (cDNA deduzido) 
gtctccctctttgactctattacgcgctcagataacccgactactatataa tcatcttcaaacccttt
cttcattccacaccaaaatcaaaaacactttcatttcttcttcttcttcca ctttctctgctactttc
gatcatacgcctcatatacactacataactactttctatccaactcagcat gactgtaaaagggtttt
ttgaaggtggcgttgcttccatcgttgcaggttgctccacccacccactcg acctcatcaaagttcgc
atgcagcttcaagaaacgcacaacctccgccccgcgtttgcgtttcacgcg tccactccaatgccgcc
tccgcctccttccggtcctatatcagtcggcgtccgaatcgtccagtcgga gggcgtcgccgcgctct
tttccggcgtttccgccacaatgctccgtcagacgctgtactccaccaccc gtatgggtctctacgac
gtgctcaagcgccattggaccgaccccgagcagggcaccatgcccctctcg cgaaagataacggcgnn
nnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnngcagccgtggggaaccctgccgacgtggc catggtgcgcatgcagg
ccgatgggcgggctccggcggctgagcggcgcaactacaagggtgtgttcg acgcgatacggcgcatg
agcaaccaggagggggttggcagcctgtggcgcggctcagcgcttacggtg aaccgcgcgatgatcgt
gacggcttctcagttggcgtcgtacgaccagtttaaggaaactatcctcgg acacgggtggatggagg
atgggcttgggacccacgtggcagcgagctttgcgnnnnnnnnnnnnnnnn nnnnngcggcgaatcct
attgatgttataaagacaagggtgatgaacatgaaggttgaggcttacaat ggggccttcgattgtgc
tctgaagactgttagggctgaaggacctcttgccctttataagggtttcat ccctacaatctcaaggc
agggtcctttgaccgtcgtgctctttgtcaccctcgaacaagtcaggaagc tgctcaaggagttttga
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cttttgatattcacctcctattcaatactcattcattggttgagatgcata ttcagatgatgacgaac
catttgtaacctttgattctttttatttaatgattagtta 
 
>Vigna angularis UCP5a (proteína deduzida)  
MTVKGFFEGGVASIVAGCSTHPLDLIKVRMQLQETHNLRPAFAFHASTPMPPPPPSGPISVGVRIVQS
EGVAALFSGVSATMLRQTLYSTTRMGLYDVLKRHWTDPEQGTMPLSRKITAGLVAGGIGAAVGNPADV
AMVRMQADGRAPAAERRNYKGVFDAIRRMSNQEGVGSLWRGSALTVNRAMIVTASQLASYDQFKETIL
GHGWMEDGLGTHVAASFAAGFVASVAANPIDVIKTRVMNMKVEAYNGAFDCALKTVRAEGPLALYKGF
IPTISRQGPLTVVLFVTLEQVRKLLKEF 

GLVAGGIG e AGFVASV = foram inclusas  
 
>Vigna angularis UCP5b (cDNA deduzido) 
ttatttttttccttcaagcttttcccggaaaattttcgacaaaatcaaccc catccacctccccaatt
tcagtattacaaagcagtaaactttttcatccaactcgaaatgggcgtgaa aggttttgttgaaggag
gcatcgcttccgtgatcgcagggtgttccacccaccctcttgatctcatca aggtccgaatgcagctc
caaggagagacagccttcaaccctagcttcgtccatgcaccgccacccaag gtgggtcccatttccgt
cggcgtcaaattagtccaacaagaaggtgtcaccgcgcttttctccggcgt ctccgccactattctcc
gccagcttctctattccaccacccgcatgggactctacgacgtgctaaaaa agaaatggtctgatccc
aactttgccagtggcaccatgcccctaacctacaagatcacggcagggcta atcgccggtggaatagg
cgcagccgtcggaaaccccgccgacgtggcaatggtccgcatgcaagccga cgggagactccctccat
ctcaacgacgaaactataagtccgtcgttgatgccatcacgagaatgacaa aagacgaaggtgtcacc
agtttatggcgtggctcatcacttacggtgaaccgcgctatgatagtcacg gcctcacaacttgcctc
ttacgaccagttcaaggagatgattttggaaaagggtgtcatgcgtgatgg gctcgggacccatgtaa
cggcgagtttcgcagcggggtttgtggctgcgattatgtccaaccccgtcg atgtgatcaagactagg
gtgatgaacatgaaggtggagcacggggcgccgccgccgtactccggtgca cttgactgtgccttgaa
gactatgcgtgcggagggtcccatggctctatacaaaggttttgtccccac gatttcgagacagggac
ccttcacggttgtgctgttcgtcacgttagaacaagttcgcaacttgctta aggatttctaagtacga
ggatgatgatgaccaaagaacaaaatgtttccataggtttcataattatag agtcactttgaaaaaaa
aaatatggagtttttgtttagttcttaaagttattttggtaggtactattg tttagttttaagatttt
gtgttatgtagttaaaaagtgcagatttaattggtattgttaactgttccc tt 

>Vigna angularis UCP5b (proteína deduzida) 
MGVKGFVEGGIASVIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGETAFNPSFVHAPPPKVGPISVGVKLVQQEGVTAL
FSGVSATILRQLLYSTTRMGLYDVLKKKWSDPNFASGTMPLTYKITAGLIAGGIGAAVGNPADVAMVR
MQADGRLPPSQRRNYKSVVDAITRMTKDEGVTSLWRGSSLTVNRAMIVTASQLASYDQFKEMILEKGV
MRDGLGTHVTASFAAGFVAAIMSNPVDVIKTRVMNMKVEHGAPPPYSGALDCALKTMRAEGPMALYKG
FVPTISRQGPFTVVLFVTLEQVRNLLKDF 

>Vigna radiata UCP1a (cDNA deduzido) 
tttttcatacagaggaatcgagtttgatctcagtcttttcaaaagggatca aagggaaggtcccaaat
ttgcatacgcaacctttggttcctctcccaaggcaaatacaacatcatggt agcagattctaagtcca
aatccgacctctctttcggcaaaacctttgccagcagtgctttctctgcat gtttcgcagaggtgtgt
actattcccttggacactgccaaagttaggcttcagcttcaaaaacaagct gcagcgggtgatataat
ctctttgcctaaatataagggtatgctgggaacagttggtaccattgcaag ggaagaaggtctttcgg
cactctggaaggggattgtgccagggttacatcgtcagtgtgtgtacggag gtttaagaattgggtta
tatgagcctgttaagtctttgtatgtggggaaggaccatgttggagatgtt ccattgtcaaagaaaat
tcttgctggattcacaactggtgcagtggcaattgcagtggcaaatccaac tgatcttgtgaaagtca
gacttcaagcagaaggaaaactacctcctggtgttcccaggcgttactctg gatctttaaatgcttat
tcaacaattgtgagacaggaaggagttggggctctttggaccggtcttggc cccaatatagcaagaaa
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tggtatcatcaatgctgcggaattagccagctatgatcaagtgaaacagac tattttgaaaattccag
gattcactgataatgttgtaactcatctccttgctggtcttggggcagggt tttttgctgtctgtatt
ggctccccagtagatgtggttaagtccagaatgatgggagattctagttac aagaacacccttgattg
ttttatcaaaacattaaagaatgatggaccaatggccttttacaaaggttt ccttccaaattttggac
ggctaggatcttggaatgtgatcatgtttctaactttagaacagactaaaa atttcgtcaaaagctta
gagtcatcttgagctgagttcccttgaaaattttctgagagggcttatcac aacagcaaatgcagtga
aaattttagaaacaaagctttcttttcattctgcaaactgaagggatgtgg taaagcattttttcagg
gatgaatttttctttttatttttgataataagtgaggatatgttattcata tatactaataactttta
gccctttc 

>Vigna radiata UCP1a (proteína deduzida) 
MVADSKSKSDLSFGKTFASSAFSACFAEVCTIPLDTAKVRLQLQKQAAAGDIISLPKYKGMLGTVGTI
AREEGLSALWKGIVPGLHRQCVYGGLRIGLYEPVKSLYVGKDHVGDVPLSKKILAGFTTGAVAIAVAN
PTDLVKVRLQAEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVRQEGVGALWTGLGPNIARNGIINAAELASYDQVK
QTILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFAVCIGSPVDVVKSRMMGDSSYKNTLDCFIKTLKNDGPMAFYK
GFLPNFGRLGSWNVIMFLTLEQTKNFVKSLESS 

>Vigna radiata UCP1b (cDNA deduzido) 
gttcagtcaattcatgactgtgtccatatccatctctctatacttaaaaca aggaaaataaatcttca
aaggactattttcccatacaaaacccgagcatacttaaaaaatgggcttat ggtcaaactaaaataat
aatatacgcatctttgaattaattctataaaaattatacgttaatacgtgt aattgcattctaaaatt
aactagattttaatatagattcagttattgaacaaagagctatataagaac tcctctacctagtagtg
agtttcactgtcttgatgtggttcttctgaacacctttttttcttctcttt ctttccgctttgttttc
tattgcttcttgaattctctcttcatttgttgtgaacatcttttggcctcg tcgaagcaatggtggga
ggtggcagctccaaatccgacatctcctttgctggcactttcgccagcagt gctttcgctgcatgttt
cgccgaggtatgtactattcctctggacactgcaaaagttagacttcagct tcaaaaacagccggtga
ttggtgatgtgatcgccttacctaaatataggggaatgcttggaaccgttg caaccattgccagggaa
gaaggtctttcagcactttggaaggggattgtaccagggctacaacgtcaa tgtgtgaatggaggttt
aagaattgcattatatgatcctgttaagagtttctatgttggacctgacca tgtcggagatgttccat
tgtctaagaaaattcttgctggatttacaaccggtgctatggcaattgctg tggccaatccaacagat
cttgtgaaagttagacttcaatctgaaggaaaattgcctcctggtgtgccc aggcgctacactggatc
attaaatgcttattcaacaatagtgagacaggaaggagttggtgctctttg gactgggattggaccca
acataacaagaaatggtatcattaatgctgctgaattggcaagctatgatc aagtgaaacagactatt
ttgaaaattccaggattcaccgacaatgttttaactcatcttctagctggt ctaggggcagggttttt
tgcagtttgtgttggctcccctgttgatgtggttaagtcaagaatgatggg agattctagttacaaaa
gcaccattgattgtttcatcaagacattaaaaaatgacggaccttttgctt tttataaagggttcata
ccaaattttggaaggctaggatcatggaatgtgatcatgtttttaacttta gagcaggctaaaaagta
cgtcaaaagattagaatccgcttgacttcgaacagtttgctgtagaagttt cttcagtagaatttcat
tttcaagagaataaaacttctctttttttgaattggaatgttccaaaacat ttatttttgttggggaa
aggaagtatcaagaaatgacaatagttatgatgtaattctcataaattttt tcctagttgggcttagt
gatgcagtgttatgtgtttcttcaatatcaagagaagataggatcttaaca aaggttttctca 

>Vigna radiata UCP1b (proteína deduzida) 
MVGGGSSKSDISFAGTFASSAFAACFAEVCTIPLDTAKVRLQLQKQPVIGDVIALPKYRGMLGTVATI
AREEGLSALWKGIVPGLQRQCVNGGLRIALYDPVKSFYVGPDHVGDVPLSKKILAGFTTGAMAIAVAN
PTDLVKVRLQSEGKLPPGVPRRYTGSLNAYSTIVRQEGVGALWTGIGPNITRNGIINAAELASYDQVK
QTILKIPGFTDNVLTHLLAGLGAGFFAVCVGSPVDVVKSRMMGDSSYKSTIDCFIKTLKNDGPFAFYK
GFIPNFGRLGSWNVIMFLTLEQAKKYVKRLESA 



154 

 

 

 

>Vigna radiata UCP2 (cDNA deduzido) 
ttggagtgtgaaaagaacgcaagtaacactgttttaaccgtgaactggttt gaagtagagtatcctta
acgagagagttgttaagttaatgcgactagtctccttcagcttcttaaact ctcacaccacctaaacc
cttttttcttcttcccagtggcgttaacaatgtcagatccgaaccagattt cgttcgctgtatccttc
ttgtgcagcgctttcgcagcttgtttcgccgagttttgtaccattcctctg gacacagctaaggtcag
gcttcaactacaaaagaaggtaggggttgatgatggagtgggtttacctaa atacaagggcatgctaa
gcacaattaagaccattgctagagaagagggtgtatcagctctgtggaaag gaattgttcctggtttg
catcgccaatgtttatatggaggcttaagaatcggattatatgatcctgtc aagacatttcttgttgg
tagtgcctttgttggagaggttccaatataccatatgatcctggctgctct gctcactggtgctttag
caatcacgattgctaatccaactgatcttgttaaagttaggcttcaatctg aaggtcatctgccatct
ggggtacctaggcgttattctggtgccatagatgcttatttaactatattg aaacaagaaggaatagg
ggccttgtggactgggcttgggccaaacatagcaaggaatgcaattataaa tgctgctgaattagcta
gctatgataaagtgaaacggacgattttgaaaattccagggttcatggaca atgtctatactcacctt
cttgctggcttaggggcaggtctttttgctgtatttattggttctcccgtt gatgtggtgaaatccag
gatgatgggggattcaacctacaaaaacacatttgactgctttcttaagac tttgcttaatgagggat
ttttggccttctataaaggtttccttccaaattttggtcgagtaggagcct ggaatgtgattatgttt
cttacttttgaacaagcgaaaagatttttgagaggataattattgcttcat gattgatattgacgaag
gaaaattagtgttctttctcggttgagtgctatcagatgaacggcaaattt attacaagaaaggtggt
ctttccacattcattccccacttcttccttgtggacggacatcatgcttaa tatttagtcaatgaata
aaccgtcaaattacctctgtatatgattgtctcctgcttaagccatgtgaa ggccacaattcaaagtt
tcaaacattcttagttaattaatagacctgaaattacatttacttgaaaga cctacactgtactggat
tgatgtcagatacatttttctgggaaataaattgcctatttcccgacttat tgaatagacaaattaaa
tgaaacatgtatgcaaacttatatttagaggctctataattcattacttta ttcaaatatca 

>Vigna radiata UCP2-00320 (proteína deduzida) 
MSDPNQISFAVSFLCSAFAACFAEFCTIPLDTAKVRLQLQKKVGVDDGVGLPKYKGMLSTIKTIAREE
GVSALWKGIVPGLHRQCLYGGLRIGLYDPVKTFLVGSAFVGEVPIYHMILAALLTGALAITIANPTDL
VKVRLQSEGHLPSGVPRRYSGAIDAYLTILKQEGIGALWTGLGPNIARNAIINAAELASYDKVKRTIL
KIPGFMDNVYTHLLAGLGAGLFAVFIGSPVDVVKSRMMGDSTYKNTFDCFLKTLLNEGFLAFYKGFLP
NFGRVGAWNVIMFLTFEQAKRFLRG 

>Vigna radiata UCP3 (cDNA deduzido) 
atcaaatactatgtgtatggtaccatgtctagatgtataagggtataaata cgtatacatgtatgagt
tattattgatgtacaagtacatgtacatgtacgtgaattttctttcattta tctatgggcttttttct
gggtgctgatagaactgaaccgtgtcatcatcgactgctccgaatggctga ggaaaattagaatctaa
tcgtggattgctgatgaataggtacaaacattgcagtgaaaatatttcatc tgtagtgacagtcactg
gaatccttgaaccgccttctggtgagttgggtctttcttgaatgtacccaa atgaaatcaggccatga
acatggtggagttgatactgctcagacaaaggtcttactaacatcgttctc agctatggtggctgaga
ccacgactttccccatagacttgatcaaaacaagactccaactgcatggcg aatcactttcatcgagt
cgtcccactagtgcatatcgagtaggtttgggcattgttcgtgaacaaggt gttgttggcctttacag
tggcctgtctccagcaattattagacacctgttctacacgcctattcgaat tgttgggtacgagcacc
tgagaagtgtggtttctgctgataatggttcattctctattgttggcaagg ctgtagtcggtggaacc
tctggtgtcatggctcagattatagccagccctgccgatcttgtcaaggtg aggatgcaagctgatgg
ccacagggtgaaccaaggtcttcaacctcggtattcggggccatttgatgc tctgaacaaaattgttc
gagctgaaggatttcgaggactgtggaagggtgtttttcctaatatccaaa gagccttcctagtgaac
atgggagaacttgcctgttatgaccatgctaaacaatttgtaattagaagt aggatagccgatgataa
tgtttatgcccacacattagcttccatcatgtcaggtttagctgcaacttc tttaagttgtccagctg
atgtggtgaagactagaatgatgaatcaagcagccaaaagggaagggaaat atttatataatagctct
tatgactgcttggtaaagacagtaaaagttgaaggaataagagcattatgg aaaggatttttccccac
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ttgggcaaggcttggcccatggcaatttgtgttctgggttacctacgagaa gtttagaaaatttgcag
gtctctcttctttctaatatggtattttgatttatagtggcattcattcat acataataaattcacta
gtcacagcctacagggtactaacactcagatctgcatctttccaacattta gattggtatataacttt
ttgggataaattacaaacctctattttaagagaggattaaattatactgtg ttatactgcttctattt
taatctga 

>Vigna radiata UCP3 (proteína deduzida) 
MKSGHEHGGVDTAQTKVLLTSFSAMVAETTTFPIDLIKTRLQLHGESLSSSRPTSAYRVGLGIVREQG
VVGLYSGLSPAIIRHLFYTPIRIVGYEHLRSVVSADNGSFSIVGKAVVGGTSGVMAQIIASPADLVKV
RMQADGHRVNQGLQPRYSGPFDALNKIVRAEGFRGLWKGVFPNIQRAFLVNMGELACYDHAKQFVIRS
RIADDNVYAHTLASIMSGLAATSLSCPADVVKTRMMNQAAKREGKYLYNSSYDCLVKTVKVEGIRALW
KGFFPTWARLGPWQFVFWVTYEKFRKFAGLSSF 

>Vigna radiata UCP4 (cDNA deduzido) 
acaccaaaacaaacacaaaacgagccagcatatgtctcagaggcccacggt tccacactcttcttcca
tagcctgtggcctccattctcatctcctggtctccagtgagatgaacccta gttccaattggtcccaa
tacctttaaatttctctactttttcatctcattctttcaaactttgaacca attcattaccactaact
ctagttaacccttattcattcccattctcattttccaagacaacaaaaaca tcatgggtgtcaaaggt
ttcgtcgaaggaggcatcgcttccatcatcgccggttgttccacacatcca cttgatctcatcaaggt
ccgcatgcagctccagggagaaaacaacgctcccaaaccggttcacaatct ccgacccgcactcgcct
tccaaaccgcttcaaacgtccacgtggccactattccgcaggctcgtgtgg gccccatagcagtcggc
gtccgcctcgttcagcaagaaggcctcgccgccctcttctccggcgtctcc gccaccgtcctccgcca
gacgctctactccaccacccgcatggggctctacgacgtcctcaagaccaa gtggaccgaccccgcct
ccggcaccatgcctcttggccgcaagatcgaggccggcctcatcgccggcg ccatcggagccgcagtc
ggaaacccggcagacgttgccatggttcgaatgcaggccgacgggcgcctc ccgccggcggagcgccg
caattacaagtccgtcgtggacgccatcctgcgtatggcgaggcaagaggg cgttaccagcctgtgga
gaggttcatcgcttacggtgaaccgcgccatgctcgtgaccgcgtcgcagc tcgcgtcttacgaccag
ttcaaagagatgattctcgagaggggcgtgatgcgcgatgggcttgggacc cacgtcacggcgagctt
cgccgcagggttcgtggcggcggtggcgtcaaaccccgtggacgtgatcaa gacgagggtgatgaaca
tgaaggtggagcccggatctccggcaccttacgccggcgcgttggattgtg ctctgaagacggtgcgt
gcggagggaccgatggctctctacaagggtttcgtgcctacgatctcgagg cagggacccttcaccgt
tgtgctgttcgtgacgctggaacaggttcgcaagctgcttaaggatttttg aacggtagatcgatgaa
gatgacgacgaaaatgcttctttccttatcaataagatctgttttgttttt gtgttgtgttgtgatac
cgatgatgtaacactagaatggtaattttgtttatcttatttatgaattaa tgagaagtaccttttaa
gttctggaattggaactgaaaaatctgatcttgttttttattttgattcct ctgtattagattatgag
tgacgatttctgtttgtgacacacacccatttgggaccatgagacgcgtaa agctgatctctctcttt
ctctttgtatatccgtgtgtgaacaaagtgctaaggaataggattgttctt tacttgttttaagctgg
tgatttttctagtgtt 

>Vigna radiata UCP4 (proteína deduzida) 
MGVKGFVEGGIASIIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGENNAPKPVHNLRPALAFQTASNVHVATIPQARVG
PIAVGVRLVQQEGLAALFSGVSATVLRQTLYSTTRMGLYDVLKTKWTDPASGTMPLGRKIEAGLIAGA
IGAAVGNPADVAMVRMQADGRLPPAERRNYKSVVDAILRMARQEGVTSLWRGSSLTVNRAMLVTASQL
ASYDQFKEMILERGVMRDGLGTHVTASFAAGFVAAVASNPVDVIKTRVMNMKVEPGSPAPYAGALDCA
LKTVRAEGPMALYKGFVPTISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF 

>Vigna radiata UCP5a (cDNA deduzido) 
gtctccctctttgactctcttacgcgctcagataacccgactactatataa tcttcttcaaacccttt
cttcattccacaccaaaatcgaaaacactttcatttcttcttcttcttcct cttcctctgctactttc
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gatcatacgcttcatatatactacattactactttctctccaactcagcat gactgtaaaagggtttt
ttgaaggtggcgttgcttccatcgttgcaggttgctccacccacccactcg acctcatcaaagttcgc
atgcagcttcaagaaacgcacaacctccgccccgcgtttgcgtttcacgcg tccactccaatgccgcc
tccgcctccttccggtcctatatcagtcggcgtccgaatcgtccagtcgga gggcgtcgccgcgctct
tttccggcgtttccgccacaatgctccgtcagacgctgtactccaccaccc gtatgggcctctacgac
gtgctcaagcgccattggaccgaccccgagcagggcaccatgcccctctcg cgaaagataacggcggg
cctgatcgccggagggatcggcgcagccgtggggaaccccgccgacgtggc catggtgcgaatgcagg
cagatgggcgggctccggcggctgagcggcgcaactacaagggtgtgttcg acgcgatacggcgcatg
agcaaccaggagggggttggcagcctgtggcgtggctcagcgctcacagtg aaccgcgcgatgatcgt
gacggcgtctcagttggcgtcgtacgaccagtttaaggaaactatcctcgg acacgggtggatggagg
atgggctagggacccacgtagctgcgagttttgcggcgggttttgtggctt ctgttgcgtcgaatcct
attgatgttataaagacaagggtgatgaacatgaaggttgaggcttacaat ggggccttcgattgtgc
tatgaagactgttagggctgaaggacctcttgccctttataagggtttcat ccctacaatctcaaggc
agggtccttttaccgtcgtgctctttgtcaccctcgaacaagtcaggaagc tgctcaaggagttttga
tttttgatattcacttcctattcaatattcattcattgattgagatgcata ttcagatgatgacgaac
catttgtaacctttgcttctttttatttaatgattagtta 
 
>Vigna radiata UCP5a (proteína deduzida) 
MTVKGFFEGGVASIVAGCSTHPLDLIKVRMQLQETHNLRPAFAFHASTPMPPPPPSGPISVGVRIVQS
EGVAALFSGVSATMLRQTLYSTTRMGLYDVLKRHWTDPEQGTMPLSRKITAGLIAGGIGAAVGNPADV
AMVRMQADGRAPAAERRNYKGVFDAIRRMSNQEGVGSLWRGSALTVNRAMIVTASQLASYDQFKETIL
GHGWMEDGLGTHVAASFAAGFVASVASNPIDVIKTRVMNMKVEAYNGAFDCAMKTVRAEGPLALYKGF
IPTISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKEF 

>Vigna radiata UCP5b (cDNA deduzido) 
atactttccattattttttttttccttcaagcttttcccggaaaattctct gacaaaatcaaccctac
cctccttcccaatttccctaattcttacaaagcagtaaactttttcatcta actcgaaatgggcgtga
aaggttttgtggaaggaggcatcgcttccgtgatcgcaggatgttccaccc accctcttgatctcatc
aaggtccgaatgcagctccaaggagagaaagccttccaccctagcttcgtc catgcaccgccacccaa
ggtgggacccatttccgtcggcgtcaaattagtccaacaagaaggtgtcac cgcgcttttctccggcg
tctccgccactattctccgccagcttctctattccaccacccgcatgggac tctacgacgtgctaaaa
aagaaatggtctgatcccaactctgccagtggcaccatgcccctaacctac aagatcacggcagggct
aatcgccggtggaataggcgctgccgtcggaaaccccgccgacgtggcaat ggtccgcatgcaagccg
acgggagactccctccatctcaacgacgaaactataagtccgtcgttgatg ccatcacgagaatgaca
aaagacgaaggtgtcactagtctatggcgtggctcatcacttacggtgaac cgcgctatgatagtcac
ggcctcacaacttgcctcttacgaccagttcaaggagatgattttggaaaa gggtgtaatgcgtgatg
ggctcgggacccatgtaacggcgagtttcgcggcggggtttgtggctgcgg ttatgtccaaccccatc
gatgtgataaagactagggtgatgaacatgaaggtggagcacggggcgccg ccgccgtactccggtgc
acttgactgtgccttgaagactatgcgtgcggagggtcccatggctctata caaaggttttgttccta
cgatttcgagacagggacccttcacggttgtgctgttcgtcacgttagaac aagttcgcaacttgctt
aaggatttctaagtacgaggatgatgatgacagaaagaacaagatgtttcc ataggtttcataattat
agtcaatttaaaaaaaaaaaattatggagtttttgtttagatacttaaaag ttattttggtaggtact
tttgcttttagttttaagatttgtgctatgtagttcaaaagtgcagattta attggtattacgttagc
tgttacctt 

>Vigna radiata UCP5b (proteína deduzida) 
MGVKGFVEGGIASVIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGEKAFHPSFVHAPPPKVGPISVGVKLVQQEGVTAL
FSGVSATILRQLLYSTTRMGLYDVLKKKWSDPNSASGTMPLTYKITAGLIAGGIGAAVGNPADVAMVR
MQADGRLPPSQRRNYKSVVDAITRMTKDEGVTSLWRGSSLTVNRAMIVTASQLASYDQFKEMILEKGV
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MRDGLGTHVTASFAAGFVAAVMSNPIDVIKTRVMNMKVEHGAPPPYSGALDCALKTMRAEGPMALYKG
FVPTISRQGPFTVVLFVTLEQVRNLLKDF 

>Arachis_duranensis_ucp1aI (cDNA deduzido) 
aagcagaggcagaaagcaaaaggaaaaggaaacaagagacaatgaaatgag gattcagaaagcaacaa
caccaaacactttgatgtgtataaatggatgatagagacagccacagtata gttctcaatttccaaac
gcaaacgcaaaaccttcgctatcctttccccagcacttgttcttcgaattc tgaattgaaaggaaaga
atggtagctgatggcaactccaaacctgacatctccatcgctggaaccttc gccaccagtgctttctc
tgcatgtttcgctgaggcgtgcactattcccttggacactgccaaagttag gcttcagcttcaaaaac
aagctttaggtgccaatgtggtgacgacgcctaaatataagggtatgatgg ggactgttgcgaccatt
gctagggaagagggtcttgcagcactctggaagggcattgtcccggggcta catcgtcaatgtttgta
tggaggtttaagaattgggttgtatgatcctgttaagactttatatgtcgg aaaggatcatgtcggag
atgttccattgcccaaaaaaattcttgctgcattaacaaccggtgctgtgg caattgcagtagcgaat
ccaacagatcttgttaaagttagacttcaagcagaaggaaaattgcctcct ggtgtgccaaggcgtta
ctctggatctttaaatgcatattctacaattgtaaaacaggaaggaattgc agccctttggactggtc
ttggccccaatatagccagaaatgctattatcaacgctgccgaactggcca gctatgatcaagtgaaa
cagacgattttgaaattgccaggcttctctgataatgttgtaactcatctc ctttctggtctaggggc
agggttttttgctgtttgtattggatccccagttgacgtggttaagtcaag aatgatgggagattcta
gttacaaaagcacccttgattgtttcctcaagacattgaagaacgatggac cttttgccttttataaa
ggcttcatcccaaattttggacggttaggatcttggaacgtaatcatgttt ctaaccttagaacaaac
taagaagatcgttgggcgtttagagtcaacctgaacacaaccaatttacat ggaggattttccaaggg
aactgtttgtgactgccaaatgcaatggagtttattgaaaatagagggtca tctctccataatttgct
acctatgatgcggttaaacaagaagatatatgtagaaagataatagttatt agaag 

>Arachis_duranensis_ucp1aI (proteína deduzida) 
MVADGNSKPDISIAGTFATSAFSACFAEACTIPLDTAKVRLQLQKQALGANVVTTPKYKGMMGTVATI
AREEGLAALWKGIVPGLHRQCLYGGLRIGLYDPVKTLYVGKDHVGDVPLPKKILAALTTGAVAIAVAN
PTDLVKVRLQAEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVKQEGIAALWTGLGPNIARNAIINAAELASYDQVK
QTILKLPGFSDNVVTHLLSGLGAGFFAVCIGSPVDVVKSRMMGDSSYKSTLDCFLKTLKNDGPFAFYK
GFIPNFGRLGSWNVIMFLTLEQTKKIVGRLEST 

>Arachis_duranensis_ucp1aII (cDNA deduzido) 
gtgtataaatggatgatagagacagccacagtatagttctcaatttccaaa tgcaaacgccaaacctt
cgcttcttcctttcccaaacacgacactttgttcttcagaattgaaaggaa aaaatggtagctgatgg
caagtccaaacctgtgatctcctttgctggaaccttcaccagcagtgcttt ctctgcatgctttgctg
aggtgtccactattcccttggacactgcccaagttaggcttcagcttcaaa aacaagctttgggtgcc
aatgcactcacgacgcctaattataagggtatgatgggaactgttgcgacc attgctagggaagaagg
tcttgcagcactctggaagggcattgtgccggggatacatcgtcaatgctt gtatggaggtttaagaa
ttgggttgtatgatcctgttaagactttatatgtcggaaaggatcatgtcg gagatgttcgattgcgc
aaaaaaattcttgttgcgctaacaacgcggtgatgtggcaattgcagtggc gaatccaacagatattg
ttgaagttagacttcaagcagaaggaaaattgcctcctggtgtgccaaggc gttactcgggatcttta
aatgcatattctacaattgtgaaacaggaaggaattgcagccctttggact ggtcttggccccaatat
agccagaaatgctattatcaatgctgctgaattggccagcaatgatcaagt gaaatagactattttga
aattgccaggcttctctgacaatgttgtaactcatctcctttctggtctag ggggagggtgttttgct
gtttgtattggctctccagttgatgtggttaagtcaagaatgatgggagat tctagtttcaaaagcac
ccttgattgtttcctcaagacattgaagaacgatggaccttttgcctttta tatagtcttcatcccaa
attttggacggctaggatcttggaacgtaatcatgtttctaaccttagaac agacatagaagatcgtt
ggacgtttagagtcaacctgaacacaaccaatttacatggaggattttcca aggaaactgtttgtgac
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tgccaaatgcaatggaggttattgaaaatagagggtcatctctatattttg ctacccatgatgcggtt
aaacaagaagatatatggagagagataatagttattagaagggaaacaagt aaa 

g- adição 

c- deleção 

t- substituição por c 

at- substituição por ta 

cDNA consertado 

>Arachis_duranensis_ucp1aII (cDNA deduzido) 
gtgtataaatggatgatagagacagccacagtatagttctcaatttccaaa tgcaaacgccaaacctt
cgcttcttcctttcccaaacacgacactttgttcttcagaattgaaaggaa aaaatggtagctgatgg
caagtccaaacctgtgatctcctttgctggaaccttcaccagcagtgcttt ctctgcatgctttgctg
aggtgtccactattcccttggacactgcccaagttaggcttcagcttcaaa aacaagctttgggtgcc
aatgcactcacgacgcctaattataagggtatgatgggaactgttgcgacc attgctagggaagaagg
tcttgcagcactctggaagggcattgtgccggggatacatcgtcaatgctt gtatggaggtttaagaa
ttgggttgtatgatcctgttaagactttatatgtcggaaaggatcatgtcg gagatgttcgattgcgc
aaaaaaattcttgttgcgctaacaacgggtgatgtggcaattgcagtggcg aatccaacagatattgt
tgaagttagacttcaagcagaaggaaaattgcctcctggtgtgccaaggcg ttactcgggatctttaa
atgcatattctacaattgtgaaacaggaaggaattgcagccctttggactg gtcttggccccaatata
gccagaaatgctattatcaatgctgctgaattggccagcaatgatcaagtg aaacagactattttgaa
attgccaggcttctctgacaatgttgtaactcatctcctttctggtctagg gggagggtgttttgctg
tttgtattggctctccagttgatgtggttaagtcaagaatgatgggagatt ctagtttcaaaagcacc
cttgattgtttcctcaagacattgaagaacgatggaccttttgccttttat atagtcttcatcccaaa
ttttggacggctaggatcttggaacgtaatcatgtttctaaccttagaaca gactaagaagatcgttg
gacgtttagagtcaacctgaacacaaccaatttacatggaggattttccaa ggaaactgtttgtgact
gccaaatgcaatggaggttattgaaaatagagggtcatctctatattttgc tacccatgatgcggtta
aacaagaagatatatggagagagataatagttattagaagggaaacaagta aa 

>Arachis_duranensis_ucp1aII (proteína deduzida) 
MVADGKSKPVISFAGTFTSSAFSACFAEVSTIPLDTAQVRLQLQKQALGANALTTPNYKGMMGTVATI
AREEGLAALWKGIVPGIHRQCLYGGLRIGLYDPVKTLYVGKDHVGDVRLRKKILVALTTGDVAIAVAN
PTDIVEVRLQAEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVKQEGIAALWTGLGPNIARNAIINAAELASNDQVK
QTILKLPGFSDNVVTHLLSGLGGGCFAVCIGSPVDVVKSRMMGDSSFKSTLDCFLKTLKNDGPFAFYI
VFIPNFGRLGSWNVIMFLTLEQTKKIVGRLEST 
 
>Arachis_duranensis_ucp1b_00697 (cDNA deduzido) 
atcaaatctgagaatctatttgtgcaacgatattccgagagagaaaaccac attgaattttgggtttc
cgaaaatcagagacagtaatatcttagcaattttaaaaagggagccaaatc agtaatcaccttcggct
catttgccaaggctgcatcactatcgcactcgcattttgcatcaaaaccca tcctcttccttctcttt
cctcttatagattctcttcttcgctttatatataagtctcaattcagtgaa ttcaccccctttttctt
agcatttttctttgtttcttatcctctccttgaaaccatggtggctggtgg caactccaaatccgata
tctcctttgctggcactttcgccagcagtgctttctcagcgtgtttcgctg aggtgtgcactattccc
ttggacactgccaaagttaggcttcagcttcagaaacaagctgtagcgggt gatgcagtgaccttacc
taaatacaagggtatgatgggaacggttgcaaccattgccagggaagaagg tctttcggcactttgga
aggggatcgtgccagggcttcatcgtcagtgtttgtacggaggtttaagaa ttggtttatatgagcct
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gttaagaatttctatgttgggcgtgatcatgttggagatgttcctttgttg cagaaaatccttgctgc
atttacaactggtgctgtggcaattgcagttgcaaatccaactgatcttgt gaaagttagactacaag
cagaaggaaaattgcctgctggtgtgccgaggcgctacactggctctctga atgcttattctacaatt
gtgagacaggaaggagttggagctctttggactgggattggccccaatata gcaagaaatgctatcat
caacgctgctgaactagccagctatgatcaagtgaaacagactattttgaa aattccgggattcaccg
ataatgttgtgactcatcttcttgctggtctaggggctgggtttttcgcag tctgtattggctcccct
gtcgacgtggttaagtcaagaatgatgggagattctagttacaaaagcacc cttgattgcttcatcaa
aacgttaaagaatgatggaccagcagccttttacaaagggttcataccgaa tttcggacggctaggat
cttggaatgtgataatgtttctaactctagaacagactaaaaaattcgtca aaagtttagaatcagcc
taagctccagcagttgagtagagtagaaaatgcaatggaaacactcaagaa aataaaactccaattct
ctcaattttgctagctggagtatagcaaaatattttttggagggaaaaaat tgagaataaacatattc
atgtatactagtactagttttaaaggttctaattttttcacgatattattt ccttttgtcaattgtaa
ttctcttggaaagtttatttttatttgcgcatggccctctttc 

>Arachis_duranensis_ucp1b_00697 (proteína deduzida)  
MVAGGNSKSDISFAGTFASSAFSACFAEVCTIPLDTAKVRLQLQKQAVAGDAVTLPKYKGMMGTVATI
AREEGLSALWKGIVPGLHRQCLYGGLRIGLYEPVKNFYVGRDHVGDVPLLQKILAAFTTGAVAIAVAN
PTDLVKVRLQAEGKLPAGVPRRYTGSLNAYSTIVRQEGVGALWTGIGPNIARNAIINAAELASYDQVK
QTILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFAVCIGSPVDVVKSRMMGDSSYKSTLDCFIKTLKNDGPAAFYK
GFIPNFGRLGSWNVIMFLTLEQTKKFVKSLESA 

>Arachis_duranensis_ucp2 (cDNA deduzido) 
aattgaaaacaggttgctttcatgatacctcccttcttaatcactcaccga aaagttcccatctttat
tgttttcgttaacattaattaaaataaaaaccgcattctttcacttcacat ttttcaacaacaacaac
aatgtcagatcccaattccgcttcccagatttcattcgcccaagccttctt ctgcagcgccttcgccg
cttgcttcgccgagttttgtactcttcctctggacacagctaaggtcaggc ttcaactccaaaagaag
gttgggattgatgaagaagtaggtttacctaagtacaagggcctgctgggg acaatgaagaccattgc
tcgagaagagggtatatcagctttgtggaaaggcattgttcctggtattca tcgccaatgtgtgtatg
gaggcttaagaattgggttatatgatcctgtcaaaacgtttcttgttggta gtgcattcgttggagag
gttcctttgtaccatatgatacttgctgctctgttgactggtgctctggca atcacggttgctaatcc
aactgatctggtcaaagttagacttcaagctgaaggccagttgccaccagg ggtacctaagcgttatt
ctggtgccatggatgcttattctactatagtgagacaagaaggattagggg ccttgtggactgggctt
gggccaaacatagcaaggaatgcaattataaatgctgctgaactagctagc tatgatcaagtgaaaat
gacgattttgaaaattccagggttcacagacagtgcatttactcacctttt agctggcttaggtgcag
gtctttttgctgtctttattggttctccagttgatgtggtgaaatctagaa tgatgggcgattcaacc
tacaaaagtacgtttgactgctttctcaagacttcatttaacgagggattt ttggccttctacaaagg
tttccttcctaattttggtcgagtaggagcctggaatgtgattatgtttct tacccttgaacaagcca
agagatttttcagcggataagtgaagttactgttgatcatatgagattcat gaagcagtttgtgttct
ttcttggatgactgctgccaaattgtcaacaaatttgttccaactgaaaga tggctttaacaaatcat
ctgcgacgtggattgattcatgcatcagatattctttgtcagtgaagaaac cgtgaaattctacattt
ctctatttttgtttcctacttgtgccttgtagatgcaatggatcgatcatt cttaaatcttaaccaat
gaattggccctctttgggcatctacactgtactgtacccatatatgaattt gatatagtgaacgacac
ttacttttctattcattttttttggacaagacttttctattcaataacagg acaatttttttgagccc
aagctaagattggatg 

>Arachis_duranensis_ucp2_00002 (proteína deduzida) 
MSDPNSASQISFAQAFFCSAFAACFAEFCTLPLDTAKVRLQLQKKVGIDEEVGLPKYKGLLGTMKTIA
REEGISALWKGIVPGIHRQCVYGGLRIGLYDPVKTFLVGSAFVGEVPLYHMILAALLTGALAITVANP
TDLVKVRLQAEGQLPPGVPKRYSGAMDAYSTIVRQEGLGALWTGLGPNIARNAIINAAELASYDQVKM
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TILKIPGFTDSAFTHLLAGLGAGLFAVFIGSPVDVVKSRMMGDSTYKSTFDCFLKTSFNEGFLAFYKG
FLPNFGRVGAWNVIMFLTLEQAKRFFSG 

>Arachis_duranensis_ucp3 (cDNA deduzido) 
ttttttttccttttccggcaaaaacagatctaagaaacatgtcagggaaaa gtttatttgggaaagga
aattagggtttcggaaagctgccttttcgattattatttttctcaattgct ccttgttcacaatttta
acatgaaaatttgaaccatttattacaatatactgtattataatacatctc tttaactctctatgatt
gttctcggttctcactgttcctacggtaggaaaaaggaacacgcttgtgtt taacgattgtgtcatca
tgagcagccccaaatgctttttaaggtatcattagagccaaaagatatcat ttaaattataactgtca
tgagttcgtgggttcctcaattgcctcaaaacagacttgtaggtatttttt cgtgaatcctatagcca
tgaaatcaggccatcaacatggtggaggtgataatgctcacacaaagatct tacttacttcactgtca
gccatggtggctgagactacaactttcccaattgacctgatcaagaccagg cttcagctccatggtga
gtcgctttcctcaagccgacccactggtgcagttcgaatagcagcagaaat tatccgtgaacaaggtc
ctcttggcctttacaaaggctggtctccagcaatcataagacacctattct acacacctattcgaatt
gtcgggtatgaacatatgaggagtgtggtttcagctgataatgcttcactc tctatctttagcaaggc
tcttgttggtggaatcagtggttgcatggctcaggttgtagcaagtccagc cgatcttgtcaaggtgc
ggatgcaagctgatggccgtatggcaaggcacggtattcaacctcgatatt cgggaccattcgatgct
tttaggaagattgttcaggctgaaggattaaaagggctgtggaagggtgtt ttgcctaatgtccaaag
agcgttcttggtgaacatgggagaattagcatgctatgatcatgccaaaca attggttattagaagca
ggatagctgatgataatgtttacgcccacacattagcttccatcatgtcag gtcttgcggcaacttct
ttaagttgtccggctgatgtcgtgaagactaggatgatgaatcaagtggcc aaggaagggaaagtctt
gtatattagctctcttgattgcttggtaaagacagttaaagttgaaggaat tcaagcactgtggaaag
gattcttcccgacatgggctcggctaggtccatggcaatttgtattctggg tatcctacgagaagttc
agaaaaattgcagggctctcttctttctgatgtaatgtt 

>Arachis_duranensis_ucp3 (proteína deduzida) 
MKSGHQHGGGDNAHTKILLTSLSAMVAETTTFPIDLIKTRLQLHGESLSSSRPTGAVRIAAEIIREQG
PLGLYKGWSPAIIRHLFYTPIRIVGYEHMRSVVSADNASLSIFSKALVGGISGCMAQVVASPADLVKV
RMQADGRMARHGIQPRYSGPFDAFRKIVQAEGLKGLWKGVLPNVQRAFLVNMGELACYDHAKQLVIRS
RIADDNVYAHTLASIMSGLAATSLSCPADVVKTRMMNQVAKEGKVLYISSLDCLVKTVKVEGIQALWK
GFFPTWARLGPWQFVFWVSYEKFRKIAGLSSF 

>Arachis_duranensis_ucp4 (cDNA deduzido) 
attatattcctcactattcatccatacccttggtctctacaatcatcaatc caaagttccaaactcca
atcggtccattcccttacgctaatattttcccggaaaattctctgacaaaa tcaaacaccacccccca
caagctcaatttctttgattctctcaaagctcgaaacttttgcgcataact ccaaatgggtctcaaag
gtttcgtggaaggaggcattgcttccgtcgttgcaggatgctccacccacc ctctcgacctcatcaag
gtccgaatgcagctccagggcgagaccacccaacccgccctcgccttacac tctacctcaacccacgc
gccgccgcatcctcccgctcccaaagccggtccaattgccgtcggcatcaa gcttgtgcaacaagaag
gcgtcgtcgcccttttctcaggagtatccgctaccgtcctccggcagctcc tctactccaccacccgc
atgggcctctacgatatgttcaagaataagtggtccgatcccaatgccggc ggcagcatgtcactatc
acggaagatcgcggcggggctgattgctggcggaatcggcgccgcggttgg aaaccccgctgacgtgg
caatggtccgcatgcaagctgacggaaggctcccgcccgcccaacgacgga actataattccgtgttg
gatgccatcacaaggatggttaggaatgagggtgttactagtctctggcgc ggttcatcgttaacggt
gaatcgcgccatgatagtgacagcctcacaattggcctcctacgacgagtt caaggagatgatactga
aaaagggattgatgcgtgatgggcttgggacccacgtaacggcgagttttg cagcgggtttcttggcg
tccgtgacctcaaaccccgtggacgtgatcaagacaagggtgatgaacatg aaggtggagccgggggc
ggcgccgccgtattccggagcgttggattgcgccatgaagacggtgcgcgc ggaggggcctatggctc
tatacaaaggattcattcctacgattacgaggcagggacccttcacggttg tgctgttcgtcacgttg
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gaacaagttcgaaagttgctgaaaaatttttgaggtgtaccgtggtgtcca agaacaagcttccacac
aagatttcttttttgaagacaaattttgtttagtcttaagatagaatgtgt gttatttaatttcttcc
tgttatactcctttaattggtgatattgtagaacactttatgactaagatc agaattaagatcatagt
tactatttcagtgaagcatggatattggttgcggca 

>Arachis_duranensis_ucp4 (proteína deduzida) 
MGLKGFVEGGIASVVAGCSTHPLDLIKVRMQLQGETTQPALALHSTSTHAPPHPPAPKAGPIAVGIKL
VQQEGVVALFSGVSATVLRQLLYSTTRMGLYDMFKNKWSDPNAGGSMSLSRKIAAGLIAGGIGAAVGN
PADVAMVRMQADGRLPPAQRRNYNSVLDAITRMVRNEGVTSLWRGSSLTVNRAMIVTASQLASYDEFK
EMILKKGLMRDGLGTHVTASFAAGFLASVTSNPVDVIKTRVMNMKVEPGAAPPYSGALDCAMKTVRAE
GPMALYKGFIPTITRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKNF 

>Arachis_duranensis_ucp5 (cDNA deduzido) 
aaaacacattcacacacatcagatctgacctatcatatgtctcagagggcc gccgtcccccactcttc
ttccatagcctgtggcctccattcccatcttatggtctctagtgatatctc caactccaactggtccc
aatagtcccaatttactctctaatccattcttttcattctaacatacacta accccaattcatcaatt
ttgcaccacaacaacaacaacatcatgggtgttaagggttttgtagaagga ggcatagcttcaatcgt
tgcaggctgttcaacccacccactcgacctcatcaaggtccgcatgcagct ccaaggcgagtccaatc
caacctccgtaccttccctccgacccgcactcgccttccaaaccggatccc gatccatccacgtctca
ccacctccgcaaatcacccaacctcctcgcgtcggactcgtaaccgtcggc gtcaagctcgtccagca
agaaggcctcgccgctctcttttctggtgtctccgccaccgtcctccgcca gacactctactccacca
ctcgtatgggcctctatgacctcctcaagcagaaatggtccgtcccttccc ctgttcccggcggcgcc
accaccatgcctctctcacgcaagatcgaggcagggctaatcgccggcggc gtcggagccgccgttgg
taacccagctgacgtggccatggtgaggatgcaggctgacgggagactccc tccagctcagcggcgca
actacaagtccgtcgtggacgccataacgaaaatggcgaagcaagaaggcg ttgcttccctgtggcgc
ggttcatcgcttaccgtgaaccgcgcgatgcttgttacggcgtcgcagctg gcgtcgtacgaccagtt
caaggaagcgattcttgaaaaaggtttgatgcgcgatggtttagggactca cgtgacggcgagttttg
cggcggggttcgttgcagctgttgcttcgaaccctgttgacgtgattaaga ctagggtaatgaacatg
agggtggagccaggggctgagccgccgtacactggggctcttgattgtgcg ctgaagacggtgcgtgc
ggagggtcccatggcgctgtacaagggtttcattcctacgatatcgaggca gggtcctttcactgttg
ttctgttcgttacgcttgaacaggttcgcaagctcttcaaggatttctgag aagactaccaagatgat
catcttcattatgataatggcgaaaaaataaaatgttatgacttgcgtttt ttgtttactcgtgtctt
gcgttttcaatattcctgatgttgtgcctgtggtagagtcatttttattat tatgatttaatccatca
aatccaatatttctggaatcaactggcctacactttttaatttttaataat aaaattcatgacaaaat
ataaaaaaatacaaatattatttttcaatttgtgatcgagtcaaattcttt gcgtccatcaatctcaa
gaatacaaagaaggtaggtaacaagtgggccaaaattttttattagaaaat tatagaagattctatgg
ttttaggttgtgagcgtgtaagtagcatagtcggttgtagagtgtggaaca gaacgcggtcattgtga
ggtgtgaatgctaccgtgatttgtgctaaaagatgctaactaaaagcgttg gtaacttgtttgaccct
tttcttttgtattactctttatgtttggttaagttattccagcggccagct ttaacaagcgaagctac
caaattgaagccttgcaagctgtt 

>Arachis_duranensis_ucp5 (proteína deduzida) 
MGVKGFVEGGIASIVAGCSTHPLDLIKVRMQLQGESNPTSVPSLRPALAFQTGSRSIHVSPPPQITQP
PRVGLVTVGVKLVQQEGLAALFSGVSATVLRQTLYSTTRMGLYDLLKQKWSVPSPVPGGATTMPLSRK
IEAGLIAGGVGAAVGNPADVAMVRMQADGRLPPAQRRNYKSVVDAITKMAKQEGVASLWRGSSLTVNR
AMLVTASQLASYDQFKEAILEKGLMRDGLGTHVTASFAAGFVAAVASNPVDVIKTRVMNMRVEPGAEP
PYTGALDCALKTVRAEGPMALYKGFIPTISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLFKDF 

>Arachis_ipaensis_ucp1a (cDNA deduzido) 
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gaaaaaatggtagctgatggcaagtccaaacctgcgatctccttcgctgga accttcaccagcagtgc
tttctctgcatgctttgctgaggcgtgcactattcccttggacactgtaaa agttaggcttcagcttc
aaaaacaagctttaggtgcccatgtggtgacgacccctaaatataagggta tgatggggactgttgcg
accattgctagggaagaaggtcttgcatcactctggaagggcattgtcccg gggctacatcatcaatg
tttgtatggaggtttaagaattgggttgtatgatcctgttaagactttata tgtgggaaaggatcatg
tcggagatgttccattgcccaaaaaatttcttgctgcattaacaactggtg ttgtggcaattgcagtg
gcgaatccaacagatcttgttaaagttagacttcaagcagaaggaaaattg cctcctggtgtgccaag
gcgttactctggatctttaaatgcatattctacaattgtaaaacagttcat gattatttctgtctaaa
ctggtcttggccccaatatagccagaaatgctattatcaacgctgctgaac tggccagctatgatcaa
gtgaaacagacgattttgaaattgccaggcttctctgataatgttgtaact catctcctttctggtct
aggggcagggttttttgctgtttgtattggatccccagttgacgtggttaa gtcaagaatgatgggag
attctagttacaaaagcacccttgattgtttcctcaagacattgaagaacg atggaccttttgccttt
tataaaggcttcatcccaaattttgaacggttaggatcttggaacgtaatc atgtttctaaccttaga
acaaactaagaagatcgttggacgtttagagtcaacctgaacacaaccaat ttacatggaggattttc
caagggaactgtttgtgactgccaaatgcaatggaggttattgaaaataga gggtcatctctccatat
tttgctacctatgatgcggttaaacaagaagatatatgtagagagataata gttattagaagagaaac
caaaaac 

AA= SUBSTITUIDO POR GG 

cDNA corrigido 

>Arachis_ipaensis_ucp1a (cDNA deduzido) 
gaaaaaatggtagctgatggcaagtccaaacctgcgatctccttcgctgga accttcaccagcagtgc
tttctctgcatgctttgctgaggcgtgcactattcccttggacactgtaaa agttaggcttcagcttc
aaaaacaagctttaggtgcccatgtggtgacgacccctaaatataagggta tgatggggactgttgcg
accattgctagggaagaaggtcttgcatcactctggaagggcattgtcccg gggctacatcatcaatg
tttgtatggaggtttaagaattgggttgtatgatcctgttaagactttata tgtgggaaaggatcatg
tcggagatgttccattgcccaaaaaatttcttgctgcattaacaactggtg ttgtggcaattgcagtg
gcgaatccaacagatcttgttaaagttagacttcaagcagaaggaaaattg cctcctggtgtgccaag
gcgttactctggatctttaaatgcatattctacaattgtaaaacagttcat gattatttctgtctgga
ctggtcttggccccaatatagccagaaatgctattatcaacgctgctgaac tggccagctatgatcaa
gtgaaacagacgattttgaaattgccaggcttctctgataatgttgtaact catctcctttctggtct
aggggcagggttttttgctgtttgtattggatccccagttgacgtggttaa gtcaagaatgatgggag
attctagttacaaaagcacccttgattgtttcctcaagacattgaagaacg atggaccttttgccttt
tataaaggcttcatcccaaattttgaacggttaggatcttggaacgtaatc atgtttctaaccttaga
acaaactaagaagatcgttggacgtttagagtcaacctgaacacaaccaat ttacatggaggattttc
caagggaactgtttgtgactgccaaatgcaatggaggttattgaaaataga gggtcatctctccatat
tttgctacctatgatgcggttaaacaagaagatatatgtagagagataata gttattagaagagaaac
caaaaac 

>Arachis_ipaensis_ucp1a (proteína deduzida)  
MVADGKSKPAISFAGTFTSSAFSACFAEACTIPLDTVKVRLQLQKQALGAHVVTTPKYKGMMGTVATI
AREEGLASLWKGIVPGLHHQCLYGGLRIGLYDPVKTLYVGKDHVGDVPLPKKFLAALTTGVVAIAVAN
PTDLVKVRLQAEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVKQFMIISVWTGLGPNIARNAIINAAELASYDQVK
QTILKLPGFSDNVVTHLLSGLGAGFFAVCIGSPVDVVKSRMMGDSSYKSTLDCFLKTLKNDGPFAFYK
GFIPNFERLGSWNVIMFLTLEQTKKIVGRLEST 

>Arachis_ipaensis_ucp1b (cDNA deduzido) 
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accacatcaaatctgagaatctatttgtgcaatgatatcccgagagagaaa ccacattgagttttggg
tttccgaaaatcagagacagtaatatcttagcaattttaaaaagggagcca aatcagtaatcaccttc
ggctcatttgccaaggctgcatcactatcgcactcgcattttgcatcaaaa cccatcctcttccttct
ctttcctcttatagattctcttcttcgctttatatataagtctcaattcag tgaattcaccccccttt
ttcttagcatttttctttgtttcttatcctctccttgaaaccatggtggct ggtggcaactccaaatc
cgatatctcctttgctggcactttcgccagcagtgctttctcagcgtgttt cgctgaggtgtgcacta
ttcccttggacactgccaaagttaggcttcagcttcagaaacaagctgtag cgggtgatgcagtgacc
ttacctaaatacaagggtatgatgggaacagttgcaaccattgccagggaa gaaggtctttcggcact
ttggaaggggattgtgccagggcttcatcgtcagtgtttgtatggaggttt aagaattgggttatatg
agcctgttaagaatttctatgttgggcgtgatcatgttggagatgttcctt tgttgcagaaaatcctt
gctgcatttacaactggtgctgtggcaattgcagttgcaaatccaactgat cttgtgaaagttagact
acaagcagaaggaaaattgcctgctggtgtgccgaggcgctacactggctc actgaatgcttattcta
caattgtgagacaggaaggagttggagctctttggactgggattggcccca atatagcaagaaatgct
atcatcaacgctgctgaactagccagctatgatcaagtgaaacagactatt ttgaaaattccgggatt
caccgataatgttgtgactcatcttcttgctggtctaggggctggattttt cgcagtctgtattggct
cccctgtcgacgtggttaagtcaagaatgatgggagattctagttacaaaa gcacccttgattgcttc
atcaaaacgttaaagaatgatggaccagcagccttttacaaagggttcata ccaaattttggacggct
aggatcttggaatgtgataatgtttctaactctagaacagactaaaaaatt cgtcaaaagtttagaat
cagcctaagctccagcagttgagtagagtagaaaatgcagtggaaacactc aagaaaataaaactcca
attctctcaattttgctagcttggagtatagcaaaatattttttggaggga aaaaaaattgagaataa
acatattcatgtatactagtactagttttaaaggttctaattttttcacga tattatttccttttgtc
gattgtaattctcttggaaagttcatttttatttgggcatggccctctttc gaattttagagagtcaa
agcctataatgggtttccttcatgaagtgaaacacgaagcatcaagcttga tatttgcaatcaccata
gtttcttttctccttcaatcaattatta 

>Arachis_ipaensis_ucp1 (proteína deduzida) 
MVAGGNSKSDISFAGTFASSAFSACFAEVCTIPLDTAKVRLQLQKQAVAGDAVTLPKYKGMMGTVATI
AREEGLSALWKGIVPGLHRQCLYGGLRIGLYEPVKNFYVGRDHVGDVPLLQKILAAFTTGAVAIAVAN
PTDLVKVRLQAEGKLPAGVPRRYTGSLNAYSTIVRQEGVGALWTGIGPNIARNAIINAAELASYDQVK
QTILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFAVCIGSPVDVVKSRMMGDSSYKSTLDCFIKTLKNDGPAAFYK
GFIPNFGRLGSWNVIMFLTLEQTKKFVKSLESA 

>Arachis_ipaensis_ucp2 (cDNA deduzido) 
gcgaggagaaatggttaaagctcattaaactgatgagagaggaagtgaccg ggaattgaattgaaaac
aggttgctttcatgctacctcccttcttaatcactcacccaaaagttccca tctttattgttttcgtt
aacattaattaaaataaaaaccgcattctttcacttcacatttttcaacaa caacaacaatgtcagat
cccaattccgcttcccagatttcattcgcccaagccttcttctgcagcgct ttcgccgcttgcttcgc
cgagttttgtactcttcctctggacacagctaaggtcaggcttcaactcca aaagaaggttgggattg
atgaagaagtaggtttacctaagtacaagggcctgctggggacaatgaaga ccattgctcgagaagag
ggtatatcagctttgtggaaaggcattgttcctggtatgcatcgccaatgt gtgtatggaggcttaag
aattgggttatatgatcctgtcaaaacgtttcttgttggtagtgcattcgt tggagaggttcctttgt
accatatgatacttgctgctctgttgactggtgctctggcaatcacggttg ctaatccaactgatctg
gtcaaagttagacttcaagctgaaggccagttgccaccaggggtacctaag cgttattctggtgccat
ggatgcttattctactatagtgagacaagaaggattaggggccttgtggac tgggcttgggccaaaca
tagcacggaatgcaattataaatgctgctgaactagctagctatgatcaag tgaaaatgacgattttg
aaaattccagggttcacagacagtgcatttactcaccttttagctggctta ggtgcaggtctttttgc
tgtctttattggttctccagttgatgtggtgaaatctagaatgatgggcga ttcaacctacaaaagta
cgtttgactgctttctcaagacttcatttaacgagggatttttggccttct acaatggtttccttcct
aattttggtcgagtaggagcctggaatgtgattatgtttcttacccttgaa caagccaagagattttt
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cagcggataagtgtagttactgttgatcatatgagattcatgaagcagttt gtgttctttcttggatg
actgctgccaaattgtcaacaaatttgttccaactgaaagatggctttaac aaatcatctgcgacgtg
gattgattcatgcatcagatattctttgtcagtgaagaaaccgtgaaattc tacatttctctattttt
gtttcctacttgtgccttgtagatgcaatggatcgattattcttaaatctt aaccaatgaattggccc
tctttggggatctacactgtactgtacccatatatgaatttgatatagtga acgatacttacttttct
attcatgttttttttg 

>Arachis_ipaensis_ucp2 (proteína deduzida) 
MSDPNSASQISFAQAFFCSAFAACFAEFCTLPLDTAKVRLQLQKKVGIDEEVGLPKYKGLLGTMKTIA
REEGISALWKGIVPGMHRQCVYGGLRIGLYDPVKTFLVGSAFVGEVPLYHMILAALLTGALAITVANP
TDLVKVRLQAEGQLPPGVPKRYSGAMDAYSTIVRQEGLGALWTGLGPNIARNAIINAAELASYDQVKM
TILKIPGFTDSAFTHLLAGLGAGLFAVFIGSPVDVVKSRMMGDSTYKSTFDCFLKTSFNEGFLAFYNG
FLPNFGRVGAWNVIMFLTLEQAKRFFSG 

>Arachis_ipaensis_ucp3 (cDNA deduzido) 
ttttttttccttttccggcaaaaacagatctaagaaacatgtcagggaaaa gtttatttgggaaagga
aattagggtttcggaaagctgccttttcgattattatttttctcaattgct ccttgttcacaatttta
acatgaaaatttgaaccatttattacaatatactgtattataatacatctc tttaactctctatgatt
gttctcggttctcactgttcctacggtaggaaaaaggaacacgcttgagtt taacgattgtgtcatca
tgagcagccccaaatgctttttaaggtatcattagagccaaaagatatcat ttaactcataactgtca
tgagttcgtgggttcctcaattgcctcaaaacagacttgtaggtatttttt cgtgaatcctatagcca
tgaaatcaggccatcaacatggtggaggtgataatgctcacacaaagatct tacttacttcactgtca
gccatggtggctgagactacaactttcccaattgacctgatcaagaccagg cttcaactccatggtga
gtcgctttcctcaagccgacccactggtgcagttcgaatagcagcagaaat tatccgtgaacaaggtc
ctcttggcctttacaaaggctggtctccagcaatcataagacacctattct acacacctattcgaatt
gtcgggtatgaacatatgaggagtgtggtttcagctgataatgcttcactc tctatctttagcaaggc
tcttgttggtggaatcagtggttgcatggctcaggttgtagcaagtccagc cgatcttgtcaaggtgc
ggatgcaagctgatggccgtatggcaaggcacggtattcaacctcgatatt cgggaccattcgatgct
tttgggaagattgttcaagccgaaggattgaaagggctgtggaagggtgtt ttgcctaatgtccaaag
agcgttcttggtgaacatgggagaattagcatgctatgatcatgccaaaca attggttatcagaagca
ggatagctgatgataatgtttatgcccacacattagcttccatcatgtcag gtcttgcggcaacttct
ttaagttgtccagctgatgtcgtgaagactaggatgatgaatcaagcggcc aaggaagggaaagtctt
gtatgttagctctcttgattgcttggtaaagacagttaaagttgaaggaat tcaagcactgtggaaag
gattcttcccgacatgggctcggctaggtccatggcaatttgtattctggg tatcctacgagaagttc
agaaaaattgcagggctctcttctttctgatgtaatgttcttactcataaa aatagtcttgtattcat
aaaaaactcacaattcaatgcacacacacctagattcattccttatattta aactattataagccttt
ctatgtagttgccttgtatggctaattttcaaacttttagtaatggaagag ttacaatttgttatgaa
ggtgat 

>Arachis_ipaensis_ucp3 (proteína deduzida) 
MKSGHQHGGGDNAHTKILLTSLSAMVAETTTFPIDLIKTRLQLHGESLSSSRPTGAVRIAAEIIREQG
PLGLYKGWSPAIIRHLFYTPIRIVGYEHMRSVVSADNASLSIFSKALVGGISGCMAQVVASPADLVKV
RMQADGRMARHGIQPRYSGPFDAFGKIVQAEGLKGLWKGVLPNVQRAFLVNMGELACYDHAKQLVIRS
RIADDNVYAHTLASIMSGLAATSLSCPADVVKTRMMNQAAKEGKVLYVSSLDCLVKTVKVEGIQALWK
GFFPTWARLGPWQFVFWVSYEKFRKIAGLSSF 

>Arachis_ipaensis_ucp4 (cDNA deduzido) 
tagctagatgcctagattccactttccataacataatatccatctttctgt gccgtgtccatatatac
aaacctttatatatttatattcttataattagtttctttcctcttcacagt tctttcagagtagctta
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tgtctaaaagacaaaggcccaacattatattcctcactattcatccatacc cttggtctctacaatca
tcactccaatcggtccattcccttacgctaatattttcccggaaaattctc tgacaaaatcaaacacc
accccctacatgctcaatttctttgattctctcaaagctcgaaacttttgc gcataactccaaatggg
tctcaaaggtttcgtggaaggaggcattgcttccgtcgttgcaggatgctc cacccaccctctcgacc
tcatcaaggtccgaatgcagctccagggcgagaccacccaacccgccctcg ccttacactctacctcc
acccacgcgccgccgcatcctcccgctcccaaagccggtccaattgccgtc ggcatcaagcttgtgca
acaagaaggcgtcgtcgccctttactcaggagtatccgccaccgtcctccg gcagctcctctactcca
ccacccgcatgggcctctacgatatgttcaagaataagtggtccgatccca atgccggcggcagcatg
tcactatcacggaagatcgcggcggggctgattgccggcggaatcggcgct gcggttggaaaccccgc
tgacgtggcaatggtccgcatgcaagctgacggaaggctcccgcccgccca acgacggaactataatt
ccgtgttggatgccatcacaaggatggttaagaatgagggtgtcactagtc tctggcgcggttcatca
ttaacggtgaatcgcgcaatgctggtgacagcctcacaattggcctcctac gacgagttcaaggagat
gatactgaaaaagggattgatgcgtgatgggcttgggacccacgtaacggc gagttttgcggcgggtt
tcgtggcatccgtgacctcaaaccccgtggacgtgatcaagactagggtga tgaacatgaaggtggag
ccaggggcggagccgccgtattccggagcgttggattgcgccatgaagacg gtgcgcgcggaggggcc
tatggccctatacaaaggattcattcctacgattacgaggcagggaccctt cacggttgtgctgttcg
tcacgttggaacaagttcgaaagttgctgaaaaatttttgaggtgtaccgt ggtgtccaagaacaagc
gatccacacaagatttttgtttttaagacaaattttgtttagtcttaagat agaatgtgtgttattta
atttcttcctgttatgatcctttaatt 

>Arachis_ipaensis_ucp4 (proteína deduzida) 
MGLKGFVEGGIASVVAGCSTHPLDLIKVRMQLQGETTQPALALHSTSTHAPPHPPAPKAGPIAVGIKL
VQQEGVVALYSGVSATVLRQLLYSTTRMGLYDMFKNKWSDPNAGGSMSLSRKIAAGLIAGGIGAAVGN
PADVAMVRMQADGRLPPAQRRNYNSVLDAITRMVKNEGVTSLWRGSSLTVNRAMLVTASQLASYDEFK
EMILKKGLMRDGLGTHVTASFAAGFVASVTSNPVDVIKTRVMNMKVEPGAEPPYSGALDCAMKTVRAE
GPMALYKGFIPTITRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKNF 

>Arachis_ipaensis_ucp5 (cDNA deduzido) 
aaaacacattcacacacatcagatctgacctatcatatgtctcagagggcc gccgtcccccactcttc
ttccatagcctgtggcctccattcccatcttatggtctctagtgatatctc caactccaactggtccc
aatagtcccaatttactctctaatccattcttttcattctaacatacacta accccaattcatcaatt
ttgcaccacaacaacaacatcatgggtgttaagggttttgtagaaggaggc atagcttcaatcgttgc
aggctgttcaacccacccactcgacctcatcaaggtccgcatgcagctcca aggcgagtccaatccaa
cctccgtaccttccctccgacccgcactcgccttccaaaccggatcccgat ccatccacgtctcacca
cctccgcaaatcacccaacctcctcgcgtcggactcgtaaccgtcggcgtc aagctcgtccagcaaga
aggcctcgccgctctcttttctggtgtctccgccaccgtcctccgccagac actctactccaccactc
gtatggggctctatgacctcctcaagcagaaatggtccgtcccttcccctg ttcccggcggcgccacc
accatgcctctctcacgcaagatcgaggcagggctaatcgccggcggcgtc ggagccgccgttggtaa
cccagctgacgtggccatggtgaggatgcaggccgacgggagactccctcc agctcagcggcgcaact
acaagtccgtcgtggacgccataacgaaaatggcgaagcaagaaggcgttg cttccctgtggcgcggt
tcatcgcttacggtgaaccgcgcgatgcttgttacggcttcgcagctggcg tcgtacgaccagttcaa
ggaagcgattcttgaaaaaggtttgatgcgcgatggtttagggactcacgt gacggcgagttttgcgg
cggggttcgttgcagctgttgcttcgaaccctgttgacgtgattaagacta gggtaatgaacatgagg
gtggagccaggggctgagccgccgtacactggggctcttgattgtgctctg aagacggtgcgtgcgga
gggtcccatggcgctgtacaaggggttcattcctacgatatcgaggcaggg tcctttcactgttgttc
tgttcgttacgcttgaacaggttcgcaagctcttcaaggatttctgagaaa gactaccaagatgatca
tcatcattatgataatggcgaaaaaataaaatgttttgcgttttttgttta cttgtctcttgcgtttt
caagattcctgatgttttgcctgtggttgagtaatttttattattatgatt taatccatcaaatccaa
tatttctggaatcaactggcctacactttttaatttttaataataaaatac aagacaaaatataaaaa
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aaaatacaaatattatctttcaatgtgtgatccagtcaaattctttgcgtc catcaatttcaagaata
caaagaaggtaggtaacaagtgggccaaaatttttttataagaaaattata gaagattttatggtttt
aggtttgaagaattattgtgagcgtggaagtagcatagtcagttgtagagt gtggaacagaacacggt
tattgtgaggtgtgaaaggtaccgtgatttgtgcttcaagatgctaactaa aagcgttggtaacttgg
ttttcttttgtattactctttatgtttggttaagttattccagcggccagc tttaacaagcgaagcta
ccaagttgaagccttgcaagctgttaggcatcctcat 

>Arachis_ipaensis_ucp5 (proteína deduzida) 
MGVKGFVEGGIASIVAGCSTHPLDLIKVRMQLQGESNPTSVPSLRPALAFQTGSRSIHVSPPPQITQP
PRVGLVTVGVKLVQQEGLAALFSGVSATVLRQTLYSTTRMGLYDLLKQKWSVPSPVPGGATTMPLSRK
IEAGLIAGGVGAAVGNPADVAMVRMQADGRLPPAQRRNYKSVVDAITKMAKQEGVASLWRGSSLTVNR
AMLVTASQLASYDQFKEAILEKGLMRDGLGTHVTASFAAGFVAAVASNPVDVIKTRVMNMRVEPGAEP
PYTGALDCALKTVRAEGPMALYKGFIPTISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLFKDF 
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Apêndice 02: Alinhamento das pUCPs do tipo 1 e 2 de soja (Glycine max), bem como de outras 

leguminosas (Cajanus cajan, Glycine soja,  Phaseolus vulgaris, Medicago truncatula,Cicer arietinum, 

Lupinus angustifolius, Vigna angularis, Vigna radiata, Arachis duranensis e Arachis ipaensis. 

Legendas: 

Cinza – assinatura específica da UCP 

Amarelo – SPTE 

Turquesa – Sequência de arabidopsis 

Rosa – Aminoácidos variáveis 

Sublinhados – motivo AAAA específico de monocotiledôneas 

Branco/preto – Treonina e histidina conservadas 

Azul - PNBD 
 
 
 
AdUCP1I         MVAD-GKSKPVISFAGTFTSSAFSACFAEVSTIPL DTAQVRLQLQK---QALGANALT-- 54 
AiUCP1a         MVAD-GKSKPAISFAGTFTSSAFSACFAEACTIPL DTVKVRLQLQK---QALGAHVVT-- 54 
AdUCP1II        MVAD-GNSKPDISIAGTFATSAFSACFAEACTIPL DTAKVRLQLQK---QALGANVVT-- 54 
GmUCP1a1        MVAD-SKSNSDLSFGKIFASSAFSACFAEVCTIPL DTAKVRLQLQK---QAVAGDVVS-- 54 
GsUCP1a1        MVAD-SKSNSDLSFGKIFASSAFSACFAEVCTIPL DTAKVRLQLQK---QAVAGDVVS-- 54 
GmUCP1a2        MVAD-SKSKSDLSFGKTFASSAFSACFAEVCTIPL DTAKVRLQLQK---QAATGDVVS-- 54 
GsUCP1a2        MVAD-SKSKSDLSFGKTFASSAFSACFAEVCTIPL DTAKVRLQLQK---QAATGDVVS-- 54 
VaUCP1a         MVAD-SKSKSDLSFGKTFVSSAFSACFAEVCTIPL DTAKVRLQLQK---QAAAGDVIS-- 54 
VrUCP1a         MVAD-SKSKSDLSFGKTFASSAFSACFAEVCTIPL DTAKVRLQLQK---QAAAGDIIS-- 54 
PvUCP1a         MVAD-SKSKSDLSFGKTFASSAFSACFAEVCTIPL DTAKVRLQLQK---QAATGDVIS-- 54 
CcUCP1a         MVAD-SKSKSDLSFSKTFASSAFSACFAEVCTIPL DTAKVRLQLQK---QAVAGDVVS-- 54 
MtUCP1a         MVAD---SKSNLSFGPTFASSAFSACFAEVCTIPL DTAKVRLQLQK---QAVAGDVSS-- 52 
CaUCP1a         MVAADSNSKSDISFAGIFASSAFSACFAEICTIPL DTAKVRLQLQK---QAVAGDVVS-- 55 
LaUCP1a         MVAD-SNSKSDISFAGLFASSAFSACFAEVTTIPL DTAKVRLQLQK---KAVAGDAT--- 53 
GmUCP1b1        MVAG-GNSKSDISFAGTYASSAFAACFAEVCTLPL DTAKVRLQLQK---QAVVGDVVT-- 54 
GsUCP1b1        MVAG-GNSKSDISFAGTYASSAFAACFAEVCTLPL DTAKVRLQLQK---QAVVGDVVT-- 54 
GmUCP1b2        MVGG-GNSKSDISFAGTYASSAFAACFAEVCTLPLDTAKVRLQLQK---QAVLGDAVT-- 54 
GsUCP1b2        MVGG-GNSKSDISFAGTYASSAFAACFAEVCTLPL DTAKVRLQLQK---QAVLGDAVT-- 54 
CcUCP1b         MVGG-GNSKSDISFAGTFASSAFAACFAEVCTIPL DTAKVRLQLQK---QVIVGDAVT-- 54 
VaUCP1b         MVGG-GSSQSDISFAGTFASSAFAACFAEVCTIPL DTAKVRLQLQK---QPVIGDVIA-- 54 
VrUCP1b         MVGG-GSSKSDISFAGTFASSAFAACFAEVCTIPL DTAKVRLQLQK---QPVIGDVIA-- 54 
PvUCP1b         MVGG-GSSKSDISFAGTFASSAFAACFAEVCTIPL DTAKVRLQLQK---QAVVGDVVT-- 54 
AdUCP1b         MVAG-GNSKSDISFAGTFASSAFSACFAEVCTIPL DTAKVRLQLQK---QAVAGDAVT-- 54 
AiUCP1b         MVAG-GNSKSDISFAGTFASSAFSACFAEVCTIPL DTAKVRLQLQK---QAVAGDAVT-- 54 
MtUCP1b         MVGG-GNANSDISFVGTFASSAFSACFAEICTIPL DTAKVRLQLQK---QAVAGDTVS-- 54 
CaUCP1b         MVAG-GNSNSDISFAGTFASSAFSACFAEICTIPL DTAKVRLQLQK---QAVAGD-VS-- 53 
LaUCP1b         MVGG-GNSNSDISFAGTFAASAFSACFAEICTIPL DTAKVRLQLQK---QAVGDT--V-- 52 
AtUCP1          MVAA---GKSDLSLPKTFACSAFAACVGEVCTIPL DTAKVRLQLQK---SALAGD-VT-- 51 
SsUCP2          MPGD-HGSKVDISFAGRFTASAIAACFAEICTIPL DTAKVRLQLQKNVVAAAAGDAAPP- 58 
SsUCP1          ------MATASSSFTAIFFSSAFAACFAEVCTIPL DTAKVRLQLQR--KTPLPAPPAAA- 51 
GmUCP2          --MSDPY---QISFAQAFLCSAFAACFAEFCTIPL DTAKVRLQLQKKVG--IDDGVG--- 50 
GsUCP2          --MSDPY---QISFAQAFLCSAFAACFAEFCTIPL DTAKVRLQLQKKVG--IDDGVG--- 50 
VaUCP2          --MSDPN---QISFAVSFLCSAFAACFAEFCTIPL DTAKVRLQLQKKAG--VDDGVG--- 50 
VrUCP2          --MSDPN---QISFAVSFLCSAFAACFAEFCTIPL DTAKVRLQLQKKVG--VDDGVG--- 50 
PvUCP2          --MSDPN---QISFSIAFFCSAFAACFAEFCTIPL DTAKVRLQLQKKVG--VDTEVG--- 50 
CcUCP2          --MSDPN---QISFVQAFFCSAFAACVAEFCTIPL DTAKVRLQLQRKLG--VDDEVG--- 50 
MtUCP2          MSISDPN---HITFAQSFLCSAFAACFAEFCTIPL DTAKVRLQLQKKGG-VGDDGMG--- 53 
Caucp2          MSISDPN---HLSFTQSFLCSAFAACFAEFCTIPL DTAKVRLQLQKKGGSVGIDDAGNGI 57 
AdUCP2          --MSDPNSASQISFAQAFFCSAFAACFAEFCTLPL DTAKVRLQLQKKVG--IDEEVG--- 53 
AiUCP2          --MSDPNSASQISFAQAFFCSAFAACFAEFCTLPL DTAKVRLQLQKKVG--IDEEVG--- 53 
LaUCP2          --MSDPNPRPDITFAQAFLCSAFAACVAEFCTIPL DTAKVRLQLQKKVA--AEDGAA--- 53 
AtUCP2          --MADFKPRIEISFLETFICSAFAACFAELCTIPL DTAKVRLQLQR---KIPTGDGEN-- 53  
                            ::   :  **::**..*  *:** **.:******:               
 
 
 
 
 

1º Segmento citosólico 1º Segmento α-hélice transm. 1º Segmento da matriz 
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AdUCP1I         ---TPNYKGMMGTVATIAREEGLAALWKGIVPGIH RQCLYGGLRIGLYDPVKTLYVGKDH 111 
AiUCP1a         ---TPKYKGMMGTVATIAREEGLASLWKGIVPGLH HQCLYGGLRIGLYDPVKTLYVGKDH 111 
AdUCP1II        ---TPKYKGMMGTVATIAREEGLAALWKGIVPGLH RQCLYGGLRIGLYDPVKTLYVGKDH 111 
GmUCP1a1        ---LPKYKGMLGTVGTIAREEGLSALWKGIVPGLH RQCLYGGLRIGLYEPVKTFYVGKDH 111 
GsUCP1a1        ---LPKYKGMLGTVGTIAREEGLSALWKGIVPGLH RQCLYGGLRIGLYEPVKTFYVGKDH 111 
GmUCP1a2        ---LPKYKGMLGTVATIAREEGLSALWKGIVPGLH RQCLYGGLRIGLYDPVKTFYVGKDH 111 
GsUCP1a2        ---LPKYKGMLGTVATIAREEGLSALWKGIVPGLH RQCLYGGLRIGLYDPVKTFYVGKDH 111 
VaUCP1a         ---LPKYKGMLGTVGTIAREEGLSALWKGIVPGLH RQCVYGGLRIGLYEPVKSLYVGKDH 111 
VrUCP1a         ---LPKYKGMLGTVGTIAREEGLSALWKGIVPGLH RQCVYGGLRIGLYEPVKSLYVGKDH 111 
PvUCP1a         ---LPKYKGMLGTVGTIAREEGLSALWKGIVPGLH RQCLYGGLRIGLYEPVKSLYVGKDH 111 
CcUCP1a         ---LPKYKGMLGTVATIAREEGLSALWKGIVPGLH RQCLYGGLRIGLYEPVKTFYVGKDH 111 
MtUCP1a         ---LPKYKGMLGTVGTIAREEGLSALWKGIVPGLH RQCLYGGLRIGLYEPVKTFYTGSDH 109 
CaUCP1a         ---LPKYKGMLGTVSTIAREEGLSALWKGIVPGLH RQCLYGGLRIGLYEPVKTLYTGSDH 112 
LaUCP1a         ---LPKYKGMVGTVATIAREEGISALWRGIVPGLH RQCLYGGLRIGLYDPVKSLYVGKDH 110 
GmUCP1b1        ---LPKYRGLLGTVGTIAREEGLSALWKGIVPGLH RQCLNGGLRIALYEPVKNFYVGPDH 111 
GsUCP1b1        ---LPKYRGLLGTIGTIAREEGLSALWKGIVPGLH RQCLNGGLRIALYEPVKNFYVGPDH 111 
GmUCP1b2        ---LPRYRGLLGTVGTIAREEGFSALWKGIVPGLH RQCLNGGLRIALYEPVKNFYVGADH 111 
GsUCP1b2        ---LPRYRGLLGTVGTIAREEGFSALWKGIVPGLH RQCLNGGLRIALYEPVKNFYVGADH 111 
CcUCP1b         ---LPKYRGLMGTVATIAREEGLAALWKGIVPGLH RQCLNGGLRIALYEPVKNFYVGADH 111 
VaUCP1b         ---LPKYRGMLGTVATIAREEGLSALWKGIVPGLQ RQCVNGGLRIALYDPVKSFYVGPDH 111 
VrUCP1b         ---LPKYRGMLGTVATIAREEGLSALWKGIVPGLQ RQCVNGGLRIALYDPVKSFYVGPDH 111 
PvUCP1b         ---LPKYRGMLGTVGTIAREEGLSALWKGIVPGLQ RQCLNGGLRIALYEPVKNFYVGPDH 111 
AdUCP1b         ---LPKYKGMMGTVATIAREEGLSALWKGIVPGLH RQCLYGGLRIGLYEPVKNFYVGRDH 111 
AiUCP1b         ---LPKYKGMMGTVATIAREEGLSALWKGIVPGLH RQCLYGGLRIGLYEPVKNFYVGRDH 111 
MtUCP1b         ---LPKYKGMLGTVGTIAREEGLSALWKGIVPGLH RQCLYGGLRIGLYEPVKNLYVGKDH 111 
CaUCP1b         ---LPKYKGMLGTVGTIAREEGLSSLWKGIVPGLH RQCLYGGLRIGLYEPVKNLYVGSDH 110 
LaUCP1b         ---IPKYKGMLGTVGTIAREEGLSALWKGIVPGLH RQCVYGGLRIGLYEPVKNLYVGSDH 109 
AtUCP1          ---LPKYRGLLGTVGTIAREEGLRSLWKGVVPGLH RQCLFGGLRIGMYEPVKNLYVGKDF 108 
SsUCP2          ---LPKYRGLLGTAATIAREEGAAALWKGIVPGLH RQCIYGGLRIGLYEPVKSFYVGKDH 115 
SsUCP1          ---AAAGGGMLATIMCIAREEGVAALWKGVIPGLH RQFLYGGLRIGLYEPVKAFFVGGAA 108 
GmUCP2          ---LPKYKGLLGTVKTIAREEGISALWKGIVPGLH RQCLYGGLRIGLYDPVKTFLVGSAF 107 
GsUCP2          ---LPKYKGLLGTVKTIAREEGISALWKGIVPGLH RQCLYGGLRIGLYDPVKTFLVGSAF 107 
VaUCP2          ---LPKYKGMLSTIKTIAREEGISALWKGIVPGLH RQCLYGGLRIGLYDPVKTFLVGSAF 107 
VrUCP2          ---LPKYKGMLSTIKTIAREEGVSALWKGIVPGLH RQCLYGGLRIGLYDPVKTFLVGSAF 107 
PvUCP2          ---LPKYKGLLGTVKTIARDEGISALWKGIVPGLH RQCLYGGLRIGLYDPVKTFLVGSAF 107 
CcUCP2          ---LPKYKGLLGTVKTIAREEGISALWKGIVPGLH RQCLYGGLRIGLYDPVKTFLVGSAF 107 
MtUCP2          ---LPKYKGLLGTVKTIAREEGVSSLWKGIVPGLH RQCLYGGLRIALYDPVKTFLVGAAF 110 
Caucp2          GIASPKYKGLLGTVKTIAREEGVFALWKGIVPGLH RQCLYGGLRIALYDPVKIFLVGTAF 117 
AdUCP2          ---LPKYKGLLGTMKTIAREEGISALWKGIVPGIH RQCVYGGLRIGLYDPVKTFLVGSAF 110 
AiUCP2          ---LPKYKGLLGTMKTIAREEGISALWKGIVPGMH RQCVYGGLRIGLYDPVKTFLVGSAF 110 
LaUCP2          ---SPKYKGLLGTIKTIAREEGISALWTGIVPGLH RQCVYGGLRIGLYDPVKTFLVGSAF 110 
AtUCP2          ---LPKYRGSIGTLATIAREEGISGLWKGVIAGLH RQCIYGGLRIGLYEPVKTLLVGSDF 110 
                    .   * :.*   ***:**  .** *::.*:: :* : *****.:*:*** : .*    
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AdUCP1I         VGDVRLRKKILVALTTGDVAIAVANPTDIVEVRLQ AEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVK 171 
AiUCP1a         VGDVPLPKKFLAALTTGVVAIAVANPTDLVKVRLQ AEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVK 171 
AdUCP1II        VGDVPLPKKILAALTTGAVAIAVANPTDLVKVRLQ AEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVK 171 
GmUCP1a1        VGDVPLSKKILAAFTTGAFAIAVANPTDLVKVRLQ AEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVR 171 
GsUCP1a1        VGDVPLSKKILAAFTTGAFAIAVANPTDLVKVRLQ AEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVR 171 
GmUCP1a2        VGDVPLSKKILAAFTTGAFAIAVANPTDLVKVRLQ AEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVR 171 
GsUCP1a2        VGDVPLSKKVLAAFTTGAFAIAVANPTDLVKVRLQ AEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVR 171 
VaUCP1a         VGDVPLSKKILAGFTTGAVAIAVANPTDLVKVRLQ AEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVR 171 
VrUCP1a         VGDVPLSKKILAGFTTGAVAIAVANPTDLVKVRLQ AEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVR 171 
PvUCP1a         VGDVPLSKKILAAFTTGAVGIAVANPTDLVKVRLQ AEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVR 171 
CcUCP1a         VGDVPLSKKILAAFTTGAVAIAVANPTDLVKVRLQ AEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVR 171 
MtUCP1a         VGDVPLSKKILAAFTTGAVAIMVANPTDLVKVRLQ AEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSSIVR 169 
CaUCP1a         VGDVPLSKKILAAFTTGAVAITVANPTDLVKVRLQ AEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSSIVR 172 
LaUCP1a         VGDVSLSKKILAAFTTGAVAITIANPTDLVKVRLQ TEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVR 170 
GmUCP1b1        VGDVPLFKKILAGFTTGAMAIAVANPTDLVKVRLQ AEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVR 171 
GsUCP1b1        VGDVPLFKKILAGFTTGAMAIAVANPTDLVKVRLQ AEGKLPPGVPRRYSGSLNAYSTIVR 171 
GmUCP1b2        VGDVPLSKKILAGFTTGAMAIAVANPTDLVKVRLQ AEGKLPPGVPKRYSGSLNAYSTIMR 171 
GsUCP1b2        VGDVPLSKKILAGFTTGAMAIAVANPTDLVKVRLQ AEGKLPPGVPKRYSGSLNAYSTIMR 171 
CcUCP1b         VGDVPLYKKILAGFTTGAIAISVANPTDLVKVRLQ AEGKLPTGVPRRYSGSLNAYSTIVR 171 
VaUCP1b         VGDVPLSKKILAGFTTGAMAIAVANPTDLVKVRLQ SEGKLPPGVPRRYTGSLNAYSTIVR 171 
VrUCP1b         VGDVPLSKKILAGFTTGAMAIAVANPTDLVKVRLQ SEGKLPPGVPRRYTGSLNAYSTIVR 171 
PvUCP1b         VGDVPLFKKILAGFTTGAMAIAVANPTDLVKVRLQ SEGKLPPGVPRRYTGSLNAYSTIVR 171 
AdUCP1b         VGDVPLLQKILAAFTTGAVAIAVANPTDLVKVRLQ AEGKLPAGVPRRYTGSLNAYSTIVR 171 
AiUCP1b         VGDVPLLQKILAAFTTGAVAIAVANPTDLVKVRLQ AEGKLPAGVPRRYTGSLNAYSTIVR 171 
MtUCP1b         VGDAPLTKKILAALTTGAVAIAVANPTDLVKVRLQ AEGKLPPGVPRRYTGSLNAYSTIMR 171 
CaUCP1b         VGDAPLSKKILAALTTGAVAIAVANPTDLVKVRLQ AEGKLPAGVPRRYTGSLNAYSTIVK 170 
LaUCP1b         VGDVPLSKKVLAALTTGAVGIAVANPTDLVKVRLQ AEGKLPAGVPRRYSGSLNAYSTIIR 169 
AtUCP1          VGDVPLSKKILAGLTTGALGIMVANPTDLVKVRLQ AEGKLAAGAPRRYSGALNAYSTIVR 168 
SsUCP2          VGDVPLSKKIAAGFTTGAIAISIANPTDLVKVRLQ AEGKLAPGVPRRYTGAMDAYSKIAR 175 
SsUCP1          VGDVSLLSKILAALTTGVIAIVVANPTDLVKVRLQ ADGKANT-VKRSYSGALNAYATIIR 167 
GmUCP2          VGEVPLYHMILAALLTGALAITIANPTDLVKVRLQ AEGQLPTGVPKRYSGAIDAYLTILR 167 
GsUCP2          VGEVPLYHMILAALLTGALAITIANPTDLVKVRLQ AEGQLPTGVPKRYSGAIDAYLTILR 167 
VaUCP2          VGEVPIYHMILAALLTGALAITIANPTDLVKVRLQ SEGHLPSGVPRRYSGAIDAYLTILR 167 
VrUCP2          VGEVPIYHMILAALLTGALAITIANPTDLVKVRLQ SEGHLPSGVPRRYSGAIDAYLTILK 167 
PvUCP2          VGEVPIYHMILAALLTGALAITIANPTDLVKVRLQ SEGQLPSGVPRRYSGAIDAYLTILR 167 
CcUCP2          VGEVPLYHMVLAALLTGALAIMVANPTDLVKVRLQ AEGQLPSGVPRRYSGAIDAYITISR 167 
MtUCP2          VGEVPLYHMILAALLTGALAITIANPTDLVKVRLQ SEGQLPSGVPKRYSGAMDAYSTILR 170 
Caucp2          VGEVPLFHMILAALLTGALAITIANPTDLVKVRLQ AEGQLPSGVPKRYSGAMDAYSTILR 177 
AdUCP2          VGEVPLYHMILAALLTGALAITVANPTDLVKVRLQ AEGQLPPGVPKRYSGAMDAYSTIVR 170 
AiUCP2          VGEVPLYHMILAALLTGALAITVANPTDLVKVRLQ AEGQLPPGVPKRYSGAMDAYSTIVR 170 
LaUCP2          VGEVPIYHMILAALVTGALAITIANPTDLVKVRLQ AEGQLPPGVPKRYSGAMDAYSTIAR 170 
AtUCP2          IGDIPLYQKILAALLTGAIAIIVANPTDLVKVRLQ SEGKLPAGVPRRYAGAVDAYFTIVK 170 
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AdUCP1I         QEGIAALWTGLGPNIARNAIINAAELASNDQVKQT ILKLPGFSDNVVTHLLSGLGGGCFA 231 
AiUCP1a         QFMIISVWTGLGPNIARNAIINAAELASYDQVKQT ILKLPGFSDNVVTHLLSGLGAGFFA 231 
AdUCP1II        QEGIAALWTGLGPNIARNAIINAAELASYDQVKQT ILKLPGFSDNVVTHLLSGLGAGFFA 231 
GmUCP1a1        QEGVGALWTGLGPNIARNGIINAAELASYDQVKQTILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFA 231 
GsUCP1a1        QEGVGALWTGLGPNIARNGIINAAELASYDQVKQT ILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFA 231 
GmUCP1a2        QEGVGALWTGLGPNIARNGIINAAELASYDQVKQTILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFA 231 
GsUCP1a2        QEGVGALWTGLGPNIARNGIINAAELASYDQVKQT ILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFA 231 
VaUCP1a         QEGVGALWTGLGPNIARNGIINAAELASYDQVKQT ILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFA 231 
VrUCP1a         QEGVGALWTGLGPNIARNGIINAAELASYDQVKQT ILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFA 231 
PvUCP1a         QEGVGALWTGLGPNIARNGIINAAELASYDQVKQT ILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFA 231 
CcUCP1a         QEGVRALWTGLGPNIARNAIINAAELASYDQVKQT ILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFA 231 
MtUCP1a         QEGVRALWTGLGPNIARNGIINAAELASYDQVKQT ILKIPGFTDNVVTHLFAGLGAGFFA 229 
CaUCP1a         QEGVGALWTGLGPNIARNGIINAAELASYDQVKQT ILKIPGFTDNVLTHLLSGLGAGFFA 232 
LaUCP1a         QEGVGALWTGLGPNIARNGIINAAELASYDQVKQT ILKIPGFTDNVVTHLLSGLGAGFFA 230 
GmUCP1b1        QEGVGALWTGIGPNIARNGIINAAELASYDQVKQTILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFA 231 
GsUCP1b1        QEGVGALWTGIGPNIARNGIINAAELASYDQVKQT ILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFA 231 
GmUCP1b2        QEGVGALWTGIGPNIARNGIINAAELASYDQVKQTILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFA 231 
GsUCP1b2        QEGVGALWTGIGPNIARNGIINAAELASYDQVKQT ILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFA 231 
CcUCP1b         QEGVGALWTGIGPNIARNGIINAAELASYDQVKQT ILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFA 231 
VaUCP1b         QEGVGALWTGIGPNITRNGIINAAELASYDQVKQT ILKIPGFTDNVLTHLLAGLGAGFFA 231 
VrUCP1b         QEGVGALWTGIGPNITRNGIINAAELASYDQVKQT ILKIPGFTDNVLTHLLAGLGAGFFA 231 
PvUCP1b         QEGVGALWTGIGPNITRNGIINAAELASYDEVKQN ILKIPGFTDNVLTHLLAGLGAGFFA 231 
AdUCP1b         QEGVGALWTGIGPNIARNAIINAAELASYDQVKQT ILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFA 231 
AiUCP1b         QEGVGALWTGIGPNIARNAIINAAELASYDQVKQT ILKIPGFTDNVVTHLLAGLGAGFFA 231 
MtUCP1b         QEGIGALWTGIGPNVARNAIINAAELASYDQVKQT ILKIPGFTDNVVTHLLSGLGAGFFA 231 
CaUCP1b         QEGIGALWTGIGPNVARNAIINAAELASYDQVKQT ILKIPGFTDNVVTHLLSGLGAGFFA 230 
LaUCP1b         QEGVSALWTGIGPNIARNAIINAAELASYDQVKQT ILKIPGFTDNVVTHLLSGLGAGFFA 229 
AtUCP1          QEGVRALWTGLGPNVARNAIINAAELASYDQVKET ILKIPGFTDNVVTHILSGLGAGFFA 228 
SsUCP2          QEGIAALWTALGPNVARNAIINAAELASYDQVKQT ILKLPGFKDDVVTHLFAGLGAGFFA 235 
SsUCP1          QEGIGALWTGLGPNVARNAIINAAELASYDQFKQM FLKLPGFTDNVFTHLLAGLGAGFFA 227 
GmUCP2          QEGIGALWTGLGANIARNAIINAAELASYDKVKRT ILKIPGFMDNVYTHLLAGLGAGLFA 227 
GsUCP2          QEGIGALWTGLGANIARNAIINAAELASYDKVKRT ILKIPGFMDNVYTHLLAGLGAGLFA 227 
VaUCP2          QEGIGALWTGLGPNIARNAIINAAELASYDKVKRT ILKIPGFMDNVYTHLLAGLGAGLFA 227 
VrUCP2          QEGIGALWTGLGPNIARNAIINAAELASYDKVKRT ILKIPGFMDNVYTHLLAGLGAGLFA 227 
PvUCP2          QEGIGALWTGLGPNIARNAIINAAELASYDQVKRT ILKIPGFMDNVYTHLLAGLGAGLFA 227 
CcUCP2          QEGIGALWTGLGPNIARNAIINAAELASYDQVKRT ILTIPGFMDDVYTHLLAGLGAGLFA 227 
MtUCP2          QEGLGALWTGLGPNIARNAIINAAELASYDRVKQT ILKIPGFMDNAFTHLLAGLGAGLFA 230 
Caucp2          QEGLGALWTGLGPNIARNAIINAAELASYDQVKQT ILKIPGFTDNAFTHLLAGSGAGLFA 237 
AdUCP2          QEGLGALWTGLGPNIARNAIINAAELASYDQVKMT ILKIPGFTDSAFTHLLAGLGAGLFA 230 
AiUCP2          QEGLGALWTGLGPNIARNAIINAAELASYDQVKMT ILKIPGFTDSAFTHLLAGLGAGLFA 230 
LaUCP2          QEGLGALWTGLGPNVARNAIINAAELASYDQVKQT ILKIPGFMDNGFTHLLAGLGAGLFA 230 
AtUCP2          LEGVSALWTGLGPNIARNAIVNAAELASYDQIKET IMKIPFFRDSVLTHLLAGLAAGFFA 230 
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AdUCP1I         VCIGSPVDVVKSRMMGDS-SFKSTLDCFLKTLKND GPFAFYIVFIPNFGRLGSWNVIMFL 290  
AiUCP1a         VCIGSPVDVVKSRMMGDS-SYKSTLDCFLKTLKND GPFAFYKGFIPNFERLGSWNVIMFL 290  
AdUCP1II        VCIGSPVDVVKSRMMGDS-SYKSTLDCFLKTLKND GPFAFYKGFIPNFGRLGSWNVIMFL 290  
GmUCP1a1        VCIGSPVDVVKSRMMGDS-SYKNTLDCFIKTLKNDGPLAFYKGFLPNFGRLGSWNVIMFL 290  
GsUCP1a1        VCIGSPVDVVKSRMMGDS-SYKNTLDCFIKTLKND GPLAFYKGFLPNFGRLGSWNVIMFL 290  
GmUCP1a2        VCIGSPVDVVKSRMMGDS-SYRNTLDCFIKTLKNDGPLAFYKGFLPNFGRLGSWNVIMFL 290  
GsUCP1a2        VCIGSPVDVVKSRMMGDS-SYRNTLDCFIKTLKND GPLAFYKGFLPNFGRLGSWNVIMFL 290  
VaUCP1a         VCIGSPVDVVKSRMMGDS-SYKNTLDCFIKTLKND GPLAFYKGFLPNFGRLGSWNVIMFL 290  
VrUCP1a         VCIGSPVDVVKSRMMGDS-SYKNTLDCFIKTLKND GPMAFYKGFLPNFGRLGSWNVIMFL 290  
PvUCP1a         VCIGSPVDVVKSRMMGDS-SYKNTLDCFIKTLKND GPMAFYKGFLPNFGRLGSWNVIMFL 290  
CcUCP1a         VCIGSPVDVVKSRMMGDS-SYKSTLDCFIKTLKND GPFAFYKGFLPNFGRLGSWNVIMFL 290  
MtUCP1a         VCIGSPVDVVKSRMMGDS-SYKSTLDCFVKTLKND GPLAFYKGFLPNFGRLGSWNVIMFL 288  
CaUCP1a         VCIGSPVDVVKSRMMGDS-SYKSTLDCFVKTLKND GPLAFYKGFLPNFGRLGSWNVIMFL 291  
LaUCP1a         VCIGSPIDVVKSRMMGDS-SYKSTLDCFVKTLKND GPAAFYKGFLPNFGRLGSWNVIMFL 289  
GmUCP1b1        VCVGSPVDVVKSRMMGDS-SYKSTLDCFVKTLKNDGPFAFYKGFIPNFGRLGSWNVIMFL 290  
GsUCP1b1        VCVGSPVDVVKSRMMGDS-SYKSTLDCFVKTLKNDGPFAFYKGFIPNFGRLGSWNVIMFL 290  
GmUCP1b2        VCAGSPVDVVKSRMMGDS-SYKSTLDCFIKTLKNDGPFAFYMGFIPNFGRLGSWNVIMFL 290  
GsUCP1b2        VCAGSPVDVVKSRMMGDS-SYKSTLDCFIKTLKNDGPFAFYMGFIPNFGRLGSWNVIMFL 290  
CcUCP1b         VCVGSPVDVVKSRMMGDS-SYKSTLDCFVKTLKNDGPFAFYKGFIPNFGRLGSWNVIMFL 290  
VaUCP1b         VCVGSPVDVVKSRMMGDS-SYKSTLDCFIKTLKND GPFSFYKGFIPNFGRLGSWNVIMFL 290  
VrUCP1b         VCVGSPVDVVKSRMMGDS-SYKSTIDCFIKTLKND GPFAFYKGFIPNFGRLGSWNVIMFL 290  
PvUCP1b         VCVGSPVDVVKSRMMGDS-SYKSTLDCFIKTLKND GPFAFYKGFIPNFGRLGSWNVIMFL 290  
AdUCP1b         VCIGSPVDVVKSRMMGDS-SYKSTLDCFIKTLKND GPAAFYKGFIPNFGRLGSWNVIMFL 290  
AiUCP1b         VCIGSPVDVVKSRMMGDS-SYKSTLDCFIKTLKND GPAAFYKGFIPNFGRLGSWNVIMFL 290  
MtUCP1b         VCIGSPVDVVKSRMMGDS-SYKSTIDCFVKTLKND GPLAFYKGFIPNFGRLGSWNVIMFL 290  
CaUCP1b         VCIGSPVDVVKSRMMGDP-SYKNTLDCFVKTLKND GPLAFYKGFIPNFGRLGSWNVIMFL 289  
LaUCP1b         VCIGSPVDVVKLSMMGDP-SYKSTLDCFVKTLKND GILAFYKGFLPNFGRLGSWNVIMFL 288  
AtUCP1          VCIGSPVDVVKSRMMGDSGAYKGTIDCFVKTLKSD GPMAFYKGFIPNFGRLGSWNVIMFL 288  
SsUCP2          VCVGSPVDVVKSRMMGDS-AYKSTLDCFVKTLKND GPLAFYKGFLPNFARLGSWNVIMFL 294  
SsUCP1          VCIGSPVDVVKSRMMGDS-TYRSTLDCFAKTLKND GPGAFYKGFIANFCRIGSWNVIMFL 286  
GmUCP2          VFIGSPVDVVKSRMMGDS-TYKSTFECFLKTLLNE GFLAFYKGFLPNFSRVGAWNVIMFL 286  
GsUCP2          VFIGSPVDVVKSRMMGDS-TYKSTFECFLKTLLNE GFLAFYKGFLPNFSRVGAWNVIMFL 286  
VaUCP2          VFIGSPVDVVKSRMMGDS-TYKSTFDCFLKTLLNE GFLAFYKGFLPNFGRVGAWNVIMFL 286  
VrUCP2          VFIGSPVDVVKSRMMGDS-TYKNTFDCFLKTLLNE GFLAFYKGFLPNFGRVGAWNVIMFL 286  
PvUCP2          VLIGSPVDVVKSRMMGDS-TYKSTFDCFVKTLLNE GFLAFYKGFLPNFGRVGAWNVLMFL 286  
CcUCP2          VFIGSPVDVVKSRMMGDS-TYKSTFDCFLKTLLNE GFTAFYKGFLPNFGRIGAWNVVMFL 286  
MtUCP2          VFIGSPVDVVKSRMMGDS-SYKNTFDCFLKTLFNE GFLAFYKGFLPNFGRVGVWNVIMFL 289  
Caucp2          VFIGSPVDVVKSRMMGDS-SYKNTFDCFLKTLFNE GFFAFYKGFLPNFGRVGAWNVVMFL 296  
AdUCP2          VFIGSPVDVVKSRMMGDS-TYKSTFDCFLKTSFNE GFLAFYKGFLPNFGRVGAWNVIMFL 289  
AiUCP2          VFIGSPVDVVKSRMMGDS-TYKSTFDCFLKTSFNE GFLAFYNGFLPNFGRVGAWNVIMFL 289  
LaUCP2          VFIGSPVDVVKSRMMGDS-SYKSTLDCFFKTSFNE GFLAFYKGFLPNFGRVGAWNVIMFL 289  
AtUCP2          VCIGSPIDVVKSRMMGDS-TYRNTVDCFIKTMKTE GIMAFYKGFLPNFTRLGTWNAIMFL 289  
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AdUCP1I         TL EQTKKIVGRLEST--- 305  
AiUCP1a         TL EQTKKIVGRLEST--- 305  
AdUCP1II        TL EQTKKIVGRLEST--- 305  
GmUCP1a1        TL EQTKKFVKSLESS--- 305  
GsUCP1a1        TL EQTKKFVKSLESS--- 305  
GmUCP1a2        TL EQTKRFVKSLELS--- 305  
GsUCP1a2        TL EQTKRFVKSLELS--- 305  
VaUCP1a         TL EQTKNFVKSLESS--- 305  
VrUCP1a         TL EQTKNFVKSLESS--- 305  
PvUCP1a         TL EQTKKFIKNLESP--- 305  
CcUCP1a         TL EQTKKFVKSLESS--- 305  
MtUCP1a         TL EQAKKFAKSLQSS--- 303  
CaUCP1a         TL EQTKKFVKSLSSS--- 306  
LaUCP1a         TL EQTKKFVKGLESS--- 304  
GmUCP1b1        TL EQAKKFVKTLESA--- 305  
GsUCP1b1        TL EQAKKFVKTLESA--- 305  
GmUCP1b2        TL EQAKKFVKSLESA--- 305  
GsUCP1b2        TL EQAKKFVKSLESA--- 305  
CcUCP1b         TL EQAKKFVKSLESA--- 305  
VaUCP1b         TL EQAKMYVKRLESA--- 305  
VrUCP1b         TL EQAKKYVKRLESA--- 305  
PvUCP1b         TL EQAKKYVKRLESA--- 305  
AdUCP1b         TL EQTKKFVKSLESA--- 305  
AiUCP1b         TL EQTKKFVKSLESA--- 305  
MtUCP1b         TL EQTKKFVKKLESA--- 305  
CaUCP1b         TL EQTKKFVKSLESA--- 304  
LaUCP1b         TL EQTKKFVKGLESA--- 303  
AtUCP1          TL EQAKKYVRELDASKRN 306 
SsUCP2          TL EQVQKLFVRKPAS--- 309  
SsUCP1          TL EQVRRFFL-------- 296  
GmUCP2          TL EQAKRVIRG------- 297  
GsUCP2          TL EQAKRVIRG------- 297  
VaUCP2          TF EQAKRFLRG------- 297  
VrUCP2          TF EQAKRFLRG------- 297  
PvUCP2          TF EQAKRVLRG------- 297  
CcUCP2          TL EQVKRVFRG------- 297  
MtUCP2          TL EQAKRVFRG------- 300  
Caucp2          TL EQAKNVFRG------- 307  
AdUCP2          TL EQAKRFFSG------- 300  
AiUCP2          TL EQAKRFFSG------- 300  
LaUCP2          TL EQAKRVLRG------- 300  
AtUCP2          TL EQVKKVFLREVLYD-- 305 
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Apêndice 03: Alinhamento das pUCPs do tipo 3 de soja (Glycine max), bem como de outras 

leguminosas (Cajanus cajan, Glycine soja,  Phaseolus vulgaris, Medicago truncatula,Cicer arietinum, 

Lupinus angustifolius, Vigna angularis, Vigna radiata, Arachis duranensis e Arachis ipaensis. 

Cinza – assinatura específica da UCP 

Amarelo – SPTE 

Turquesa – Sequência de arabidopsis 

Rosa – Aminoácidos variáveis 

Branco/preto – Alanina e histidina conservadas 

Azul - PNBD 
 
 
 
GmUCP3          MKSGYQHGGVDITHTKAFLTSLSAMVAETTTFPID LIKTRLQLHG-ESLSSSHPTSAFRV 59 
GsUCP3          MKSGYQHGGVDITHTKAFLTSLSAMVAETTTFPID LIKTRLQLHG-ESLSSSHPTSAFRV 59 
CcUCP3          --MGYQHGGVDTAHTKVFLTSLSAMVAETITFPID LIKTRLQLHG-ESLSSSRPTSAFRV 57 
VaUCP3          MKSGHEHGGVDTAQTKILLTSFSAMVAETTTFPID LIKTRLQLHG-ESLSSSRPTRAYRV 59 
VrUCP3          MKSGHEHGGVDTAQTKVLLTSFSAMVAETTTFPID LIKTRLQLHG-ESLSSSRPTSAYRV 59 
PvUCP3          MKPGHQNVGVDSAQTKVLVTSFSAMVAETTTFPVD LIKTRLQLHG-ESLSSSSPASAFRV 59 
LaUCP3          MKSGYQHGGVDNAHTKVLLTSMSAMVAETTTFPVDLIKTRLQLHG-ESLSSTRSTSAFRI 59 
MtUCP3          MKSGNQ---VDNTHTKILLTSLSAMVAESTTFPID LIKTRLQLHG-ESLSSTRPTGAFQI 56 
CaUCP3          MKSGHQQGGVDTTHTKILITSLSAMVAESTTFPID LIKTRLQLHG-ESISSSRSTGAFRI 59 
AdUCP3          MKSGHQHGGGDNAHTKILLTSLSAMVAETTTFPID LIKTRLQLHG-ESLSSSRPTGAVRI 59 
AiUCP3          MKSGHQHGGGDNAHTKILLTSLSAMVAETTTFPID LIKTRLQLHG-ESLSSSRPTGAVRI 59 
AtUCP3          -MERSRVTREAPTGTRILLASLSAMVAESVTFPID LTKTRMQLHGSGSASGAHRIGAFGV 59 
SsUCP3          -------------------------MAEASTYPLD AVKTRLQLHR--NPGGSGGRGVVRV 33 
                                         :**: *:*:*   ***:***   . ..:    .  : 
 
 
GmUCP3          GLGIIREQGALGLYSGLSPAIIRHMFYSPIRIVGY ENLRNVVS----VDNASFSIVGKAV 115 
GsUCP3          GLGIIREQGALGLYSGLSPAIIRHMFYSPIRIVGY ENLRNVVS----VDNASFSIVGKAV 115 
CcUCP3          GMGIVSEQGALGLYRGLSPAIIRHLFYTPIRIVGY EHLRSVIF----VDNASISIVGKAI 113 
VaUCP3          GLGIVREQGVVGLYSGLSPAIIRHLFYTPIRIVGY EHLRSVVS----ADNGSFSIVGKAV 115 
VrUCP3          GLGIVREQGVVGLYSGLSPAIIRHLFYTPIRIVGY EHLRSVVS----ADNGSFSIVGKAV 115 
PvUCP3          GLGIVREQGVVGLYSGLSPAIIRHLFYTPIRIVGY EHLRSVVS----ADNGSFSVVGKAV 115 
LaUCP3          ALDIIREQGPLGLYKGLSPAIIRHLFYTPIRIVGY EHLRTVVS----SDNGSISIISKAV 115 
MtUCP3          GLDIIRQQGPLCLYKGLSPAILRHLFYTPIRIVGY EHLRSVIS----SDNGSPSIIGKAV 112 
CaUCP3          GLDIIRKQSPLGLYKGLSPAIFRHLFYTPIRIVGY EHMRSVAS----ADNGSLSIIGKAF 115 
AdUCP3          AAEIIREQGPLGLYKGWSPAIIRHLFYTPIRIVGY EHMRSVVS----ADNASLSIFSKAL 115 
AiUCP3          AAEIIREQGPLGLYKGWSPAIIRHLFYTPIRIVGY EHMRSVVS----ADNASLSIFSKAL 115 
AtUCP3          VSEIARKEGVIGLYKGLSPAIIRHLFYTPIRIIGY ENLKGLIVRSETNNSESLPLATKAL 119 
SsUCP3          AAELVRDGG---VYRGFSPAVLRHLMYTPLRIVGY EHLRSTLA----SEGREVGLFEKAI 86 
                   :  . .   :* * ***::**::*:*:**:** *:::         :. .  :  **. 
 
 
GmUCP3          VGGISGVLAQVIASPADLVKVRMQADGQRVSQGLQPRYSGPFDALNKIVRAEGFQGLWKG 175 
GsUCP3          VGGISGVLAQVIASPADLVKVRMQADGQRVSQGLQ PRYSGPFDALNKIVRAEGFQGLWKG 175 
CcUCP3          VGGISGVVAQVIASPADLVKVRMQADGQRVSQGLQPRYLGPFDALNKIVQAEGFQGLWKG 173 
VaUCP3          VGGTSGVMAQIIASPADLVKVRMQADGHRVNQGLQPRYSGPFDALNKIVRAEGFRGLWKG 175 
VrUCP3          VGGTSGVMAQIIASPADLVKVRMQADGHRVNQGLQ PRYSGPFDALNKIVRAEGFRGLWKG 175 
PvUCP3          VGGASGVVAQIIASPADLVKVRMQADGQRMNQGHQPRYSGPFDALNKIVRAEGFRGLWKG 175 
LaUCP3          VGGTSGCIAQIIASPADLVKVRMQADGRLMSQGLQ PRYSGPFDAFSKIVQAEGFRGLWKG 175 
MtUCP3          VGGISGSMAQVIASPADLVKVRMQADSQMMRKGLQPRYSGPIDAFNKIIKAEGFQGLWKG 172 
CaUCP3          VGGISGSMAQVIASPADLIKVRMQADSQMMSQGLQPRYSGPFDALNKIVQAEGFQGLWKG 175 
AdUCP3          VGGISGCMAQVVASPADLVKVRMQADGRMARHGIQPRYSGPFDAFRKIVQAEGLKGLWKG 175 
AiUCP3          VGGISGCMAQVVASPADLVKVRMQADGRMARHGIQPRYSGPFDAFGKIVQAEGLKGLWKG 175 
AtUCP3          VGGFSGVIAQVVASPADLVKVRMQADGRLVSQGLK PRYSGPIEAFTKILQSEGVKGLWKG 179 
SsUCP3          AGGLSGVAAQVVSSPADLMKVRMQADSRMLNQGIQPRYTGIADAFTKIIRAEGFRGLWKG 146 
                .** **  **:::*****:*******.:   :* : *** *  :*: **:::**.:***** 
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GmUCP3          VFPNIQRAFLVNMGELACYDHAKQFVIRSRIADDN VFAHTFASIMSGLAATSLSCPADVV 235 
GsUCP3          VFPNIQRAFLVNMGELACYDHAKQFVIRSRIADDN VFAHTFASIMSGLAATSLSCPADVV 235 
CcUCP3          VFPNIQRAFLVNMGELACYDHAKQFVIRSRIAEDN IY AHTLASIMSGLAATSLSCPADVV 233 
VaUCP3          VFPNIQRAFLVNMGELACYDHAKQFVIRSRIADDN VYAHTLASIVSGLAATSLSCPADVV 235 
VrUCP3          VFPNIQRAFLVNMGELACYDHAKQFVIRSRIADDN VYAHTLASIMSGLAATSLSCPADVV 235 
PvUCP3          VFPNIQRAFLVNMGELACYDHAKQFVIRSRIADDN VYAHTLASIISGLAATSLSCPADVV 235 
LaUCP3          VFPNIQRAFLVNMGELACYDHAKQIVIKSRIAEDN VYAHTLASTMSGLAATSLSCPADVV 235 
MtUCP3          VFPNIQRAFLVNMGELACYDHAKQFVIKSKIAEDN VYAHTLASIMSGLAATSLSCPADVV 232 
CaUCP3          VFPNIQRAFLVNMGELAVYDHAKQFVIKSRIAEDN VYAHTLASIMSGLAATSLSCPADVV 235 
AdUCP3          VLPNVQRAFLVNMGELACYDHAKQLVIRSRIADDN VYAHTLASIMSGLAATSLSCPADVV 235 
AiUCP3          VLPNVQRAFLVNMGELACYDHAKQLVIRSRIADDN VYAHTLASIMSGLAATSLSCPADVV 235 
AtUCP3          VLPNIQRAFLVNMGELACYDHAKHFVIDKKIAEDN IF AHTLASIMSGLASTSLSCPADVV 239 
SsUCP3          VVPNAQRAFLVNMGELTCYDQAKRLIIRKQICDDN LYAHTLASIASGLSATTLSCPADVI 206 
                *.** ***********: **:**:::* .:*.:** ::***:**  ***::*:*******: 
 
 
 
GmUCP3          KTRMMNQAAKKEGKVLYNSSYDCLVKTIKVEGIRA LWKGFFPTWARLGPWQFVFWVSYEK 295 
GsUCP3          KTRMMNQAAKKEGKVLYNSSYDCLVKTIKVEGIRA LWKGFFPTWARLGPWQFVFWVSYEK 295 
CcUCP3          KTRMMNQAAKKEGTVLYNSSCDCLVKTVKVEGIRA LWKGFFPTWARLGPWQFVFWVSYEK 293 
VaUCP3          KTRMMNQAAKKEGKYLYNSSYDCLVKTVKVEGIRA LWKGFFPTWARLGPWQFVFWVTYEK 295 
VrUCP3          KTRMMNQAAKREGKYLYNSSYDCLVKTVKVEGIRA LWKGFFPTWARLGPWQFVFWVTYEK 295 
PvUCP3          KTRMMNQAAKKEGKVLYNSSYDCLVKTVKVEGTRALWKGFFPTWARLGPWQFVFWVSYEK 295 
LaUCP3          KTRMMNQSAKNEGKVLYSSSFDCLVKTAKVEGIRA LWKGFFPTWARLGPWQFVFWVSYEK 295 
MtUCP3          KTRMMNQTAKKEGNVLYRSSYDCLVKTVKVEGIRA LWKGFFPTWARLGPWQFVFWVSYEK 292 
CaUCP3          KTRMMNQAAKKEGNVLYSSSYDCLVKTVKVEGLRALWKGFFPTWARLGPWQFVFWVSYEK 295 
AdUCP3          KTRMMNQVAK-EGKVLYISSLDCLVKTVKVEGIQA LWKGFFPTWARLGPWQFVFWVSYEK 294 
AiUCP3          KTRMMNQAAK-EGKVLYVSSLDCLVKTVKVEGIQA LWKGFFPTWARLGPWQFVFWVSYEK 294 
AtUCP3          KTRMMNQGEN----AVYRNSYDCLVKTVKFEGIRA LWKGFFPTWARLGPWQFVFWVSYEK 295 
SsUCP3          KTRMMNQGKE--GKAMYRSSYDCLVKTVRHEGVTA LLKGFLLTWARLGPCQFVFWVSYEK 264 
                *******  :     :* .* ****** : **  * * ***: ******* ******:*** 
 
 
GmUCP3          FRKFAGLSSF 305 
GsUCP3          FRKFAGLSSF 305 
CcUCP3          FRKFAGLSSF 303 
VaUCP3          FRKFAGLSSF 305 
VrUCP3          FRKFAGLSSF 305 
PvUCP3          FRKFAGLSSF 305 
LaUCP3          FRKIAGLSSF 305 
MtUCP3          FRKLAGLSSF 302 
CaUCP3          FRNFAGLSSF 305 
AdUCP3          FRKIAGLSSF 304 
AiUCP3          FRKIAGLSSF 304 
AtUCP3          FRLLAGISSF 305 
SsUCP3          LRQASGISSF 274 
                :*  :*:*** 
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Apêndice 04: Alinhamento das pUCPs dos tipos 4,5 e 6 de soja (Glycine max), bem como de 

outras leguminosas (Cajanus cajan, Phaseolus vulgaris, Medicago truncatula,Cicer arietinum, Lupinus 

angustifolius, Vigna angularis, Vigna radiata, Arachis duranensis e Arachis ipaensis. 

 

Cinza – assinatura específica da UCP 

Amarelo – SPTE 

Turquesa – Sequência de arabidopsis 

Rosa – Aminoácidos variáveis 

Branco/preto – Treonina e histidina conservadas 

Azul – PNBD 

 
 
 
 
SsUCP4          MGVKGFVEGGIASIVAGCSTHPLDLIKVRMQLQGE AAA------------VTAAPQPALR 48 
SsUCP5          MGVKGFVEGGIASIVAGCSTHPLDLIKVRMQLQGE AA---------------AAPQPALR 45 
LaUCP4a         MGIKGFVEGGIASIIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGE SN---------------PAPVRNIR 45 
LaUCP4b         MGLKGFAEGGIASIIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGE PN---------------PNPVHNLR 45 
AdUCP4          MGVKGFVEGGIASIVAGCSTHPLDLIKVRMQLQGE SN---------------PTSVPSLR 45 
AiUCP4          MGVKGFVEGGIASIVAGCSTHPLDLIKVRMQLQGE SN---------------PTSVPSLR 45 
GmUCP4a         MGVKGFVEGGIASIIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGE NN--------------LPKPVQNLR 46 
GmUCP4b         MGVKGFVEGGIASIIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGE NN--------------LPKPVQNLR 46 
PvUCP4          MGVKGFVEGGIASIIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGE SN--------------APKPVHNLR 46 
VrUCP4          MGVKGFVEGGIASIIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGE NN--------------APKPVHNLR 46 
CcUCP4          MGVKGFAEGGIASIIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGE TN--------------VPKPLHNLR 46 
MtUCP4          MGVKGFVEGGIASIIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGE NAP-------------KPNPVQILR 47 
CaUCP4          MGVKGFVEGGIASIIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGE NAP-------------KPNPVHNLR 47 
GmUCP5b         MGVKGFVEGGIASVIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGETQ-----------------QPSNLR 43 
CcUCP5          MGVKGFVEGGIASVIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGE TQ-----------------H-SNLR 42 
AdUCP5          MGLKGFVEGGIASVVAGCSTHPLDLIKVRMQLQGE TT-----------------Q----- 38 
AiUCP5          MGLKGFVEGGIASVVAGCSTHPLDLIKVRMQLQGE TT-----------------Q----- 38 
VaUCP5b         MGVKGFVEGGIASVIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGE T------------------------ 36 
LaUCP5          MGIKGFVEGGIASVIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGE TQ-----------------V----- 38 
MtUCP5b         MGVKGFVEGGIASIIAGCSTHPLDLIKVRMQLQGE NA-----------------PTTNIR 43 
CaUCP5b         MGVKGFVEGGIASIIAGCSTHPLDLIKVRMQLQG- EI-----------------QTPNIR 42 
AtUCP5          MGLKGFAEGGIASIVAGCSTHPLDLIKVRMQLQGE SA----------------PIQTNLR 44 
VaUCP5a         MTVKGFFEGGVASIVAGCSTHPLDLIKVRMQLQET H---------------------NLR 39 
VrUCP5          MTVKGFFEGGVASIVAGCSTHPLDLIKVRMQLQET H---------------------NLR 39 
PvUCP5          MTLKGFFEGGVASIVAGCTTHPLDLIKVRMQLQET HT-------------------HNLR 41 
GmUCP5a         MSLKGFFEGGVASIVAGCTTHPLDLIKVRMQLQET H---------------------TLR 39 
MtUCP5a         MGVKAFLEGGIASIVAGSTTHPLDLIKVRMQLQGE -------------------KNLPLR 41 
CaUCP5a         MGVKGFLEGGIASIVAGSTTHPLDLIKVRMQLQGE TL----------------PLSHNLR 44 
AtUCP4          MGVKSFVEGGIASVIAGCSTHPLDLIKVRLQLHGE AP--------------STTTVTLLR 46 
AtUCP6          MGFKPFLEGGIAAIIAGALTHPLDLIKVRMQLQGE HSFSLDQNPNPNLSLDHNLPVKPYR 60 
                * .* * ***:*:::**. **********:**:                      
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SsUCP4          PALAFHAGGHAVALPPHHHDIPAAAAPRKPGPLAV GAQILRSEGARGLFSGVSATMLRQT 108 
SsUCP5          PALAFHAGGHAVALP-HHHDIPVPP-PRKPGPLAV GAQILRSEGARGLFSGVSATMLRQT 103 
LaUCP4a         SELAF-HNGS-SIHVA---QAPQIK--PRVGPISV GIRLVQQEGVAALFSGISATVLRQT 98 
LaUCP4b         PALAF-QNGS-SIHVSPTPQTPQIK--PRMGPIAV GVRLVQQEGVAALFSGVSATVLRQT 101 
AdUCP4          PALAF-QTGSRSIHVSPPPQITQP---PRVGLVTV GVKLVQQEGLAALFSGVSATVLRQT 101 
AiUCP4          PALAF-QTGSRSIHVSPPPQITQP---PRVGLVTV GVKLVQQEGLAALFSGVSATVLRQT 101 
GmUCP4a         PALAF-QTGST-VHVAA----AIPQ--TRVGPIAV GVRLVQQEGLAALFSGVSATVLRQT 98 
GmUCP4b         PALAF-QTGST-LHVAA----AVPP--PRVGPISV GVRLVQQEGLAALFSGVSATVLRQT 98 
PvUCP4          PALAF-QTGSN-LHVS-----AIPQ--ARVGPIAV GVRLVQQEGLAALFSGVSATVLRQT 97 
VrUCP4          PALAF-QTASN-VHVA-----TIPQ--ARVGPIAV GVRLVQQEGLAALFSGVSATVLRQT 97 
CcUCP4          PALAF-QTGST-VHVA-----ALPQ--PRVGPIAV GVRLVQQEGVAALFSGVSATVLRQM 97 
MtUCP4          PALAFGQTGTTTIHVGST---PVPQ--PRVGLVSV GVRLVQQEGVTALFSGISATVLRQT 102 
CaUCP4          PALAF-QTGTTSIHVGPT---PLPQ--PRVGPISV GVRLVQQEGVRALFSGVSATVLRQT 101 
GmUCP5b         PALAFHPSSVHAPPQP-------AA---KEGPIAV GVKLVQQEGVAALFSGVSATVLRQL 93 
CcUCP5          PALAFHPTSVHAPPHR-------PA---KAGPIAV GVKLVQQEGVAALFSGVSATILRQL 92 
AdUCP5          PALALHSTSTHAPPHP-------PA--PKAGPIAV GIKLVQQEGVVALFSGVSATVLRQL 89 
AiUCP5          PALALHSTSTHAPPHP-------PA--PKAGPIAV GIKLVQQEGVVALYSGVSATVLRQL 89 
VaUCP5b         ---AFNPSFVHAPPP-------------KVGPISV GVKLVQQEGVTALFSGVSATILRQL 80 
LaUCP5          HNQVFNNASPTLPQPS------------RVGPIAT GVKLVQREGVVALFSGASATVLRQA 86 
MtUCP5b         PALAFQPGSVHRSPAVTA-----QP--PRVGPIAV GVKLVQQEGVAALFSGVSATVLRQC 96 
CaUCP5b         PAMAIQPGSVHSLP---------PP--PRVGPISV GVKLVQQEGVAALFSGVSATVLRQV 91 
AtUCP5          PALAFQTSTTVNAPPL------------RVGVIGV GSRLIREEGMRALFSGVSATVLRQT 92 
VaUCP5a         PAFAFH-----ASTPMP------PP--PPSGPISV GVRIVQSEGVAALFSGVSATMLRQT 86 
VrUCP5          PAFAFH-----ASTPMP------PP--PPSGPISV GVRIVQSEGVAALFSGVSATMLRQT 86 
PvUCP5          PAFALH-----APTPMP------PP--PPSGPISV GVRIVQSEGVAALFSGVSATMLRQT 88 
GmUCP5a         PAFAFH-----APTPMP------PP--PPSGPISV GLRIVQSEGLAALFSGVSATVLRQT 86 
MtUCP5a         PAYAFHHSSHSPPIFHP------KP--SVSGPISV GIRIVQSEGITALFSGVSATVLRQT 93 
CaUCP5a         PAFAFH-SSHPSILPTT------PP--SVSGPISL GLRIVQSEGVSALFSGVSATVLRQT 95 
AtUCP4          PALAFPNSSPAAFLETTS-----SV--PKVGPISL GINIVKSEGAAALFSGVSATLLRQT 99 
AtUCP6          PVFALDSLIGSISLLPLHIHAPSSSTRSVMTPFAV GAHIVKTEGPAALFSGVSATILRQM 120 
                   .:                           .  * .::: **  .*:** ***:***  
 
 
 
 
SsUCP4          LYSTTRMGLYDILKTKWTPPDNNG----VLPLHRK IAAG-LVAGGVGAAVGNPADVAMVR 163 
SsUCP5          LYSTTRMGLYDILKTKWTPPDNNG----VLPLHRK IAAG-LVAGGVGAAVGNPADVAMVR 158 
LaUCP4a         LYSTTRMGLYDILKQKWSIGG-------NMPLSRK IEEAGLIAGAVGAAVGNPADVAMVR 151 
LaUCP4b         LYSTTRMGLYDVLKQKWSTGG-------NMPLSRK IEAG-LIAGGIGAAVGNPADVAMVR 153 
AdUCP4          LYSTTRMGLYDLLKQKWSVPSPVPGGATTMPLSRK IEAG-LIAGGVGAAVGNPADVAMVR 160 
AiUCP4          LYSTTRMGLYDLLKQKWSVPSPVPGGATTMPLSRK IEAG-LIAGGVGAAVGNPADVAMVR 160 
GmUCP4a         LYSTTRMGLYDVLKTKWTDSVTG-----TMPLSRK IEAG-LIAGGIGAAVGNPADVAMVR 152 
GmUCP4b         LYSTTRMGLYDVLKTKWTDSVTG-----TMPLGKK IEAG-LIAGGIGAAVGNPADVAMVR 152 
PvUCP4          LYSTTRMGLYDILKTKWTDPAAG-----TMPLGRK IEAG-LIAGGIGAAVGNPADVAMVR 151 
VrUCP4          LYSTTRMGLYDVLKTKWTDPASG-----TMPLGRK IEAG-LIAGAIGAAVGNPADVAMVR 151 
CcUCP4          LYSTTRMGLYDVLKTKWTDPAAG-----TMPLTRK IEAG-LIAGGVGAAVGNPADVAMVR 151 
MtUCP4          LYSTTRMGLYEVLKNKWTDREAGG----TMPLVRK IEAG-LIAGGVGAAIGNPADVAMVR 157 
CaUCP4          LYSTTRMGLYDILKTKWSDQASG-----NMPLARK IEAG-LIAGGVGAAIGNPADVAMVR 155 
GmUCP5b         LYSTTRMGLYEVLKKKWSDPNSAGG---TLSLSRK ITAG-LISGGIGAVVGNPADVAMVR 149 
CcUCP5          LYSTTRMGLYEVLKEKWSEPNSAGGT--TMPLTRK IAAG-LMAGGIGAAVGNPADVSMVR 149 
AdUCP5          LYSTTRMGLYDMFKNKWSDPNAGGS----MSLSRK IAAG-LIAGGIGAAVGNPADVAMVR 144 
AiUCP5          LYSTTRMGLYDMFKNKWSDPNAGGS----MSLSRK IAAG-LIAGGIGAAVGNPADVAMVR 144 
VaUCP5b         LYSTTRMGLYDVLKKKWSDPNFASG---TMPLTYK ITAG-LIAGGIGAAVGNPADVAMVR 136 
LaUCP5          LYSTTRMGLYDIFKKKWSDPNSGGN----LPLTRK IAAG-LIAGGIGAAVGNPADLAMVR 141 
MtUCP5b         LYSTTRMGLYDMMKKKWSDPISG-----TLPLTSK IGAG-LLAGGIGAAVGNPADVAMVR 150 
CaUCP5b         LYSTTRMGLYDMLKKKWTDPNAGG----TMPLTSK IAAG-LIAGGIGAAVGNPADVAMVR 146 
AtUCP5          LYSTTRMGLYDIIKGEWTDPETK-----TMPLMKK IGAG-AIAGAIGAAVGNPADVAMVR 146 
VaUCP5a         LYSTTRMGLYDVLKRHWTDPEQG-----TMPLSRK ITAG-LVAGGIGAAVGNPADVAMVR 140 
VrUCP5          LYSTTRMGLYDVLKRHWTDPEQG-----TMPLSRK ITAG-LIAGGIGAAVGNPADVAMVR 140 
PvUCP5          LYSTTRMGLYDVLKRQWTDPEQG-----TIPLSRK ITAG-LVAGGIGAAVGNPADVAMVR 142 
GmUCP5a         LYSTTRMGLYDVLKRHWTDPDRG-----TMPLTRK ITAG-LVAGGIGAAVGNPADVAMVR 140 
MtUCP5a         LYSTTRMGLYDVLKQNWTDPEIG-----TMPVTKK ITAG-LIAGGIGAAVGNPADVAMVR 147 
CaUCP5a         LYSTTRMGLYDLLKQNWTDPDVG-----TMPVSKK ITAG-LIAGGIGAAVGNPADVAMVR 149 
AtUCP4          LYSTTRMGLYEVLKNKWTDPESG-----KLNLSRK IGAG-LVAGGIGAAVGNPADVAMVR 153 
AtUCP6          LYSATRMGIYDFLKRRWTDQLTG-----NFPLVTK ITAG-LIAGAVGSVVGNPADVAMVR 174 
                ***:****:*:.:* .*:           : :  * *  .  ::*.:*:.:*****::*** 
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SsUCP4          MQADGRLPLAERRNYAGVGDAIGRMARDEGVRSLWRGSSLTVNRAMIVTASQLATYDQAK 223 
SsUCP5          MQADGRLPLAERRNYAGVGDAIGRMARDEGVRSLWRGSSLTVNRAMIVTASQLATYDQAK 218 
LaUCP4a         MQADGRLPPAQRRNYKSVVDAISTMVKQEGVTSLWRGSSLTVNRAMLVTASQLASYDQFK 211 
LaUCP4b         MQADGRLPPAQRRNYKSVVDALSTMVKREGVTSLWRGSSLTINRAMLVTASQLASYDQFK 213 
AdUCP4          MQADGRLPPAQRRNYKSVVDAITKMAKQEGVASLWRGSSLTVNRAMLVTASQLASYDQFK 220 
AiUCP4          MQADGRLPPAQRRNYKSVVDAITKMAKQEGVASLWRGSSLTVNRAMLVTASQLASYDQFK 220 
GmUCP4a         MQADGRLPPAQRRNYKSVVDAITRMAKQEGVTSLWRGSSLTVNRAMLVTASQLASYDQFK 212 
GmUCP4b         MQADGRLPPAQRRNYKSVVDAITRMAKQEGVTSLWRGSSLTVNRAMLVTASQLASYDQFK 212 
PvUCP4          MQADGRLPLAERRNYKSVVDAILRMARQEGVTSLWRGSSLTVNRAMLVTASQLASYDQFK 211 
VrUCP4          MQADGRLPPAERRNYKSVVDAILRMARQEGVTSLWRGSSLTVNRAMLVTASQLASYDQFK 211 
CcUCP4          MQADGRLPAAERRNYKSVVDAITRMARSEGVASLWRGSSLTVNRAMLVTASQLASYDQFK 211 
MtUCP4          MQADGRLPPAQQRNYKSVVDAITRMAKQEGVTSLWRGSSLTVNRAMLVTASQLASYDQFK 217 
CaUCP4          MQADGRLPSAQRRNYKSVVDAITRMAKQEGVTSLWRGSSLTVNRAMLVTASQLASYDQFK 215 
GmUCP5b         MQADGRLPPIRQRNYKSVLDAIARMTKDEGITSLWRGSSLTVNRAMLVTASQLASYDQFK 209 
CcUCP5          MQADGRLPPAQRRNYKSVVDAITRMVKDEGVTSLWRGSSLTINRAMLVTASQLASYDQFK 209 
AdUCP5          MQADGRLPPAQRRNYNSVLDAITRMVRNEGVTSLWRGSSLTVNRAMIVTASQLASYDEFK 204 
AiUCP5          MQADGRLPPAQRRNYNSVLDAITRMVKNEGVTSLW RGSSLTVNRAMLVTASQLASYDEFK 204 
VaUCP5b         MQADGRLPPSQRRNYKSVVDAITRMTKDEGVTSLWRGSSLTVNRAMIVTASQLASYDQFK 196 
LaUCP5          MQADGRLPPAQRRNYKSVIDAIRTMAKDEGVISLW RGSSLTVNRAMLVTASQLASYDQFK 201 
MtUCP5b         MQADGRLPSAQRRNYKSVVDAISRMAKDEGVTSLWRGSSLTVNRAMLVTASQLASYDEFK 210 
CaUCP5b         MQADGRLPPTQRRNYKSVVDAITRMAKDEGVTSLWRGSSLTVNRAMLVTASQLASYDEFK 206 
AtUCP5          MQADGRLPLTDRRNYKSVLDAITQMIRGEGVTSLW RGSSLTINRAMLVTSSQLASYDSVK 206 
VaUCP5a         MQADGRAPAAERRNYKGVFDAIRRMSNQEGVGSLWRGSALTVNRAMIVTASQLASYDQFK 200 
VrUCP5          MQADGRAPAAERRNYKGVFDAIRRMSNQEGVGSLWRGSALTVNRAMIVTASQLASYDQFK 200 
PvUCP5          MQADGRAPAAERRNYKGVFDAIRRMSNQEGVGSLWRGSALTVNRAMIVTASQLASYDQFK 202 
GmUCP5a         MQADGRLPPAERRNYNGVFDAIRRMSNQEGVGSLWRGSALTVNRAMIVTASQLASYDQFK 200 
MtUCP5a         MQADGRLPVNQRRDYKGVFDAIRRMANQEGIGSLWRGSALTVNRAMIVTASQLASYDTFK 207 
CaUCP5a         MQADGRLPVTERRNYKSVFDAIKRMSNQEGIGSLWRGSALTVNRAMIVTASQLASYDQFK 209 
AtUCP4          MQADGRLPLAQRRNYAGVGDAIRSMVKGEGVTSLWRGSALTINRAMIVTAAQLASYDQFK 213 
AtUCP6          MQADGSLPLNRRRNYKSVVDAIDRIARQEGVSSLW RGSWLTVNRAMIVTASQLATYDHVK 234 
                *****  *   :*:* .* **:  : . **: *** *** **:****:**::***:**  * 
 
 
 
SsUCP4          EAILARRGPGADGLA THVAASFTAGIVAAAASNPVDVVKTRMMNMKVAPGAP-PPYAGAV 282 
SsUCP5          EAILARRGPGADGLA THVAASFTAGIVAAAASNPVDVVKTRMMNMKVAR-AP-PPYAGAV 276 
LaUCP4a         EMILEK-GVMRDGLG THVTASFAAGFVASVASNPVDVIKTRVMNMRVEPGAE-PPYSGAL 269 
LaUCP4b         EMILEK-GLLRDGLG THVTASFAAGFVAAVVTNPVDVIKTRVMNMRVEPGAE-PPYSGAM 271 
AdUCP4          EAILEK-GLMRDGLG THVTASFAAGFVAAVASNPVDVIKTRVMNMRVEPGAE-PPYTGAL 278 
AiUCP4          EAILEK-GLMRDGLG THVTASFAAGFVAAVASNPVDVIKTRVMNMRVEPGAE-PPYTGAL 278 
GmUCP4a         ETILEN-GMMRDGLG THVTASFAAGFVAAVASNPVDVIKTRVMNMRVEPGAT-PPYAGAL 270 
GmUCP4b         EMILEN-GVMRDGLG THVTASFAAGFVAAVASNPIDVIKTRVMNMRVEPGEA-PPYAGAL 270 
PvUCP4          ETILEK-GLMRDGLG THVTASFAAGFVAAVASNPVDVIKTRVMNMKVEPGAP-PPYAGAL 269 
VrUCP4          EMILER-GVMRDGLG THVTASFAAGFVAAVASNPVDVIKTRVMNMKVEPGSP-APYAGAL 269 
CcUCP4          EMILEK-GLMRDGLG THVTASFAAGFVAAVASNPVDVIKTRVMNMKVEPGAA-PPYAGAL 269 
MtUCP4          EMILEK-GVMRDGLG THVTASFAAGFVAAVASNPVDVIKTRVMNMKVEAGKE-PPYAGAL 275 
CaUCP4          EMILEK-GVMRDGLG THVTASFAAGFVAAVASNPVDVIKTRVMNMKVEAGKE-APYAGAL 273 
GmUCP5b         EMILEK-GVMRDGLG THVTSSFAAGFVAAVTSNPVDVIKTRVMNMKVEPGAA-PPYSGAL 267 
CcUCP5          EMILER-GVMGDGLG THVTASFAAGFVAAVTSNPVDVIKTRVMNMKVEPGAA-PPYSGAL 267 
AdUCP5          EMILKK-GLMRDGLG THVTASFAAGFLASVTSNPVDVIKTRVMNMKVEPGAA-PPYSGAL 262 
AiUCP5          EMILKK-GLMRDGLG THVTASFAAGFVASVTSNPVDVIKTRVMNMKVEPGAE-PPYSGAL 262 
VaUCP5b         EMILEK-GVMRDGLG THVTASFAAGFVAAIMSNPVDVIKTRVMNMKVEHGAP-PPYSGAL 254 
LaUCP5          EMILEK-GIMRDGLG THVTASFGAGFVAAVASNPVDVIKTRVMNMKVEPGAA-PPYSGAL 259 
MtUCP5b         EKILKN-GWMKDGLG THVVASFSAGFVAAVASNPVDVIKTRVMNMKVEAGSP-PPYSGAI 268 
CaUCP5b         ETILEK-GWMRDGLG THVTASFAAGFVAAVVTNPVDVIKTRVMNMKVEVGSP-PPYSGAV 264 
AtUCP5          ETILEK-GLLKDGLG THVSASFAAGFVASVASNPVDVIKTRVMNMKVVAGVA-PPYKGAV 264 
VaUCP5a         ETILGH-GWMEDGLG THVAASFAAGFVASVAANPIDVIKTRVMNMKVEA------YNGAF 253 
VrUCP5          ETILGH-GWMEDGLG THVAASFAAGFVASVASNPIDVIKTRVMNMKVEA------YNGAF 253 
PvUCP5          ETILGR-GWMEDGLG THVAASFAAGFVASVASNPIDVIKTRVMNMKVDA------YNGAL 255 
GmUCP5a         ESILGR-GWMEDGLG THVLASFAAGFVASIASNPIDVIKTRVMNMKAEA------YNGAL 253 
MtUCP5a         EMILEK-GWMKDGFG THVVASFAAGFLAAVASNPIDVIKTRVMSMKVGSGGEGAPYKGAL 266 
CaUCP5a         ETIVEK-GWMKDGFG THVSASFAAGFVAAVASNPIDVIKTRVMSMKVESGGETPPYNGAL 268 
AtUCP4          EGILEN-GVMNDGLG THVVASFAAGFVASVASNPVDVIKTRVMNMKVGA------YDGAW 266 
AtUCP6          EILVAGGRGTPGGIG THVAASFAAGIVAAVASNPIDVVKTRMMNADKEI------YGGPL 288 
                * ::       .*:.*** :** **::*:  :**: **:***:*.           * *.  
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SsUCP4          DCALKTVRSEGPMALYKGFIP TVMRQGPFTVVLFVTLEQVRKVFKGVEF 331 
SsUCP5          DCALKTVRSEGPMALYKGFIP TVMRQGPFTVVLFVTLEQVRKVFKGVEF 325 
LaUCP4a         DCALKTVRAEGPMALYKGFIP TISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLFKDY-- 316 
LaUCP4b         DCALKTVRAEGPMALYKGFIP TISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF-- 318 
AdUCP4          DCALKTVRAEGPMALYKGFIP TISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLFKDF-- 325 
AiUCP4          DCALKTVRAEGPMALYKGFIP TISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLFKDF-- 325 
GmUCP4a         DCALKTVRAEGPMALYKGFIP TISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF-- 317 
GmUCP4b         DCALKTVRAEGPMALYKGFIP TISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF-- 317 
PvUCP4          DCALKTVRAEGPMALYKGFIP TISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF-- 316 
VrUCP4          DCALKTVRAEGPMALYKGFVP TISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF-- 316 
CcUCP4          DCALKTVRAEGPMALYKGFVP TISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF-- 316 
MtUCP4          DCALKTVRAEGPMALYKGFIP TISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF-- 322 
CaUCP4          DCALKTVRAEGPMALYKGFIP TISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLFKDF-- 320 
GmUCP5b         DCALKTVRKEGPMALYKGFIP TISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF-- 314 
CcUCP5          DCAMKTVRAEGPMALYKGFVP TISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF-- 314 
AdUCP5          DCAMKTVRAEGPMALYKGFIP TITRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKNF-- 309 
AiUCP5          DCAMKTVRAEGPMALYKGFIP TITRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKNF-- 309 
VaUCP5b         DCALKTMRAEGPMALYKGFVP TISRQGPFTVVLFVTLEQVRNLLKDF-- 301 
LaUCP5          DCALKTIHAEGPMALYKGFIP TICRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF-- 306 
MtUCP5b         DCALKTIRAEGPMALYKGFIP TITRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF-- 315 
CaUCP5b         DCVLKTVRGEGPMALYKGFIP TITRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF-- 311 
AtUCP5          DCALKTVKAEGIMSLYKGFIP TVSRQAPFTVVLFVTLEQVKKLFKDYDF 313 
VaUCP5a         DCALKTVRAEGPLALYKGFIP TISRQGPLTVVLFVTLEQVRKLLKEF-- 300 
VrUCP5          DCAMKTVRAEGPLALYKGFIP TISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKEF-- 300 
PvUCP5          DCALKTVRAEGPLALYKGFIP TISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF-- 302 
GmUCP5a         DCALKTVRAEGPLALYKGFIP TISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLFKDF-- 300 
MtUCP5a         DCAVKTVRAEGVMALYKGFIP TISRQGPFTVVLFVTLEQLRKLLKDF-- 313 
CaUCP5a         DCAIKTVRAEGPMALYKGFIP TISRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLKDF-- 315 
AtUCP4          DCAVKTVKAEGAMALYKGFVP TVCRQGPFTVVLFVTLEQVRKLLRDF-- 313 
AtUCP6          DCAVKMVAEEGPMALYKGLVP TATRQGPFTMILFLTLEQVRGLLKDVKF 337 
                **.:* :  ** ::****::**  **.*:*::**: ****:: :::     
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Apêndice 05: Alinhamento dos genes da família multigênica da UCP em soja. As sequências 

marcadas com diferentes cores indicam os primers específicos utilizados para reações de PCR. 

Branco/vermelho – Junções exón/exón 

ATG – codón de iniciação 

Cores variadas - Iniciadores 

GmUCP1a1         -GACTAAGCCTACAGTCATTAGAGGGATACGATGCTATACGAAACATTAAAAAGGAATTA 59 
GmUCP1a2         -----------------AATAAAGGAGAACAAC- ------------CTAAAAAAAAA--- 27 
GmUCP1b1         ---------------------------------- ------------CTT----------- 3 
GmUCP1b2         ---------------------------------- ------------CTT----------- 3 
GmUCP1b1Spl      ---------------------------------- ------------CTT----------- 3 
GmUCP2           -GGGTAGTTTTCTAATTACTTAACATGATTCACA TCA--------ATTTC---------- 41 
GmUCP3           --GGTGCGGATAGAACAGGTTCGGATAAACTGAA CCGT-------GTCA----------- 40 
GmUCP4a          --------TTCAGCATATGTCTCAAAGGCCCACG -------------------------- 26 
GmUCP4b          ATCGTTTATTCAGCATATGTCTCAAAGGCCCACG-------------------------- 34 
GmUCP5b          -------TCTCAGCATATGTCTTAAAGGCCTAAC -------------------------- 27 
GmUCP5a          ---------------------------------- -------------------------- 
                                                                              
 
GmUCP1a1         AGGAAACCGTGCAAGTGTGCAACA-----TGCAT TGCATTCTAGCAAAGCAAGTGGACCT 114 
GmUCP1a2         ---AAACAGCA-AAGT---CAGC--------CA- -----------AGAGCAAA-AAACCA 59 
GmUCP1b1         --------------GTCTTGAAC------TTCAC TG-----------------------T 20 
GmUCP1b2         --------------GTCTTGAGCGCTTCATTCAC TG-----------------------C 26 
GmUCP1b1Spl      --------------GTCTTGAAC------TTCAC TG-----------------------T 20 
GmUCP2           ---------TCTCTGTGTCTAAC--------CAC TCT-------------------ATCT 65 
GmUCP3           --------------GTGTGTCAT--------CAT CG------------------------ 54 
GmUCP4a          --------------GTTCCTCACTCCTCTTCCAT AG----------------------CC 50 
GmUCP4b          --------------ATTCCTCACTCTTCTTCCAT AG----------------------CC 58 
GmUCP5b          --------------GTTCCTCATTCTTGTTCCAT AG----------------------CC 51 
GmUCP5a          ---------------------------------- -------------------------- 
                                                                              
 
GmUCP1a1         TGCCAGCTCAAGGAAATTT------TACC-AGAC AAT---AAATGAGTGAGTATTC---- 160 
GmUCP1a2         CGTAA--TCAAA-------------CACC-AAAC AACCGAAAAAAAAAGGATATACTGGA 103 
GmUCP1b1         CGTTACGCCAAA-------------CACC-ATTT TTTT----------TTCTCTTCC--- 53 
GmUCP1b2         CGTTACGCCAAA-------------CACC-ATTT TTT-------------CTCTTCC--- 56 
GmUCP1b1Spl      CGTTACGCCAAA-------------CACC-ATTT TTTT----------TTCTCTTCC--- 53 
GmUCP2           TGGAGTGTGAAAGTAACGCAACTAACACC-ACACCTAT------ATATTAATTTACCG-- 116 
GmUCP3           -ACTGCTCCAAATG------------GCCGAGGT AATTT--------TGAATCTAAT--- 90 
GmUCP4a          TGCGGCCTT----------------CACTCTCAT CTCC----------TGGTCTCCA--- 81 
GmUCP4b          TGCGGCCTT----------------CACTCTCAT CTCC----------TGGTCTCCA--- 89 
GmUCP5b          TTCGATCTT----------------CATTCCCAC CTTT----------TGGTCTCTA--- 82 
GmUCP5a          -------TT----------------TACTT---- -------------------------- 7 
                                                                              
 
GmUCP1a1         -AGAAACCAAAAACCAATAGCAATACATTTCCGAT-----TTCCAGACAGAG-------G 207 
GmUCP1a2         AAGAAGCTCAAAAC--ATGGGGACA-ACCACCGAA-----TCACACCTTGAG-------- 147 
GmUCP1b1         ------TCTGAAGCCATT-----TTTTCTTCC-- ------TTCCTTTTTGGT-------T 87 
GmUCP1b2         ------TCTGAAGCCATT-----TTTTCTTCC-- ------TTCCTTTTTTGT-------T 90 
GmUCP1b1Spl      ------TCTGAAGCCATT-----TTTTCTTCC-- ------TTCCTTTTTGGT-------T 87 
GmUCP2           --------TGAACTCGTTTGAAAGATTTAACCCA AAGTGGTTGCTTGCGAAG-------T 161 
GmUCP3           ------CGTGGAATCCATGATGCCTGATGGGTA GGAATCATTGCAGCCAAAAGACATCAT 144 
GmUCP4a          -------GTGAGATGAAC-----CCTAGCTCCAA TTG---GTCCCTTTAA---------- 116 
GmUCP4b          -------GTGAGATGAAC-----CCTAGCTCCAA TTG---GTCCC----A---------- 120 
GmUCP5b          -------GTGAGATGAAC-----CCAAACTCCAA TTG---GTCCTCTTGAATCCAAACCC 127 
GmUCP5a          --------TGTGTTGAA------------TTCAA TA------------------------ 23 
                                                                              
 
GmUCP1a1         AACTACTCAGCTTAGC--TTGAGTATTTTCA--- -----------------AGAGGGGAT 245 
GmUCP1a2         ------TCGAGGAAGG----AAGTA-----A--- -----------------AGAGAAAGT 172 
GmUCP1b1         TCCTATTCCTTCT-----TCAATTATCTC----- -------------------------T 112 
GmUCP1b2         TCCTATTCCTTCT-----TCAATTCTCTC----- -------------------------T 115 
GmUCP1b1Spl      TCCTATTCCTTCT-----TCAATTATCTC----- -------------------------T 112 
GmUCP2           TGC-GTTAATGCTA-----CTACTCTCCT----- -------------------------T 185 
GmUCP3           ACCAGTTCCTGGTTTCC-TTGATTGTCTT----- -------------------------- 172 
GmUCP4a          -TCAATTAC----------CTCTTAATTAGT--- -------------------------- 136 
GmUCP4b          -TTAGTTAC----------CTCTT---------- -------------------------- 133 
GmUCP5b          TTTAATTATACATTCCATTCTTTTATTTTTTTCC TTCAAAATTTTCCCGGAAAATTCTCT 187 
GmUCP5a          ---------------------------------- -------------------------- 
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GmUCP1a1         CAAAGGGAAGAAGAAGGGAAGGACTCAA--ACTTGCACACG--CAACCT---------TT 292 
GmUCP1a2         -GAAGAAGGGAAGAAGGGAAGGACTCAA--ATTTGCACACG--TAACCT---------TT 218 
GmUCP1b1         C----------------------TTCATTTAGTT GTGAACA--T--TTT---------TT 137 
GmUCP1b2         C----------------------TTCAATTAGTA GTAAACA--T--TTT---------TT 140 
GmUCP1b1Spl      C----------------------TTCATTTAGTT GTGAACA--T--TTT---------TT 137 
GmUCP2           C-----------------AGCTTCTTAATCACTC TCACCCAACCCTTTC---------TT 219 
GmUCP3           ------------------AGAAGAACAAACAGCC TTGCATA--TCTTTTGGTGGTGAGTT 212 
GmUCP4a          ----------------------AATTACTTAATC TCAATTA-GCCTTTCA---------- 163 
GmUCP4b          -------------------------TCCTGCATC TCATATA-TCCCATT----------- 156 
GmUCP5b          CTGAGAAAATCAACCATTACCCACTTCTTTAATT CCATTGA-TTCTTTTAAAAATAA--- 243 
GmUCP5a          ---------------------------------- -------------------------- 
                                                                              
 
GmUCP1a1         GGTTCCTTTCCCAACACTCACC ATGGTGGCAGA-TTCTAA----GTC--CAATTCCGACC 345 
GmUCP1a2         GGTTCCTTTCCCAACACTCACC ATGGTGGCAGA-TTCTAA----GTC--CAAATCCGACC 271 
GmUCP1b1         CGGTCTCGTCGAAGCA------ ATGGTGGCGGG-TGGCAA----TTC--CAAATCCGACA 184 
GmUCP1b2         TGGCCTCGTTGAAGCA------ ATGGTGGGGGG- TGGCAA---- TTC-- CAAATCCGATA 187 
GmUCP1b1Spl      CGGTCTCGTCGAAGCA------ ATGGTGGCGGG-TGGCAA----TTC--CAAATCCGACA 184 
GmUCP2           CTTCTTCTTCTTACCA------GCGTCAACA- A- TGTCAG----ATC--CGTACCAGA-- 263 
GmUCP3           AGGTCTTTCTTGAATGTAC-CC ATGAAATCAGGCTATCAA----CACGGTGGAGTTGATA 267 
GmUCP4a          CTCTCCCACACA-ACA------ACATC A-- TGGGCGTCAAAGGTTTTGTCGAAGGAGGCA 214 
GmUCP4b          CTTTCTCATTCACACA------GCATC A-- TGGGCGTCAAAGGTTTTGTTGAAGGAGGCA 208 
GmUCP5b          CAATCTTTTTCACGTA------ACTTGAA ATGGGTGTCAAAGGTTTCGTCGAAGGAGGCA 297 
GmUCP5a          ------------------------------ TGAGTCTTAAGGGATTTTTCGAGGGTGGTG 53 
                                                       *                 *    
 
GmUCP1a1         TCTCCTTCGGAAAAAT---CTTTGCCA-GCA--- --GTGCTTTC-TC------TGCATGT 389 
GmUCP1a2         TCTCTTTCGGCAAAAC---CTTTGCCA-GCA--- --GTGCTTTC-TC------TGCATGT 315 
GmUCP1b1         TCTCCTTTGCTGGCAC---TTACGCTA-GCA--- --GTGCTTTC-GC------TGCATGT 228 
GmUCP1b2         TCTCCTTTGCTGGCAC---TTACGCTA-GCA--- --GTGCTTTC-GC------TGCATGT 231 
GmUCP1b1Spl      TCTCCTTTGCTGGCAC---TTACGCTA-GCA--- --GTGCTTTC-GC------TGCATGT 228 
GmUCP2           TTTCGTTCGCTCAAGC---CTTCTTGT-GCA--- --GCGCTTTC-GC------CGCGTGT 307 
GmUCP3           TTACTCACACTAAGGC---CTTT-CTA-ACA--- --TCACTGTCAGC------T--ATGG 309 
GmUCP4a          TCGCTTCCATCATTGCAGGATGTTCCACACACCCACTTGATCTCATCAAGGTCCGCATGC 274 
GmUCP4b          TCGCTTCCATCATCGCAGGATGTTCCACACACCCACTTGATCTCATCAAGGTCCGCATGC 268 
GmUCP5b          TTGCTTCTGTGATCGCAGGGTGTTCCACACACCCTCTTGATCTCATCAAGGTAAGAATGC 357 
GmUCP5a          TCGCTTCCATCGTCGCAGGCTGCACCACTCACCCACTCGACCTCATCAAAGTTCGAATGC 113 
                 *  *                *        **           **  *          **  
 
GmUCP1a1         TTCGCTGA GGTGTGTACTATTCCTTTGGATACTGCCAAA-------GTGAGGCTTCAGCT 442 
GmUCP1a2         TTCGCTGA GGTGTGTACTATTCCTTTGGACACTGCCAAA-------GTTAGGCTTCAGCT 368 
GmUCP1b1         TTCGCCGA GGTGTGTACTCTTCCTTTGGACACCGCCAAA-------GTTAGGCTTCAGCT 281 
GmUCP1b2         TTCGCCGA GGTGTGCACTCTTCCTTTGGACACTGCTAAA-------GTTAGGCTTCAGCT 284 
GmUCP1b1Spl      TTCGCCGA GGTGTGTACTCTTCCTTTGGACACCGCCAAA-------GTTAGGCTTCAGCT 281 
GmUCP2           TTCGCCGA GTTTTGTACTATTCCTCTGGACACAGCTAAG-------GTCAGGCTTCAACT 360 
GmUCP3           TG-GCTGAGACCACAACTTTCCCCATAGATTTGA TCAAG-------ACCAGGCTCCAACT 361 
GmUCP4a          AGCTTCAGGGCGAAAACAATTTGCCCAAACCGGTTCAAAATCTCCGACCCGCACTCGCCT 334 
GmUCP4b          AGCTCCAGGGTGAAAACAATTTGCCCAAACCGGTTCAAAATCTCCGACCCGCACTCGCCT 328 
GmUCP5b          AGCTTCAAGGAGAGACCCA---GC---AACC--C TCGAA-TCTCCGACCCGCACTCGCCT 408 
GmUCP5a          AACTTCAAGA-----------------AACC--- -CACACTCTCCGCCCAGCCTTTGCCT 152 
                         *                   *                     *       ** 
 
GmUCP1a1         TCAAAAGCAAGCTG------TAGCTGGTGATGTT GTCTCCTTACCTAAATATAAGGGTAT 496 
GmUCP1a2         TCAAAAGCAAGCTG------CAACTGGTGATGTA GTCTCCTTACCTAAATATAAGGGTAT 422 
GmUCP1b1         TCAAAAACAAGCTG------TAGTTGGTGATGTG GTGACCTTACCTAAATATAGGGGTTT 335 
GmUCP1b2         TCAAAAACAGGCAG------TACTTGGTGATGCA GTGACCTTACCTAGATATAGGGGTTT 338 
GmUCP1b1Spl      TCAAAAACAAGCTG------TAGTTGGTGATGTG GTGACCTTACCTAAATATAGGGGTTT 335 
GmUCP2           CCAAAAGAAGGTAG------GGATTGATGATGGA GTGGGTTTACCTAAATACAAGGGTTT 414 
GmUCP3           CCATG-GCGAGT--------CACTT--TCCTCGA GTCACCCCACT--AGTGCA----TTT 404 
GmUCP4a          TCCAAACCGGTTCGACCGTCCACGTGGCAGCG--GCTATTCCGCAGACCCGCGTGGGT-- 390 
GmUCP4b          TCCAAACCGGTTCGACCCTACACGTGGCAGCT--GCAGTTCCGCCGCCCCGCGTGGGC-- 384 
GmUCP5b          TCCACCCTAGCTC---CGTCCACGCG-CCGCC-- GCAG--CCGGCGGCCAAGGAGGGT-- 458 
GmUCP5a          TTCAC----GCTC------CCACTC--CAATG-- CCTCCTCCGCCGCCCTCCG---GC-- 193 
                                                                              
 
GmUCP1a1         GCTGGGAACAGTTGGAAC---CATTGCCAGGGAAGAAGGT-CTTTCAGCACTCTGGAAGG 552 
GmUCP1a2         GCTGGGAACAGTTGCAAC---CATTGCCAGGGAAGAAGGT-CTTTCAGCACTCTGGAAGG 478 
GmUCP1b1         GCTGGGAACGGTTGGAAC---CATTGCCAGGGAAGAAGGT-CTTTCAGCACTCTGGAAGG 391 
GmUCP1b2         GCTGGGAACGGTTGGAAC---CATTGCCAGGGAAGAAGGT-TTTTCAGCACTCTGGAAGG 394 
GmUCP1b1Spl      GCTGGGAACGGTTGGAAC---CATTGCCAGGGAAGAAGGT-CTTTCAGCACTCTGGAAGG 391 
GmUCP2           GCTGGGCACAGTTAAGAC---CATTGCTAGAGAA GAGGGT-ATATCAGCTCTGTGGAAAG 470 
GmUCP3           --CGAGTAGGCTTGGG-----CATTATTCGTGAA CAAGGTGCCCTTGGC-CTTTACAGTG 456 
GmUCP4a          -CCCATCGCGGTTGGGGTTCGCCTCGTCCAGCAAGAAGGC-CTTGCGGCCTTGTTCTCCG 448 
GmUCP4b          -CCCATCTCGGTTGGGGTTCGCCTCGTCCAGCAAGAGGGC-CTCGCCGCCTTGTTCTCCG 442 
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GmUCP5b          -CCCATTGCCGTCGGAGTTAAGTTAGTCCAACAAGAAGGC-GTGGCCGCGCTTTTCTCCG 516 
GmUCP5a          -CCCATCTCCGTCGGCCTCCGCATCGTTCAGTCGGAGGGA-CTCGCCGCTCTTTTCTCCG 251 
                            *           *           * **        **  * *     * 
 
GmUCP1a1         GCAT-TGTGCCAG-GGTTACATCGTCA-ATGTTT GTATGGAGGCTTAA--GAATTG--GG 605 
GmUCP1a2         GCAT-TGTGCCAG-GGTTACATCGTCA-ATGTTT GTATGGAGGCTTAA--GAATTG--GG 531 
GmUCP1b1         GGAT-TGTGCCAG-GGCTACATCGTCA-ATGTTT GAATGGTGGTTTAA--GAATTG--CG 444 
GmUCP1b2         GGAT-TGTGCCAG-GGCTACATCGTCA-ATGTTT GAATGGGGGGTTAA--GAATTG--CG 447 
GmUCP1b1Spl      GGAT-TGTGCCAG-GGCTACATCGTCA-ATGTTTGAATGGTGGTTTAA--GAATTG--CG 444 
GmUCP2           GCAT-TGTTCCTG-GTTTACACCGCCA-ATGTTT ATATGGAGGCTTAA--GAATTG--GG 523 
GmUCP3           GCCT-GTCACCAGCAATTAT-TAGACACATGTTC ---TACTCGCCTATTCGAATTGTTGG 511 
GmUCP4a          GCGTCTCCGCCACTG--TCCTCCGCCAGACGCTC---TACTCCACCACCCGTATGG--GC 501 
GmUCP4b          GCGTCTCCGCCACCG--TCCTCCGCCAGACGCTC---TACTCCACCACCCGCATGG--GC 495 
GmUCP5b          GCGTCTCCGCCACCG--TCCTCCGCCAGCTTCTC---TACTCCACCACTCGCATGG--GA 569 
GmUCP5a          GCGTCTCCGCCACCG--TCCTCCGCCAGACGCTC---TACTCCACCACCCGCATGG--GC 304 
                 *  *     **      *     * **     *    *        *   * ** *     
 
GmUCP1a1         TTATATGAACC TGTTAAGA-CTTTCTATGTGGGGAAAGACCAT------GTTGGAGATGT 658 
GmUCP1a2         TTATATGACCC TGTTAAGA-CTTTCTATGTGGGGAAAGACCAT------GTTGGAGATGT 584 
GmUCP1b1         TTATATGAGCC TGTTAAGA-ATTTCTATGTTGGGCCTGACCAT------GTTGGAGATGT 497 
GmUCP1b2         TTATATGAGCC TGTTAAGA-ATTTCTATGTTGGGGCTGACCAT------GTTGGAGATGT 500 
GmUCP1b1Spl      TTATATGAGCC TGTTAAGA-ATTTCTATGTTGGGCCTGACCAT------GTTGGAGATGT 497 
GmUCP2           TTATATGATCC TGTGAAAACATTTCT-TGTTGGTAGTGCATTT------GTTGGAGAGGT 576 
GmUCP3           GTATGAGAACCTGAGAAATGTTGTTTCTGTTGAT AATG-CTTC------GTT-------C 557 
GmUCP4a          CTCTACGACGTCCTCAAGA-----CCAAGT--GG ACCGACTCC------GTCACCGGCAC 548 
GmUCP4b          CTCTACGACGTGCTCAAGA-----CCAAGT--GG ACCGACTCC------GTCACCGGCAC 542 
GmUCP5b          CTCTACGAGGTGCTCAAGA-----AGAAAT--GG TCCGATCCCAATTCTGCCGGAGGCAC 622 
GmUCP5a          CTCTACGACGTCCTCAAGC-----GCCACT--GG ACCGACCCC------GACCGCGGAAC 351 
                  * *  **       **            *       *           *           
 
GmUCP1a1         T---CCATTGTCAAAGAAAATTCTTGCTGCATTT ACAACTGGTGCTTTTGCAATTGCAGT 715 
GmUCP1a2         T---CCATTGTCAAAGAAAATTCTTGCTGCATTT ACAACTGGTGCTTTTGCAATTGCAGT 641 
GmUCP1b1         T---CCATTGTTTAAGAAAATTCTCGCTGGATTT ACAACTGGTGCTATGGCAATTGCAGT 554 
GmUCP1b2         T---CCATTGTCTAAGAAAATTCTCGCTGGATTT ACAACTGGTGCTATGGCAATTGCAGT 557 
GmUCP1b1Spl      T---CCATTGTTTAAGAAAATTCTCGCTGGATTT ACAACTGGTGCTATGGCAATTGCAGT 554 
GmUCP2           T---CCATTATACCATATGATATTGGCTGCTCTG CTGACTGGTGCTTTGGCAATCACAAT 633 
GmUCP3           T---CTATCGT-TGGCAAGGCTGTAGTTGGTGGA ATCTCTGGTGTCTTGGCTCAGGTTAT 613 
GmUCP4a          CATGCCGCTCAGCCGCAAGATCGAGGCCGGTCTCATCGCCGGTGGCATCGGCGCCGCCGT 608 
GmUCP4b          CATGCCACTCGGAAAAAAGATCGAGGCCGGGCTCATCGCCGGCGGCATCGGCGCCGCCGT 602 
GmUCP5b          CTTGTCGCTATCTCGTAAGATAACGGCAGGGTTAATTTCTGGTGGAATCGGCGCAGTCGT 682 
GmUCP5a          CATGCCCCTCACAAGAAAAATCACGGCCGGGCTCGTCGCCGGCGGGATCGGAGCCGCCGT 411 
                                 *        *  *         * ** *   * *         * 
 
GmUCP1a1         GGCAAATCCAACCGATCTTGTCAAAGTTAGACTTCAAGCTGAAGGA-AAATTACCTCCTG 774 
GmUCP1a2         GGCAAATCCAACTGATCTTGTCAAAGTTAGACTTCAAGCAGAAGGA-AAATTACCTCCTG 700 
GmUCP1b1         GGCGAATCCAACTGATCTTGTGAAAGTTAGACTTCAAGCAGAAGGA-AAATTACCTCCTG 613 
GmUCP1b2         GGCAAATCCAACTGATCTTGTGAAAGTTAGACTTCAAGCAGAAGGA-AAATTGCCTCCTG 616 
GmUCP1b1Spl      GGCGAATCCAACTGATCTTGTGAAAGTTAGACTTCAAGCAGAAGGA-AAATTACCTCCTG 613 
GmUCP2           TGCTAATCCAACTGATCTAGTCAAAGTTAGGCTT CAAGCTGAAGGT-CAATTGCCAACTG 692 
GmUCP3           AGCCAGCCCAGCTGATCTTGTCAAGGTGAGGATGCAAGCTGATGGCCAAAGGGTGAGCCA 673 
GmUCP4a          GGGGAACCCCGCCGACGTGGCCATGGTCCGAATGCAGGCAGACGGG-----CGCCTCCCT 663 
GmUCP4b          GGGAAACCCCGCCGACGTGGCGATGGTCCGAATGCAGGCCGACGGC-----CGCCTCCCT 657 
GmUCP5b          TGGAAATCCCGCCGATGTAGCCATGGTCCGCATGCAGGCCGACGGA-----AGACTTCCG 737 
GmUCP5a          GGGCAACCCCGCCGACGTGGCGATGGTGCGAATGCAGGCCGACGGG-----CGCCTCCCG 466 
                  *  *  **  * **  * *  *  **  *  * ** ** ** **            *   
 
GmUCP1a1         GTGTTCCCAGGC--GCTACT-CTGGATCTT--TA AATGCT-TATTCAACAATTGTGAGAC 828 
GmUCP1a2         GTGTTCCCAGGC--GGTACT-CTGGATCTT--TA AATGCT-TATTCAACAATTGTGAGAC 754 
GmUCP1b1         GTGTGCCCAGGC--GTTACT-CTGGATCAT--TA AATGCT-TATTCAACAATTGTGAGAC 667 
GmUCP1b2         GCGTGCCCAAGC--GCTACT-CTGGATCAT--TA AATGCT-TATTCAACAATTATGAGAC 670 
GmUCP1b1Spl      GTGTGCCCAGGC--GTTACT-CTGGATCAT--TA AATGCT-TATTCAACAATTGTGAGAC 667 
GmUCP2           GGGTACCTAAGC--GTTATT-CTGGTGCTA--TA GATGCA-TATTTAACTATACTGAGAC 746 
GmUCP3           AGGTCTTCAACCCCGGTATT-CGGGGCCAT--TT GATGCTCTAAACAA-AATTGTTCGTG 729 
GmUCP4a          CCG-GCACAGCGGCGCAACTACAAGTCCGTCGTGGACGCCAT-CACGCGAATGGCGAAGC 721 
GmUCP4b          CCG-GCGCAGCGGCGCAACTACAAGTCCGTTGTGGACGCCAT-CACGCGAATGGCGAAGC 715 
GmUCP5b          CCG-ATCCGACAACGGAATTATAAATCCGTCCTTGACGCCAT-CGCAAGGATGACAAAAG 795 
GmUCP5a          CCG-GCGGAGCGTCGCAACTACAACGGCGTGTTCGACGCGAT-ACGGCGCATGAGTAACC 524 
                   *           *  * *       *    *  * **  *        **         
 
GmUCP1a1         A GGAAGGAGTTGGGGCTCTTTGGACTGGGCTTGGCCCCAATATAGCAAGAAATGGTATCA 888 
GmUCP1a2         A GGAAGGAGTTGGGGCTCTTTGGACTGGGCTTGGCCCCAATATAGCAAGAAATGGTATCA 814 
GmUCP1b1         A GGAAGGAGTTGGAGCACTTTGGACTGGGATTGGTCCCAACATAGCAAGAAATGGCATCA 727 
GmUCP1b2         A GGAAGGAGTTGGAGCACTTTGGACTGGGATTGGTCCCAACATAGCAAGGAATGGTATTA 730 
GmUCP1b1Spl      A GGAAGGAGTTGGAGCACTTTGGACTGGGATTGGTCCCAACATAGCAAGAAATGGCATCA 727 
GmUCP2           A AGAAGGGATAGGGGCCTTGTGGACAGGTCTTGGGGCCAATATAGCAAGGAATGCAATTA 806 
GmUCP3           CTGAAGGATTTCAAGGATTGTGGAAGGGTGTTTTTCCTAATATC-CAAAGAGCCTTCTTA 788 
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GmUCP4a          AAGAAGGCGTCACTAGCCTTTGGAGAGGC-TCATCGCTTACGGTGAACCGCGCCATGCTC 780 
GmUCP4b          AAGAGGGCGTCACTAGCCTGTGGAGAGGC-TCATCGCTTACGGTGAACCGCGCCATGCTC 774 
GmUCP5b          ACGAGGGCATCACTAGCTTATGGCGTGGT-TCATCGTTAACAGTGAACCGCGCCATGTTA 854 
GmUCP5a          AAGAAGGCGTTGGTAGCCTGTGGCGCGGT-TCAGCGCTTACGGTGAACCGCGCGATGATC 583 
                   ** **  *        * ***   **  *        *      *              
 
GmUCP1a1         -TCAATGCTGCCGAATTAGCCAGCTATGATCAAGTGAAACAGACTATTTT-GAAAATTCC 946 
GmUCP1a2         -TCAATGCTGCTGAATTAGCCAGCTATGATCAAGTGAAACAGACTATTTT-GAAAATTCC 872 
GmUCP1b1         -TTAATGCTGCTGAACTAGCCAGCTATGATCAAGTAAAACAGACTATTTT-GAAAATTCC 785 
GmUCP1b2         -TTAATGCTGCTGAACTAGCCAGCTATGATCAAGTGAAACAGACTATTTT-GAAAATTCC 788 
GmUCP1b1Spl      -TTAATGCTGCTGAACTAGCCAGCTATGATCAAGTAAAACAGACTATTTT-GAAAATTCC 785 
GmUCP2           -TAAATGCTGCGGAATTGGCTAGCTATGATAAAG TGAAACGGACGATTTT-GAAAATTCC 864 
GmUCP3           GTGAACATGGGAGAATTAGCCTGTTATGATCATGCTAAACAATTTGTTAT-TAGAAGT-- 845 
GmUCP4a          GTGACGGCGTCGCAGCTCGCGTCGTACGACCAGTTCAAAGAAACGATCTTGGAGAACGGC 840 
GmUCP4b          GTGACGGCGTCGCAGCTGGCTTCCTACGACCAGTTCAAAGAAATGATTCTCGAGAACGGC 834 
GmUCP5b          GTGACGGCCTCGCAGCTCGCTTCTTACGACCAGTTCAAGGAGATGATTTTGGAAAAGGGT 914 
GmUCP5a          GTTACGGCTTCTCAGTTGGCCTCGTACGACCAGTTTAAGGAAAGCATTTTAGGACGCGGC 643 
                  * *         *  * **    ** **  *    **        *  *           
 
GmUCP1a1         AGGAT--TCACTGACAATGTTGTAACTCATCTTC TTGCTGGTCTTGGGGCAGGGTTTTTC 1004 
GmUCP1a2         CGGAT--TCACTGACAATGTTGTAACTCATCTCC TTGCTGGTCTTGGGGCAGGGTTTTTT 930 
GmUCP1b1         TGGAT--TCACCGACAATGTTGTAACTCACCTTC TTGCTGGTCTAGGAGCAGGATTTTTT 843 
GmUCP1b2         TGGAT--TCACCGACAATGTTGTAACTCACCTTC TTGCTGGTCTAGGAGCAGGATTTTTT 846 
GmUCP1b1Spl      TGGAT--TCACCGACAATGTTGTAACTCACCTTCTTGCTGGTCTAGGAGCAGGATTTTTT 843 
GmUCP2           AGGGT--TCATGGACAATGTCTATACTCACCTAC TCGCTGGCTTAGGTGCAGGTCTTTTT 922 
GmUCP3           AGGATAGCTGATGACAATGTTTTTGCCCACACTTTTGCTTCCATCATGTCAGGTTTAGCG 905 
GmUCP4a          ATGATG---CGCGACGGGCTCGGGACCCATGTCACGGCGAGCTTCGCGGCGGGGTTCGTG 897 
GmUCP4b          GTGATG---CGCGACGGCCTCGGGACCCACGTCACGGCGAGCTTCGCGGCGGGGTTCGTG 891 
GmUCP5b          GTAATG---CGTGATGGTCTTGGGACCCATGTAA CGTCGAGTTTCGCAGCGGGGTTTGTG 971 
GmUCP5a          TGGATG---GAGGACGGGCTTGGGACCCACGTGTTAGCGAGTTTTGCGGCGGGTTTTGTG 700 
                     *       **     *     * **        *     *     * **  *     
 
GmUCP1a1         GCCGTCTGTATTGGCTCCCCAGTTGATGTGGTTAAGTCGAGAATGATG------------ 1052 
GmUCP1a2         GCGGTCTGTATTGGCTCCCCAGTTGATGTGGTTAAGTCAAGAATGATG------------ 978 
GmUCP1b1         GCAGTCTGTGTTGGCTCCCCTGTTGATGTGGTTAAGTCGAGAATGATG------------ 891 
GmUCP1b2         GCAGTCTGTGCTGGCTCCCCTGTTGATGTGGTTAAGTCGAGAATGATG------------ 894 
GmUCP1b1Spl      GCAGTCTGTGTTGGCTCCCCTGTTGATGTGGTTAAGTCGAGAATGATG------------ 891 
GmUCP2           GCTGTCTTTATTGGTTCTCCTGTTGATGT GGTGAAATCCAGGATGATG------------ 970 
GmUCP3           GCAACGTCTTTGAGCTGCCCGGCTGATGTTGTGAAGACTAGAATGATGAATCAGGCAGCT 965 
GmUCP4a          GCGGCGGTGGCGTCGAACCCCGTCGACGTGATCAAGACGAGGGTGATGAAC--------- 948 
GmUCP4b          GCGGCGGTGGCGTCCAACCCCATCGACGTGATCAAGACCAGGGTGATGAAC--------- 942 
GmUCP5b          GCGGCGGTTACGTCGAACCCCGTTGACGTGATCAAGACTAGGGTGATGAAC--------- 1022 
GmUCP5a          GCCTCGATTGCGTCGAACCCCATTGATGTTATAAAGACTAGGGTGATGAAC--------- 751 
                 **                **    ** **  * * *  * **  *****             
 
GmUCP1a1         ----------GGAGAT----TCTAG--------- ---TTACAAGAACACCCTTGATTGTT 1086 
GmUCP1a2         ----------GGAGAT----TCTAG--------- ---TTACAGGAACACCCTTGATTGTT 1012 
GmUCP1b1         ----------GGAGAT----TCGAG--------- ---TTACAAAAGCACCCTTGATTGTT 925 
GmUCP1b2         ----------GGAGAT----TCAAG--------- ---TTACAAAAGCACCCTTGATTGTT 928 
GmUCP1b1Spl      ----------GGAGAT----TCGAG--------- ---TTACAAAAGCACCCTTGATTGTT 925 
GmUCP2           ----------GGGGAT----TCAAC--------- ---CTACAAAAGCACATTTGAATGCT 1004 
GmUCP3           AAAAAGGAAGGGAAAG----TCTTA--------- ----TATAATAGCTCTTATGATTGCT 1008 
GmUCP4a          -------- ATGAGGGTGGAGCCCGGGGCGACGCCGCCCTACGCCGGCGCGTTAGATTGTG 1000 
GmUCP4b          --------ATGAGGGTGGAGCCCGGGGAGGCGCC GCCGTACGCCGGCGCGTTGGATTGTG 994 
GmUCP5b          --------ATGAAGGTGGAACCTGGGGCGGCGCC GCCGTATTCCGGCGCACTGGATTGCG 1074 
GmUCP5a          --------ATGAAGG------CTGAGG------- --CTTACAATGGGGCCTTGGATTGTG 788 
                           *          *                **        *    ** **   
 
GmUCP1a1         TTATCAAAACATTGAAGAATGA TGGACCCTTAGCCTTTTATAAAGGGTTCCTCCCAAATT 1146 
GmUCP1a2         TTATCAAAACATTGAAGAATGA TGGACCCTTAGCCTTTTATAAAGGGTTCCTCCCAAATT 1072 
GmUCP1b1         TCGTTAAGACATTAAAAAATGA TGGACCTTTTGCCTTTTATAAGGGGTTCATACCAAATT 985 
GmUCP1b2         TCATTAAGACATTAAAAAATGA TGGACCTTTTGCCTTTTATATGGGGTTCATACCAAATT 988 
GmUCP1b1Spl      TCGTTAAGACATTAAAAAATGATGGACCTTTTGCCTTTTATAAGGGGTTCATACCAAATT 985 
GmUCP2           TTCTCAAGACTTTGCTTAATGA GGGATTTTTGGCCTTCTATAAAGGTTTCCTTCCTAATT 1064 
GmUCP3           TGGTGAAGACAATTAAAGTTGAAGGAATAAGAGCATTGTGGAAAGGATTCTTCCCCACAT 1068 
GmUCP4a          CTCTGAAGACTGTGCGCGCGGAGGGTCCCATGGCGCTTTATAAGGGGTTTATTCCTACGA 1060 
GmUCP4b          CTCTGAAGACGGTGCGCGCGGAGGGTCCCATGGCGCTTTATAAGGGTTTTATTCCTACGA 1054 
GmUCP5b          CCTTGAAGACGGTACGCAAAGAGGGCCCCATGGCTCTTTACAAAGGCTTTATTCCCACGA 1134 
GmUCP5a          CTCTCAAGACTGTTAGGGCCGAAGGACCTCTTGCCCTTTATAAGGGTTTCATCCCTACAA 848 
                    * ** **  *       ** **       **   * *  *  ** **  * ** *    
 
GmUCP1a1         TTGGACGGCTGGGATCTTGG-AATGTGATCATGTTTCTAACCTTAGAACAGAC------T 1199 
GmUCP1a2         TTGGACGGCTGGGATCTTGG-AATGTGATCATGTTTCTAACCTTAGAACAGAC------T 1125 
GmUCP1b1         TTGGACGGCTAGGATCTTGG-AATGTGATCATGTTTCTAACTCTAGAACAGGC------T 1038 
GmUCP1b2         TTGGACGGCTAGGATCTTGG-AATGTGATCATGTTTTTAACTCTAGAACAGGC------T 1041 
GmUCP1b1Spl      TTGGACGGCTAGGATCTTGG-AATGTGATCATGTTTCTAACTCTAGAACAGGTACAAGTT 1044 
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GmUCP2           TTAGTCGAGTAGGAGCCTGG-AATGTGATTATGT TTCTTACCCTTGAACAAGCA------ 1117 
GmUCP3           GGGCAAGGCTTGGCCCATGGCAAT----TTGTGT TCTGGGTTTCCTA------------T 1112 
GmUCP4a          TCTCGAGGCAGGGACCGTTC-ACTGTGGTGCTGTTCGTGACACTGGAACAGGT------T 1113 
GmUCP4b          TCTCAAGGCAGGGACCGTTC-ACTGTTGTGCTGTTCGTGACTCTGGAACAGGT------T 1107 
GmUCP5b          TTTCGAGACAAGGACCCTTC-ACTGTTGTTTTGT TCGTCACGTTAGAACAGGT------T 1187 
GmUCP5a          TTTCAAGGCAGGGTCCTTTC-ACCGTTGTCCTCTTTGTCACCCTCGAACAAGT------C 901 
                       *    **  * *   *      *  * * *           *              
 
GmUCP1a1         AAAAAGTTCGTCAAAAG-------TTTAGAGTCG T--CCTGAGGC------GAGTTCCCG 1244 
GmUCP1a2         AAAAGGTTCGTCAAAAG-------TTTAGAGTTG T--CCTGAGCT------GAGTTATC- 1169 
GmUCP1b1         AAAAAGTTTGTCAAAAC-------TTTAGAATCA G--CTTGACTTCAAACAAA-TTATCA 1088 
GmUCP1b2         AAAAAATTCGTCAAAAG-------TTTAGAATCA G--CTTGACCTCAAAAAAACTTATCA 1092 
GmUCP1b1Spl      GAATACTTTGTGATAGC-------TTTCCATTTT T--CCTTTCCTTCTTATCACCTATCT 1095 
GmUCP2           AAGAGAGTTATAAGAGGATAATTGTTGTTAGTTG TTACTCTTCATGATTGAGATTCACCA 1177 
GmUCP3           GAGAAGTTCAGGAAA---------TTTGCAGGGC T--CTCTTCTT----------TCTAA 1151 
GmUCP4a          CGCAAGTTGCTTAAGGA-------TTTCTGATGA G----GATGATGA-----------CG 1151 
GmUCP4b          CGCAAGTTGCTTAAGGA-------TTTCTGATGA ----------TGA-----------CG 1139 
GmUCP5b          CGAAAGTTGCTTAAGGA-------TTTCTAA--- -------------------------- 1211 
GmUCP5a          AGGAAGCTCTTCAAGGA-------CTTTTGAATT T----TTTATTCAT---------TCG 941 
                        *    *            *                                   
 
GmUCP1a1         TTGAGAATT----TT------CT----AAGGGGA CTGGTTGCAACTGCAAATGTAGTGGA 1290 
GmUCP1a2         TTGAGAATT----TT------CT----ATGGGGA CTGGTTGCAATTGCAAATGCAGTGGA 1215 
GmUCP1b1         -GTAGATTT----TT------TTTTTTGAGGAGA CTCCCC-------TGGATGCAATGGA 1130 
GmUCP1b2         -GTAGAATT----TT------TT----GAGGAGA CTCCCC-------CAAATGCAATGGA 1130 
GmUCP1b1Spl      CATGGAATT----CTAGTTTATTTTTATAGCATA CTTGTC-------TGC-TGCGGTAGA 1143 
GmUCP2           AGCAAATTTAGTGTT------CTTTTTCGGGTGA GTGCTACTGCTATCAGATGAACAACA 1231 
GmUCP3           TATAACATT----TT------------------A TTTATT-------TATTTATACTAGC 1182 
GmUCP4a          AGAAGATGT----AT------------------G CTACT--------------------- 1168 
GmUCP4b          A--AGATGT----AT------------------G CTACT--------------------- 1154 
GmUCP5b          ---------------------------------- -------------------------- 
GmUCP5a          GACACCTTC----TC------------------A CCATTCAC-----------TAATCGA 968 
                                                                              
 
GmUCP1a1         AA-TTGTAGAAAA--TAAAGGTCCCTTTCTCTTC ATTC-----TGCTAACCAG---GATG 1339 
GmUCP1a2         AAATTGTTGAAA---TAAAGGTCCCTTTCTCTTC ATTC-----TGCCAACCAG---GATG 1264 
GmUCP1b1         AA-TTGTCAACAAAATAAAAAC----TTCTCTTC ATTT-----TGTTAATTGA---AATG 1177 
GmUCP1b2         AA-TTGTCAA----GTAAAAAC----TTGTCTTC ATTT-----TGTTAATTGG---AACG 1173 
GmUCP1b1Spl      GG-TTA----------GAAGAC--------CCAA AATT-----TG--------------- 1164 
GmUCP2           GATTTGTTAGCAG---AAAGGTGG-TTTTTCTAC ATTTACTTCTGCCGTGTGGATGGACG 1287 
GmUCP3           AC-TCA-------------------------TTC ATCC---------------------- 1194 
GmUCP4a          -------------------------------TTC CTTT-------TCAA----------- 1179 
GmUCP4b          -------------------------------TTC ATTT-------TCAA----------- 1165 
GmUCP5b          ---------------------------------- --------------G----------- 1212 
GmUCP5a          TA-----------------------------TTC ATTC-------TCTAATTGG------ 986 
                                                                              
 
GmUCP1a1         TG----GTCAAACATTTTTTTAGGGAGG-----A AAAATTTG-ATAGTA-----AAATGA 1384 
GmUCP1a2         TG----GTCAAACATTTTTTTAGGGAGG-----A AAAAATTGGATAGTA-----AAATGA 1310 
GmUCP1b1         TA----TCAAAACATTTTTTGCTGGGGG------ -AAATTTG--AAGTATTAATAAATTA 1224 
GmUCP1b2         TA----CCAAAACAATTTTTTTTGGGGGGGCGGG GGAATTTG--TAGTA---ATAAATGA 1224 
GmUCP1b1Spl      -------CAAAACAATTTTTTT------------ ---ATTT----AGTA--------TCA 1190 
GmUCP2           TCACGCTTCATATATTCTTAGTCGATGA------ ATAAACCGTCAAATT-------ACCA 1334 
GmUCP3           ------ATAATAAATTC----------------- ACAAGTCA--CAGC---------CTA 1220 
GmUCP4a          -------TAAGATGCTTTTTCT------------ ---GTTTGTGTTATGT-------TTT 1210 
GmUCP4b          -------TAAGATGCGTTTTGT------------ ---GTTTGTCTTGTGC-------TCT 1196 
GmUCP5b          -------TAGGAT--------------------- -------------------------- 1218 
GmUCP5a          ------TTGAGATACATATTCA------------ ---TTCTTTTTTTTTT-------TTT 1018 
                            *                                                 
 
GmUCP1a1         GAAT--GCTA-TT------CATATATACTAGCTT TTAGCAATTGC--------CATA-TA 1426 
GmUCP1a2         TAATATGTTA-TT------CATATATACTAGCTT TTAGCAATTGC--------CATA-TA 1354 
GmUCP1b1         GAAGA-GCTA-TG------CCATCTCCCTGCAAT TTAA-AATTTT--------ATTTGTT 1267 
GmUCP1b2         GAAGA-GCTA-TG------CGATCCCCCTGCAAT TTAA-AATTTT--------ATTAGTT 1267 
GmUCP1b1Spl      AGATT-GCTAATG------TATTGATAATG--GT TTAGGAAGCAT--------CTTGGCA 1233 
GmUCP2           TTGTCTCCTACTTGGGCCATGTGGACGCCACAATTAAAACATTCTTGGCTACAATGAATA 1394 
GmUCP3           CAGGGTACTA--------------ACACCCAGAT TTAT--ATTTT-----------TCTC 1253 
GmUCP4a          AATAGTACTAGTG-------------AT-GTAGT TCTAG--------------------- 1235 
GmUCP4b          AA---TACTAGTG-------------AT-GTAGT TCTGG--------------------- 1218 
GmUCP5b          ---------AATG-------------AT-G---- -------------------------- 1225 
GmUCP5a          TTAGGGATTAGTT-------------ATTGAGGT TTTGGAACTTT--------------C 1051 
                          *                                                   
 
GmUCP1a1         TTCTGTGGGATT---------------GCATGCA GT--------TGT-CATGTAT-TTCT 1461 
GmUCP1a2         TTCTGTGGGATT---------------GCATGCA GT--------TTT-CATATGA-TTCT 1389 
GmUCP1b1         GGGCTTGGGCTTG-------------GGCTGGGA CT--------TGGGCATGGGAACTTC 1306 
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GmUCP1b2         GGTTCTGGGGTTG-------------GGCTTGGG CT--------TGGGCATAGGGACTTC 1306 
GmUCP1b1Spl      AACTATGAGCT----------------GCTTCT- TT--------CAAAGATAAAACCCTT 1268 
GmUCP2           GACCGTGAAATTACATTTACTTGAAAGGCATTCA CTGTACTGGATCGATATGTAATGTAT 1454 
GmUCP3           AACTTTTAGCT-----------------CA---- ---------------GTGTATACTTT 1277 
GmUCP4a          GATGGCAATTTT---------------------- ----------------------GTTA 1251 
GmUCP4b          AATGGTAATTTT---------------------- ----------------------GTTA 1234 
GmUCP5b          -ATGACGA-------------------------- -------------------------- 1232 
GmUCP5a          GATGACTACCTTC---------------TTGAGA TT------------CATATATGATTA 1084 
                                                                              
 
GmUCP1a1         CTTT---AAA---------------------CTT T-ATTA------TGAA-C----CGAG 1485 
GmUCP1a2         CTTT---AAA---------------------CTT T-ATTA------TGAA-C----CGAG 1413 
GmUCP1b1         CTTT---AAAAG------------TCCAAGCCTA GCAGTA------TGTTTC----CATA 1341 
GmUCP1b2         CTTT---AAAAG------------TCCAAGCCTA GCAGTA------TGTTTC----CATA 1341 
GmUCP1b1Spl      CTCC---AAA--------------CTCACTTCTT TAACTT------TGGCTT----CATA 1301 
GmUCP2           TTTTGGGAAATAAGTTGCGTATTTCCCAACTCAT TGAATAGACAAATGAAATGAAACATG 1514 
GmUCP3           TTTG---AGA-----------------------T AAACTA------CATTAC---TCTTT 1302 
GmUCP4a          TTCTA----------------------------T TAATCA-----ATGAGA--------- 1269 
GmUCP4b          TTCTA----------------------------T TAATCA-----ATGAGA--------- 1252 
GmUCP5b          ---------------------------------- --------------AGA--------- 1235 
GmUCP5a          TTCTAA--------------------------TT TCATCA-----AATATAT------TT 1107 
                                                                              
 
GmUCP1a1         CTTG-------GACA-------TGTCACGAGATT CG--TTTC------ 1511 
GmUCP1a2         CTTG-------GACA-------TGCCATGCGATT -------------- 1433 
GmUCP1b1         TCTA----AGTGAAA-TA---TCAGCTTATGCTT T---TTTTTTA--- 1375 
GmUCP1b2         TCCA----AGTGAAAATAAGCTTAGCATATGCTT T---TTTTA----- 1377 
GmUCP1b1Spl      TTCATAATACTCACACTTACCTTTTCCTATCCTATAACTTTCA----- 1344 
GmUCP2           TATGAATACTTTAGAGTA----TAGCTTATTACT TCA--TTCAAA--- 1553 
GmUCP3           CCTA--------AGAAGA---TTATATTATACT- -------------- 1324 
GmUCP4a          --------------AGTG----CTGTTTATT--- ----TTCCGAATT- 1291 
GmUCP4b          --------------AGCA----CACATTATT--- ----CTCCGAATT- 1274 
GmUCP5b          --------------AGAA---------TATG--- ----TTT------- 1246 
GmUCP5a          ACCA--------ACAATG----TAAAACATTAAA CTGGTATAGAAATT 1143 
                               *                                  

 

 


