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1. Εισαγωγή

Η τομάτα αποτελεί  ένα από τα πιο δ ιαδεδομένα λαχανικά.  Η 

καλλ ι έργε ιά  της στην Ελλάδα καταλαμβάνε ι  τη δεύτερη θέση, 

μετά την πατάτα.  Διεθνώς,  καταλαμβάνε ι  την τρίτη θέση μετά την 

πατάτα και  τη γλυκοπατάτα.  Η διάδοσή της οφείλεται  στο 

ελκυστ ικό χρώμα και  άρωμά της και  το γεγονός  ότι  εφοδιάζε ι  τον 

οργανισμό με βι ταμίνες  και  κυρίως με βιταμίνη C.

Οι τομάτες  κατάγονται  από τη Νότ ια  Αμερική (κυρίως από 

το Περού)  και  ε ξημερώθηκαν  στο Μεξικό.  Εισήχθησαν  στην 

Ευρώπη από τους Ισπανούς  περί  το 1500 και  αντ ιμετωπίστηκαν ,  

αρχικός,  με δυσπιστ ία,  καθώς οι καρποί  τους θεωρούνταν  

δηλητηριώδε ις .  Ακόμα και  το 1800 οι κάτο ικο ι  της Ανατολικής  

Ευρώπης  απέφευγαν  την κατανάλωση τομάτας ,  ενώ στην Ισπανία  

ήταν το πιο ευρείας  κατανάλωσης  λαχανικό.  Τα δέκα περίπου είδη 

του Lycopers i con  ε ίναι  γηγενή στις δυτικές  ακτές της Νότ ιας  

Αμερικής  από το Εκουαδόρ ως τη Χιλή,  ενώ εμφανί ζετα ι  και  στα 

νησιά Γκαλαπάγκος .  Αναπτύσσονται  σε περ ιβάλλον  ερήμου,  με 

περ ιστασιακές  βροχοπτώσε ι ς  και  όπου οι μόνες σταθερές  πηγές 

υγρασίας  είναι  η δρόσος και  η ομίχλη.  Εμφαν ί ζοντα ι  ως βραχείας  

ζωής πολυετή ή ως μονοετή φυτά.  Οι τομάτες  εξημερώθηκαν  από 

την άγρια,  μικρόκαρπη (κερασόμορφη,  cherry tomato)  

Lycoper  s icon e sculentum  var.  ceras i forme  του Περού.  Γ ίνεται  

φανερό ότι η εξημέρωση της τομάτας  δεν έγινε στην περιοχή 

προέλευσής  της,  αλλά στο Μεξικό.  Θεωρείται  ότι  με την 

εγκατάσταση γεωργικών  εκτάσεων σ ’ αυτήν την περιοχή,  σπόροι  

τομάτας  μεταφέρθηκαν  μαζί  με σπόρους  καλαμποκιού  ή 

δ ιασκορπ ίστηκαν  από τα πτηνά και  από τα άγρια φυτά τομάτας ,  

με αποτέλεσμα οι Ι νδ ιάνοι  και  οι Αζτέκοι  να παράγουν  τις 

ε ξημερωμένες  ποικιλίες .  Δεν είναι  γνωστό το πότε συνέβη η 

εξημέρωσή της,  το βέβαιο είναι  ότι  είχε ήδη γ ίνε ι  το 1523, όταν 

οι Ισπανοί  κατέκτησαν  το Μεξικό.  Η λέξη «tomato» προέρχετα ι
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από την ισπανική λέξη «tomate»,  που έχει  τις ρίζες της στη 

μεξικάνικη «tomat i».  Το 18ο αιώνα υπάρχουν  οι πρώτες  αναφορές  

για εμπορία τομάτας  από τις μεσογε ιακές  χώρες.  Η έντονη 

επ ιφυλακτ ικότητα  έναντι  αυτής,  οφε ίλεται  στο ότι  βοτανικά 

ανήκει  στην ο ικογένε ια  των Σολανωδών (Solanaceae) ,  τα μέλη της 

οποίας είναι  γνωστό ότι  περ ιέχουν  (κυρίως στα φύλλα τους)  το 

αλκαλοε ιδές  σολανίνη,  που είναι  τοξικό στον άνθρωπο και  τα 

ζώα. Τον κυριότερο όμως λόγο αποτέλεσε  η μεγάλη ομοιότητα της 

τομάτας  με το φυτό Άτροπος  (Atropos  be l l adona ) της ίδιας 

οικογένε ιας ,  που ήταν γνωστό από την αρχαιότητα για τις 

φαρμακευτ ικές  και  τις δηλητηριώδε ι ς  ι δ ιότητές  του. Οι τοξικές  

ι δ ιότητές  του οφείλονται  στην παρουσία  της ατροπίνης.  Η τομάτα 

οφείλε ι  την επ ιστημονική της ονομασία,  Lycopers i con  esculentum  

( «εδώδιμο ροδάκινο του λύκου») ,  στο Λινναίο.

1.1 Μορφολογικά χαρακτηριστικά

Στον τόπο καταγωγής  της είναι  πολυετές  φυτό,  αλλά στις 

εύκρατες  ζώνες καλλ ι εργε ί τα ι  σαν ετήσιο,  επειδή ν εκρώνετα ι  το 

χειμώνα.  Οι καλλ ι εργούμενες  ποικ ιλ ίες  ανήκουν στις εξής 

κατηγορίες ,  από πλευράς  βλαστικής  ανάπτυξης:

□ αναρριχώμενες ,  στις οποίες  ο κεντρικός  βλαστός  μεγαλώνει  

δ ιαρκώς και  σχηματ ί ζε τα ι  δ ιαδοχ ικά μεγάλος αριθμός  

ταξ ιανθιών.  Από μασχαλιαίους  οφθαλμούς  αναπτύσσοντα ι  

βλαστοί  2ης, 3ης τάξης  κλπ,  που σχηματ ί ζουν  και  αυτοί  

ταξ ιανθίες .  Οι ποικιλ ίες  αυτές συνήθως καλλ ι εργούντα ι  για 

παραγωγή τομάτας  νωπής κατανάλωσης ,  η οποία 

συγκομίζετα ι  σε μεγάλο χρονικό δ ιάστημα (σε πολλά χέρια) .

□ αυτοκλαδευόμενες ,  στις οποίες  μετά από το σχηματισμό 

ορισμένου αριθμού ταξ ιανθ ιών  (ανάλογα με την ποικιλ ία)  

σταματά η ανάπτυξη του κεντρικού βλαστού.  Οι νάνες  

ποικιλ ίες  έχουν μικρή βλαστική ανάπτυξη,  μεγαλύτερο 

αριθμό καρπών ανά μονάδα φυλλικής  επιφάνειας ,  η

6
Institutional Repository - Library & Information Centre - University of Thessaly
09/06/2024 09:29:38 EEST - 18.221.45.55



ανθοφορία  τους συνήθως ολοκληρώνετα ι  σε λίγες 

εβδομάδες ,  καθώς και  η καρπόδεση,  με αποτέλεσμα η 

ωρίμανση να γ ί νεται  μέσα σε μικρή σχετ ικά χρονική 

περίοδο,  και  γ ι ’ αυτό ε ίναι  κατάλληλες  για μηχανική 

συγκομιδή (συγκομιδή σε ένα χέρι) .  Οι ποικιλ ίες  αυτές 

χρησιμοποιούνται  κατά κανόνα στην παραγωγή πρώτης  ύλης 

για τη βιομηχανία.

Το φυτό της τομάτας  αναπτύσσε ι  ευδιάκριτη κεντρική ρί ζα , 

αρκετές  δευτερεύουσες ,  και  ριζ ικά τρ ιχ ίδ ια  όταν ο σπόρος 

τοποθετε ί τα ι  α π ’ ευθείας  στη μόνιμη θέση. Επειδή,  συνήθως,  στη 

θερμοκηπιακή καλλι έργε ια  το φυτό μεταφυτεύετα ι  μία ή 

περ ισσότερες  φορές,  η κεντρική ρίζα κόβεται ,  καταστρέφετα ι  και  

αυτό αρχίζε ι  εύκολα να παράγε ι  πολλές  δευτερεύουσες  πλευρικές  

ρίζες ακόμη και  από το λαιμό,  γεγονός  που δ ιευκολύνε ι  τη 

μεταφύτευσή του ακόμη και  με γυμνή ρίζα.

Ο κεντρικός  βλαστός  φέρει  τα πραγματ ικά  φύλλα,  στις 

μασχάλες  των οποίων υπάρχουν  οφθαλμοί  που δίνουν πλευρικούς  

βλαστούς .  Πολλές  φορές,  οι πλευρ ικο ί  βλαστοί  που βρίσκονται  

κοντά στην κορυφή του φυτού είναι  τόσο ζωηροί ,  που με 

δυσκολία  μπορεί  κανεί ς  να ξεχωρίσε ι  ποιος  ε ίναι  ο κεντρικός  

βλαστός  και  ποιος  ο πλευρικός .  Το σχήμα του βλαστού είναι  

κυλ ι νδρ ικό  και  εσωτερικά είναι  πλήρης.

Τα πραγματ ικά  φύλλα της τομάτας  είναι  σύνθετα.  Κάθε 

φύλλο αποτελε ί τα ι  από ζεύγη φυλλαρίων και  παράφυλλων  με ένα 

μόνο φυλλάριο  στην άκρη.  Ο αριθμός  των ζευγών φυλλαρίων σε 

κάθε φύλλο πο ικ ίλλε ι  ανάλογα με την ποικιλ ία  και  τη θέση του 

φύλλου επί  του βλαστού.  Είναι  δυνατόν να συναντηθούν  ποικιλ ίες  

με 3, 4 ή 5 ζεύγη φυλλαρίων.

Τα άνθη της τομάτας  είναι  ερμαφρόδιτα,  και  κατά κανόνα 

αυτοεπ ικον ιαζόμενα  με ποσοστό σταυροεπικον ίασης  0,5-5% και 

βρ ίσκονται  τοποθετημένα  σε ταξ ιανθ ία  με 4-12 άνθη,  από τα 

οποία συνήθως προκύπτουν  2-8 καρποί .  Η πρώτη ταξ ιανθ ία 

σχηματ ί ζετα ι  μετά το 3ο ως το 5ο γόνατο και  οι επόμενες
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ακολουθούν  κάθε 2-3 γόνατα.  Οι ταξ ιανθ ί ες  εκφύονται  στο χώρο 

των μεσογονατ ίων  δ ιαστημάτων.

Ο καρπός  είναι  ράγα με 2-25 καρπόφυλλα.  Έχε ι  χονδρό 

περικάρπιο ,  με λεπτή επ ι δερμίδα  χωρίς  στομάτ ια  και  με κηρώδη 

εφυμενίδα.  Στα καρπόφυλλα  υπάρχε ι  ζελατ ινώδης  πλακούντας ,  

που περ ιβάλλε ι  τους σπόρους.  Το βάρος του καρπού είναι ,  

συνήθως,  στις β ιομηχαν ικές  ποικιλ ίες  60-120g και  τις 

επ ι τραπέζ ιες  1 50-300g.  Το σχήμα του είναι  συνήθως στρογγυλό,  

επίμηκες  ή απιδοειδές .  Το χρώμα του καρπού είναι  συνήθως 

κόκκινο,  υπάρχουν  όμως και  ποικιλ ίες  που έχουν χρώμα 

πορτοκαλί ,  κ ί τρινο,  ροζ ή λευκό.  Το κόκκινο χρώμα οφείλεται  

στο καροτενοε ιδές  λυκοπένιο ,  ενώ το πορτοκαλί  στο β-καροτένιο  

(προβιταμίνη Α). Σε μικρότερες  ποσότητες  υπάρχουν,  επίσης,  και  

άλλα καροτενοε ιδή  και  ξανθοφύλλες .  Το λυκοπέν ιο  δε χρε ιάζεται  

φως για να σχηματισθεί .  Θερμοκρασί ες  άνω των 32ο εμποδίζουν  

τη σύνθεση λυκοπεν ίου,  όχι  όμως του β-καροτενίου ,  γ ι ’ αυτό και  

όταν επικρατούν  υψηλές  θερμοκρασί ες  οι καρποί  δεν έχουν βαθύ 

κόκκινο  χρώμα αλλά πορτοκαλί .

Ο σπόρος είναι  ωοειδής,  πεπλατυσμένος ,  με χρώμα κίτρινο-  

καφέ και  η επ ιφάνε ιά του καλύπτεται  με τρ ι χοε ι δε ί ς  αποφύσεις .  

Το μέγεθος των σπερμάτων  είναι  μικρό,  δ ιαμέτρου 3-5mm. 

Εσωτερικά  ο σπόρος φέρει  κυρτό έμβρυο που περ ιβάλλετα ι  από 

ένα μικρό ενδοσπέρμιο.  Αυτός δ ιατηρε ί  υπό κανον ικές  συνθήκες  

αποθήκευσης  τη βλαστ ικότητά  του για 4 τουλάχ ιστον  χρόνια  μετά 

τη συγκομιδή του,  εάν όμως αποθηκευτε ί  σε χαμηλή θερμοκρασία 

και  με χαμηλή περι εκτ ικότητα  των σπόρων σε υγρασία,  εύκολα 

δ ιατηρε ί  τη βλαστ ικότητά  του για πάνω από 10 χρόνια.  Ένα 

γραμμάριο  σπόρου έχει  450 περίπου σπέρματα.
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1.2 Σημαντικά γεγονότα στην καλλιέργε ια της τομάτας

•  Η δημιουργία βελτιωμένων π ο ικ ιλ ιώ ν . Το 19ο αιώνα,  

αρχικά στην Ευρώπη και  αργότερα στη Βόρεια  Αμερική,  

έγιναν ουσιαστ ικές  προσπάθε ι ες  και  παρήχθησαν  ποικιλ ίες  

τομάτας ,  με καρπούς  δ ιαφόρων σχημάτων,  μεγεθών και  

χρωμάτων.  Κάποιες  από αυτές καλλ ι εργήθηκαν  για πάνω 

από 100 έτη και  άλλες καλλ ι εργούντα ι  ακόμα και  σήμερα.  

Ορισ μένες αναφέροντα ι  ως τομάτες  «κε ιμήλια» (hei r loom 

tomatoes) .  Η διατήρηση και  η επι τυχία  τους ευνοε ίτα ι  από 

το χαρακτηριστ ικό  των ανθέων να αυτογον ιμοποιούντα ι .  

Αυτό οδηγεί  σε αύξηση της ομοζυγωτίας  από γενιά σε γενιά 

και  η ποικιλ ία  αποκτά υψηλή σταθερότητα στα 

χαρακτηριστ ικά  της.

• Η παραγωγή υ β ρ ι δ ί ω ν . Με τη δ ιασταύρωση καθαρών 

(ομοζύγωτων)  σειρών από τις καλλ ι εργούμενες  ποικιλ ίες  ή 

και  από τις άγριες  σειρές  παρήχθησαν,  στις αρχές του 20ου 

αιώνα,  υβρίδ ια  με υψηλό ποσοστό ετέρωσης.  Αρχικά 

παρήχθησαν  υβρίδ ια  με επιθυμητό μέγεθος και  ομοιομορφία 

καρπού,  πολύ μεγαλύτερη απόδοση κλπ. Σε επόμενο στάδιο 

επι χε ιρήθηκε  η ενσωμάτωση ανθεκτ ικότητας  σε δ ιάφορες  

ασθένειες .

• Η καλλιέργεια  της βιομηχανικής  τ ο μ ά τ α ς . Από το 1920 

στις ανεπτυγμένες  χώρες της Ευρώπης  και  της Αμερικής ,  

αρχίζε ι  η β ιομηχανική επεξεργασία και  η κονσερβοποίηση 

της τομάτας.  Δημιουργούνται  νέες  ποικιλ ίες  και  υβρίδ ια  για 

τη β ιομηχαν ία  και  η τομάτα βρίσκει  διαρκώς νέες  χρήσεις .

• Η αναγνώριση της δ ιαιτητικής της α ξ ία ς . Το ενδ ιαφέρον  

για την τομάτα αυξάνει  περ ισσότερο  χάρη στο λυκοπένιο  

που περιέχει .  Αυτό είναι  μια καροτενοε ιδής  χρωστική,  που 

προσδίδε ι  το κόκκινο χρώμα στον καρπό.  Επίσης ,  ε ίναι  

ισχυρή αντ ιοξε ι δωτ ική  ουσία που εξουδετερώνε ι  ελεύθερες
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ρίζες οξυγόνου,  που συσσωρεύοντα ι  στα κύτταρα ενός 

οργανισμού και  μπορεί  να προκαλέσουν  σοβαρές  βλάβες 

λόγω στρεσαρίσματος .  Το 85% του λυκοπεν ίου ,  που 

προσλαμβάνε ι  ο άνθρωπος  με τη διατροφή του,  προέρχεται  

από την τομάτα.

1.3 Η  καλλιέργεια της τομάτας ανά τον κόσμο

Παρόλο που η παραγωγή της τομάτας  είναι  μεγαλύτερη στο 

Νότο από ότι  στο Βορρά,  αυτή είναι  ένα προϊόν  που ελέγχεται  

από τις βόρειες  χώρες.  Το 1995 οι χώρες του Βορρά κατε ίχαν  το 

72% των εξαγωγών τομάτας  και  το 94% των ε ισαγωγών.  Οι ΗΠΑ 

και  η Ευρώπη είναι  οι κύριοι  έμποροι  τομάτας .  Η παραγωγή της 

έχει  αυξηθε ί  κατά 12% μεταξύ των ετών 1990-1995.
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ΧΩΡΑ ΠΑΡΑΓΩΓΗ ΣΕ ΧΙΛ. ΤΟΝΟΥΣ %

Κίνα 12.832,440 15

ΗΠΑ 11.719,000 14

Τουρκία 7.250,000 9

Ιταλία 5.155,598 6

Αίγυπτος 5.034,197 6

Ινδία 4.800,000 6

Ισπανία 2.705,500 3

Βραζιλία 2.700,197 3

Ρωσία 1.407,000 2

Χιλή 1.264,244 1

Σύνολο 54.868,176 65

Πίνακας 1. Οι δέκα κύριες  παραγωγ ικές  χώρες σε τομάτα που 

αντ ιπροσωπεύουν  το 65% της παγκόσμιας  παραγωγής  (Πηγή:  

GRAIN,  AGROSTAT,  1997.)

ΗΠΕΙΡΟΣ ΕΚΤΑΣΗ (χιλ. ΠΑΡΑΓΩΓΗ (χιλ. ΠΟΣΟΣΤΟ % ΤΟΥ
στρ.) τόνοι) ΣΥΝΟΛΟΥ

Αφρική 5.070 8.633 13,4

Β. και Κ. 3.080 11.178 17,5

Αμερική

Ν. Αμερική 1.560 4.376 6,9

Ασία 8.410 15.735 24,6

Ευρώπη 4.470 16.522 25,9

Ωκεανία 100 343 0,5

Πρώην ΕΕΣΔ 4.000 7.200 11,2
ΠΑΓΚΟΣΜΙΑ 26.690 63.988 100

Πίνακας 2. Έκταση και  παραγωγή τομάτας  ανά ήπειρο (Στοιχε ία  

FAO, 1997).
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1.3 Η  καλλιέργεια της τομάτας στην Ελλάδα

Οι κυρ ιότεροι  ελλην ικοί  νομοί  ως προς την έκταση νωπής 

υπαίθρ ιας  τομάτας  κατά το έτος 1989 ήταν:

- Αχαΐας  8.600 στρ.

- Θεσ/ν ίκης  8.386 στρ.

- Λακωνίας  8.000 στρ.

- Εύβοιας  7.100 στρ.

- Φθιώτιδας  6.800 στρ.

- Κορινθ ίας  6.500 στρ.

- Αι τωλ/ν ίας  6.450 στρ.

- Χαλκιδ ικής  5.800 στρ.

- Κυκλάδων  5.100 στρ.

- Λέσβου 5.000 στρ.

- Λαρίσης  5.000 στρ.

Τα γεωγραφικά  δ ιαμερ ίσματα  με τις μεγαλύτερες  εκτάσεις  

νωπής  τομάτας  θερμοκηπίου  είναι:

- Κρήτης  6.006 στρ.

- Πελοποννήσου-Δ.  Στερεάς  3.796 στρ.

- Δ. και  Κ. Μακεδον ίας  3.596 στρ.

- Ηπείρου 1.304 στρ.

- Αττ ικής -Νήσων  824 στρ.

- Α. Μακεδον ίας-Θράκης  480 στρ.

Τέλος οι νομοί  με τη μεγαλύτερη έκταση της β ιομηχανικής  

τομάτας  είναι  οι:

- Ηλείας  30.000 στρ.

- Ημαθίας  16.000 στρ.

- Βοιωτ ίας  15.000 στρ.

- Σερρών 15.000 στρ.

- Περιοχή Γιανν ι τσών  14.000 στρ.

- Φθιώτιδας  14.000 στρ.

- Θεσ/ν ίκης  1 1.227 στρ.

- Ροδόπης  8.200 στρ.
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Το 44,7% των εκτάσεων καλλ ι εργε ί τα ι  με β ιομηχανική 

τομάτα,  το 49,9% με νωπή τομάτα υπαίθριας  καλλι έργε ιας  και  το 

5,4% με νωπή τομάτα θερμοκηπιακής  καλλιέργειας .

1.4 Η  καλλιέργεια της τομάτας

Η τομάτα καλλ ι εργε ί τα ι  για δυο χρήσεις:  για νωπή

κατανάλωση,  παραγόμενη είτε στην ύπαιθρο είτε σε θερμοκήπια  

και  για β ιομηχανική επεξεργασία.

Η καλλι έργε ια  της β ιομηχαν ικής  τομάτας  είναι  υπαίθρ ια και  

πλήρως εκμηχανισμένη.  Καλλ ιεργε ίτα ι  το καλοκαίρ ι  και  είναι  

λ ιγότερο παραγωγική από την επι τραπέζ ια.

Σχετ ικά με την επι τραπέζ ια  τομάτα,  δ ιαφέρε ι  τόσο ο τρόπος 

καλλι έργε ιας  όσο και  η μορφολογία  του καρπού που πρέπε ι  να 

ε ίναι  μεγαλύτερος  και  πιο συμπαγής.  Επίσης,  αυτός πρέπε ι  να 

δ ιαθέτε ι  μετασυλλεκτ ική  αντοχή ώστε να μπορεί  να δ ιατ ίθεται  και  

σε μακρινές  αποστάσεις .

1.4.1 Καλλιεργητική τεχνική

Το είδος Lycopers i con  esculentum  καλλ ι εργε ί τα ι  κατά τη 

θερμή περίοδο του έτους και  απαιτεί  χρονική περίοδο διάρκειας  

τουλάχ ιστον  3-4 μηνών από τη σπορά μέχρι  την έναρξη της 

συγκομιδής .  Κάτω των 12°C, το φυτό παθαίνε ι  ζημιές  σε όλα τα 

στάδια ανάπτυξής  του.  Το άριστο της βλαστικής  ανάπτυξης  

παρατηρε ί τα ι  στους 20-25°C.  Η βλαστική ανάπτυξη είναι  

ταχύτερη όταν παρατηρε ί τα ι  δ ιαφορά θερμοκρασίας  ημέρας  και  

νύχτας  4-5°C (θερμοπερ ιοδ ισμός) .  Η άριστη θερμοκρασία νύχτας  

πο ικ ίλλε ι  ανάλογα με την ηλικία  του φυτού.  Η καρπόδεση,  στις 

περ ισσότερες  ποικιλ ίες ,  επ ι τελε ί τα ι  καλύτερα στους 16-22°C, ενώ 

δε γ ί νεται  σε θερμοκρασί ες  άνω των 30-35°C και  κάτω των 10- 

15°C λόγω σχηματ ισμού ατελών ανθέων ή μη γον ιμοποίησης  με 

συνέπεια  την ανθόρροια.  Παρουσιάζε ι  ποσοτική,  φωτοπεριοδική
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αντίδραση,  δηλαδή ανθίζε ι  σε οποιαδήποτε  φωτοπερίοδο,  αλλά 

όταν αυτή είναι  κάτω των 12 ωρών,  η άνθιση είναι  πρώιμη.  

Απαιτε ί  υψηλές  εντάσεις  φωτός (50.000 lux) για το άριστο 

ανάπτυξης  και  καρπόδεσης .

Μπορε ί  να καλλ ι εργηθε ί  σε όλες σχεδόν τις κατηγορί ες  

εδαφών (οργανικά,  ελαφρά,  μέσης συστάσεως,  ακόμη και  βαριά),  

αρκεί  αυτά να στραγγ ί ζουν  ι κανοποιητ ικά .  Οι απαιτήσεις  σε 

έδαφος αυξάνουν όταν επ ιθυμε ίτα ι  πρωιμότητα και  υψηλή 

παραγωγή.  Για μεγάλη απόδοση σε βιομηχανική τομάτα 

προτ ιμώνται  τα πηλώδη,  αργ ιλλοπηλώδη ή πιο βαριά εδάφη που 

έχουν μεγάλη υδατο ϊκανότητα  και  συνήθως καλή γονιμότητα.  

Όσον  αφορά την πρώιμη ωρίμανση επι τραπέζ ιας  τομάτας ,  

προτιμάται  να καλλ ι εργε ί τα ι  σε ελαφρότερα εδάφη (πηλοαμμώδη,  

αμμοπηλώδη) ,  τα οποία στραγγ ί ζουν  καλύτερα  και  θερμαίνοντα ι  

νωρί τερα  την άνοιξη,  χρε ιάζονται  όμως περισσότερη λίπανση,  

καθώς ε ίναι  λ ιγότερο γόνιμα,  και  συχνότερη άρδευση.  Σε όλες τις 

περ ιπτώσε ις ,  ε ίναι  επιθυμητή η υψηλή περι εκτ ικότητα  του 

εδάφους σε οργανική ουσία,  καθώς και  σε ανόργανα θρεπτ ικά 

στοιχεία.  Το ανεκτό pH είναι  5,5-7 με άριστο 6-6.5.  Τέλος,  

πρέπε ι  να αποφεύγοντα ι  τα αλατούχα εδάφη.

Αναφορικά  με τη λίπανση,  το ύψος των φυτών,  η φυλλική 

επ ιφάνε ια και  ο αριθμός  των ανθέων και  καρπών οφείλονται  

περ ισσότερο  στην επίδραση του αζώτου (N). Μεγάλες  αποδόσεις  

καρπών επ ι τυγχάνονται  με μέτριες  δόσεις  αζώτου τόσο σε 

θερμοκηπιακές  όσο και  σε υπαίθρι ες  καλλι έργε ι ες  τομάτας .  Η 

αύξηση της παραγωγής  με τη χορήγησή του οφείλεται  στην 

αύξηση του αριθμού των συγκομιζόμενων  καρπών και  όχι  στην 

αύξηση του βάρους των καρπών.  Μεγάλες  δόσεις  αζώτου οδηγούν 

σε οψίμιση της ωρίμανσης,  ι δ ια ί τερα σε υπαίθρι ες  καλλιέργειες .  

Τα φυτά απορροφούν  και  αμμωνιακό και  ν ι τρικό  άζωτο.  Η 

ταχύτερη απορρόφηση της μιας ή της άλλης μορφής εξαρτάται  

κυρίως  από το pH του υποστρώματος  ανάπτυξης.  Η 

χρησιμοποίηση αμμωνιακού αζώτου μειώνει  την περ ιεκτ ικότητα  

σε κάλιο σε νεαρά σπορόφυτα και  την περ ι εκτ ικότητα  ώριμων
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φύλλων τομάτας  σε ασβέστ ιο  και  μαγνήσιο και  αυξάνε ι  το 

ποσοστό των καρπών που παρουσιάζουν  συμπτώματα ξηρής 

κορυφής.  Στις ελλην ικές  θερμοκηπιακές  καλλιέργε ιες ,  τα 

λ ιπάσματα  ν ι τρικής  αμμωνίας ,  ν ι τρικού ασβεστ ίου και  ν ι τρικού 

καλίου θεωρούνται  τα καταλληλότερα.

Ο φωσφόρος  (P) επ ι ταχύνε ι  την αύξηση του ριζ ικού 

συστήματος .  Αντίθετα,  η ανεπάρκειά του μπορεί  να περιορ ίσε ι  τη 

βλάστηση και  την καρποφορία  φυτών τομάτας .  Η αντ ίδραση των 

φυτών στη φωσφορική λίπανση εξαρτάται  από τα εδαφικά 

αποθέματα φωσφόρου και  από το pH του υποστρώματος  

ανάπτυξής  τους.

Μέγιστη παραγωγή τομάτας  επι τυγχάνεται  με σχετικά μέσα 

επίπεδα καλίου (K). Η χορήγηση καλίου μόνο για την επίτευξη 

μέγ ιστης  παραγωγής  έχει  σαν αποτέλεσμα οι καρποί  να είναι  

μέτριας ποιότητας .  Η προσθήκη μεγαλύτερων ποσοτήτων  του 

στοιχε ίου από εκείνες  που χρε ιάζονται  για μέγιστη παραγωγή έχει  

σαν αποτέλεσμα την απορρόφηση από τα φυτά μεγάλων 

ποσοτήτων,  με συνέπεια  τη βελτίωση των παραμέτρων  που 

καθορί ζουν  την ποιότητα των καρπών.  Η περι εκτ ικότητα  σε 

σάκχαρα και  ολική οξύτητα του χυμού της τομάτας ,  ε ίναι  δυο 

βασικές  παράμετροι  που καθορί ζουν  τη γεύση της τομάτας.

Το ασβέστ ιο  (Ca) ε ίναι  υπεύθυνο για την αύξηση των 

μερ ιστωματ ικών  ιστών.  Σπάνια παρατηρε ί τα ι  αντ ίδραση των 

φυτών,  επειδή τα περ ισσότερα  ανόργανα εδάφη είναι  πλούσια  σ ’ 

αυτό.  Αντίθετα,  παρατηρούνται  συχνές  ανωμαλίες  στους καρπούς  

από ανεπαρκή τροφοδοσία  τους σε ασβέστιο.

Ανεπαρκής  εφοδιασμός  του εδάφους με μαγνήσιο (Mg) 

μπορεί  να επιφέρει  μείωση στην ανάπτυξη και  την παραγωγή.  

Αντίθετα,  χορήγησή του βελτ ιώνε ι  τα ποιοτ ικά  χαρακτηριστ ικά 

των καρπών.

Η καλλι εργητ ική  τεχνική που εφαρμόζετα ι  στην υπαίθρια  

καλλ ι έργε ια  τομάτας  αφορά τα εξής:

> κλάδεμα

> κορυφολόγημα
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> αποφύλλωση

> υποστύλωση.

Στην υπαίθρ ια καλλι έργε ια  επ ι τραπέζ ιας  τομάτας ,  την

περίοδο αμέσως μετά τη μεταφύτευση,  συν ιστάτα ι  συχνή 

επιφανε ιακή καλλι έργε ια  του εδάφους για την καταστροφή των 

ζιζανίων.  Όταν  τα φυτά αναπτυχθούν,  ανταγων ίζονται  επι τυχώς τα 

ζ ιζάνια και  σταματά η κατεργασία  του εδάφους.  Τα φυτά 

κλαδεύονται  σε μονοστέλεχο ή διστέλεχο σύστημα και  

υποστηρί ζοντα ι .  Στην υπαίθρ ια καλλ ι έργε ια  βιομηχανικής

τομάτας ,  μετά τη μεταφύτευση ή το φύτρωμα,  γ ίνεται  γέμισμα των 

αυλακιών  που έχουν ανοιχθεί .  Συν ιστάται  επιφανειακή

κατεργασία  του εδάφους μεταξύ των γραμμών,  για καλύτερο

αερισμό,  αποστράγγιση του εδάφους και  καταστροφή των 

ζιζανίων.

Αναφορικά  με την άρδευση του Lycopers i con  esculentum  

συν ιστώνται  τακτ ικά ποτ ίσματα.  Το φυτό ανέχεται  υψηλό 

ποσοστό αλάτων νερού (ως 3-5 mmhos /cm)  ενώ στο έδαφος αυτά 

δεν πρέπε ι  να ξεπερνούν  τα 3 mmhos/cm.  Το πότ ισμα γ ίνεται  

συνήθως με στάγδην άρδευση.  Μια καλλι έργε ια  που ποτ ίζεται  με 

στάγδην άρδευση από τον Οκτώβριο και  μετά,  απαιτεί  600 -700m3 

νερού/στρέμμα.  Για τη βιομηχανική τομάτα χρε ιάζονται  4 0 0 ­

500m3 νερού/στρέμμα.  Ο προγραμματ ισμός  της άρδευσης  πρέπει  

να προβλέπε ι  επεμβάσεις  στα εξής στάδια:

■ φυτά στο πέμπτο πραγματ ικό  φύλλο

■ φυτά στη μέγιστη ανθοφορία

■ φυτά με 10% ώριμους  καρπούς.

Η άρδευση πρέπε ι  να δ ιακόπτεται  με την εμφάνιση των 

πρώτων ώριμων καρπών,  ώστε να ευνοηθε ί  η ομοιομορφία  

ωρίμανσης.

Το κυριότερο κριτήριο  για τη συγκομιδή της τομάτας  είναι  

το χρώμα.  Η τομάτα νωπής κατανάλωσης  συγκομίζετα ι  νωρίτερα,  

ανάλογα με την απόσταση της αγοράς που μεταφέρεται ,  ως εξής:

1. Στο στάδιο του ώριμου πράσινου,  όπου ο καρπός  έχει  

αποκτήσε ι  σχεδόν το τελικό μέγεθός του,  και  η ωρίμανσή του
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συμπληρώνετα ι  σε 1-2 εβδομάδες  σε θερμοκρασία 18-20oC. 

Επομένως,  για διάθεση σε μακρινές  αγορές  η τομάτα συγκομίζεται  

στο στάδιο αυτό.

2. Στο στάδιο που το 1/4 περίπου του καρπού είναι  ρόδινο.  Οι 

καρποί  ωριμάζουν  σε 3-4 ημέρες  στους 1 8-200C, και  συνεπώς 

μπορούν να δ ιακι νηθούν  σε σχετ ικά κοντ ινές  αγορές.

3. Στο στάδιο που ο καρπός  είναι  σχεδόν 100% κόκκινος ,  αλλά 

ακόμη σκληρός.  Η τομάτα συγκομίζετα ι  στο στάδιο αυτό για 

διάθεση στην τοπική αγορά.

Η β ιομηχανική τομάτα συγκομίζετα ι  όταν οι καρποί  έχουν 

αποκτήσε ι  βαθύ κόκκινο  χρώμα,  οπότε στο στάδιο αυτό οι 

οργανοληπτ ικέ ς  τους ι δ ιότητες  θα έχουν αποκτήσε ι  άριστες  τιμές.  

Η συγκομιδή αρχίζε ι  συνήθως από τις 15-20 Ιουλίου για τις 

πρώιμες  ποικιλ ίες ,  ενώ τον Αύγουστο και  Σεπτέμβριο  

συγκομίζετα ι  ο κύριος  όγκος της παραγωγής ,  που προέρχετα ι  από 

τις μεσοπρώιμες  ποικιλίες .  Η συγκομιδή μπορεί  να συνεχ ιστε ί  και  

μέχρι  τέλη Οκτωβρίου με τις όψιμες ποικιλίες .  Στην Ελλάδα,  η 

απόδοση της β ιομηχαν ικής  τομάτας  κυμαίνε τα ι  από 4-10 

τόνους /στρέμμα.  Η συνήθης απόδοση της επ ι τραπέζ ιας  τομάτας  

υπαίθρου είναι  4-6 τόνο ι /στρέμμα,  ενώ στο θερμοκήπιο  η 

απόδοση κυμαίνετα ι  από 6-12 τόνους /στρέμμα.

1.4.2 Ποικιλίες τομάτας

Τα τελευταία  χρόνια οι περ ισσότερο  

(ή υβρίδ ια)  τομάτας  που καλλ ι εργούντα ι

εξής :

δ ιαδεδομένες  ποικιλ ίες  

στην Ελλάδα είναι  οι

1. Για βιομηχανική επεξεργασία:  οι πο ικιλ ίες  αυτές είναι

γεν ικά νάνες  και  μ ικρόκαρπες .  Ο χρόνος  από τη 

μεταφύτευση ως την ωρίμανση του 50% περίπου των καρπών 

ε ίναι  90-110 ημέρες.  Μερικές  από τις β ιομηχανικές  

ποικιλ ίες  τομάτας  που καλλ ι εργούντα ι  σήμερα στην Ελλάδα,
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ε ίναι  οι εξής: Sonora,  Oval Red,  Red Ball ,  Ti tano,  Rio 

Grande.

2. Για νωπή κατανάλωση:  ε ίναι  ποικιλ ίες  ή συνήθως υβρίδια,  

φυτά αναρριχώμενα  με μέτρια ως μεγάλη βλαστική 

ανάπτυξη,  μεσόκαρπα ή μεγαλόκαρπα.  Μερικά από τα 

καλλ ι εργούμενα  υβρίδ ια  είναι:  ALONSO,  ARLETTA,

MERETO,  ACOR, ASE, BELLADONA,  ANGELA F1, DΟΜΒΙΤΟ 

F1, CARMELO F1 (GC 204), DOMBO F1, JOLLY F1, CARUSO F1, 

CONCRETO F1, FANTASTIC F1, VISION F1 (Ολύμπιος, 2001).

1.4.3 Είδη τομάτας

Εκτός  από το είδος Lycopers icon e s cu l en tum , στο γένος 

Lycoper s icon  ανήκουν και  τα εξής άλλα είδη:

- L. parv i f lo rum

- L. p imp ine l l i f o l i um

- L. h i rsutum

- L. chi lense

- L. cheesmani i

- L. chmiel ewsk i i

- L. penne l l i i

- L. peruv ianum.

Τα παραπάνω είδη ε ίναι  δ ιπλοειδή ( 2n = 24 χρωμοσώματα) .

1.4.4 Ασθένειες-Παθογόνα

Η τομάτα προσβάλλετα ι  από νηματώδε ις  (Meloidogyne  sp p ), 

σ ι δηροσκώληκες  (Agriotes  ob scurus ), αφίδες,  θρίπες,

φυλλορύκτες  (Lyr iomyza tr i fol i i  , Lyr iomyza  b ryon iae ),

τετράνυχους  ( Tetranychus  urt icae,  Acu lops  l ycoper  s i c i ) ,

αλευρώδει ς  ( Tr ialeurodes  vapor a rum ). Επίσης  προσβάλλετα ι  από 

μυκητολογ ικές  ασθένειες  όπως αδρομυκώσεις ,  καστανή σήψη, 

ντ ι ντ ιμέλλα,  φαιά σήψη, περονόσπορο,  αλτερνάρια,
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κλαδοσπορίωση,  ωίδιο,  σκλερωτίν ια ,  σεπτόρια  και  από

βακτηριώσε ι ς  όπως βακτηριακό έλκος,  βακτηριακή κηλίδωση,  

βακτηριακή στ ιγμάτωση.  Οι ιώσεις  που εμφανί ζοντα ι  είναι:  

μωσαϊκή του καπνού (TMV),  μωσαϊκή του αγγουριού (CMV) και 

κ ί τρ ινο  καρούλ ιασμα των φύλλων (TYLCV).

1.4.5 Η  βελτίωση της τομάτας

Οι προσπάθε ι ες  της γενετ ικής  βελτ ίωσης  στην τομάτα έχουν 

αναδε ίξε ι  σημαντ ικά αποτελέσματα,  μεταξύ των οποίων αξίζε ι  να 

αναφερθούν  τα εξής:

S  αύξηση παραγωγής  (με αύξηση μεγέθους  καρπού και  

αριθμού καρπών ανά φυτό)

S  βελτίωση ποιότητας  καρπών (σχήματος ,  χρώματος ,

αρώματος ,  υφής)

S  ανακάλυψη γενετ ικά  ελεγχόμενης  ανάπτυξης

(αυτοκλαδευόμενες  ποικ ιλ ίες )

S  βελτίωση αντοχής  του καρπού σε μεταχε ιρ ίσε ι ς  και  

αποθήκευση(αξ ιοπο ίηση  γονιδ ίου πολυγαλακτουρονάσης)

S  πρωίμιση παραγωγής

S  δυνατότητα καρπόδεσης  σε αντ ίξοες  συνθήκες

S  αντοχή σε εχθρούς  και  ασθένειες .

Επιπλέον,  με τη γενετ ική βελτίωση έχουν επι τευχθε ί  και  

σημαντ ικές  αλλαγές  στη μορφολογία  του άνθους,  όπου από 

μακρόστυλα έχουν επιλεγε ί  κοντόστυλα,  που εξυπηρετούν  την 

αυτογον ιμοποίηση  και  ευνοούν την καλλ ι έργε ια  στα θερμοκήπια.

Τα φυσιολογ ικά  χαρακτηριστ ικά  της β ιομηχαν ικής  τομάτας  

και  της τομάτας  νωπής  κατανάλωσης ,  με τα οποία ασχολε ίτα ι  η 

βελτ ίωση,  είναι:

❖  Πρ ωιμότητα παραγωγής .  Αυτό σημαίνε ι  την ανάπτυξη 

ποικιλ ιών ,  που συμπληρώνουν  το βιολογικό  τους κύκλο σε
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συντομότερο χρονικό διάστημα.  Τα πλεονεκτήματα  που 

προκύπτουν  είναι  πολλαπλά.  Για παράδειγμα,  η καλλι έργε ια  

μπορεί  να επεκταθε ί  γεωγραφικά  και  να αποτραπε ί  η 

εμφάνιση ασθενε ιών  και  εχθρών λόγω της μείωσης του 

χρόνου που βρίσκεται  στον αγρό. Κάποιες  από τις 

υφιστάμενες  ποικ ιλ ίες  ολοκληρώνουν  το βιολογικό τους 

κύκλο σε 90 ή και  λ ιγότερες  ημέρες.

❖  Ωρίμανση του καρπού.  H γενετ ική μηχανική έχει  δυο

προσεγγ ίσε ις  γ ι ’ αυτό το θέμα.  Η μία είναι  η καθυστέρηση 

ολόκληρης  της δ ιαδ ικασίας  ωρίμανσης,  με χρήση μέσων που 

καθυστερούν  τη σύνθεση του αιθυλενίου,  της κύριας  

ορμόνης που εκκινε ί  τη δ ιαδικασία ωρίμανσης.  Η άλλη 

προσέγγ ιση στοχεύε ι  στην καθυστέρηση ενός μέρους της 

δ ιαδ ικασίας  που ξεκινά το αιθυλένιο,  που είναι  κυρίως ο 

εκφυλισμός  των κυττάρων  των τοι χωμάτων  που οδηγεί  στο 

μαλάκωμα του καρπού.  Η τομάτα Flavr  Savr  ε ίναι  ένα 

χαρακτηριστ ικό  παράδε ι γμα  αυτής της

προσέγγ ισης(πολυγαλακτουρονάση) .

❖  Αύξηση καρπόδεσης.  Αυτή υποβοηθε ί τα ι  και  με τη χρήση 

γ ιββερελ ινών.

❖  Καθορισμός  τύπου φυτού.  Τα γονίδ ια  d και  sp ελέγχουν το 

ναν ισμό  και  την ανάπτυξη του φυτού αντ ίστοιχα.  Συνεπώς,  

ανάλογα με το φυτό που επ ιθυμε ίτα ι  να παραχθεί ,  

επι λέγονται  και  τα κατάλληλα γονίδια.

❖  Προσαρμογή στις καλλιεργητικές  τεχνικές .  Οι ποικιλ ίες  

Flor ida  και  MH-1 που φέρουν το γονίδ ιο  br και  

παρουσιάζουν  συγκεντρωμένη καρποφορία  προσαρμόζονται  

πλήρως στις καλλ ι εργητ ικές  τεχνικές .

❖  Αντοχή στις ασθένειες .  Ένα από τα σημαντ ικά παθογόνα 

που προσβάλουν  την τομάτα είναι  το Fusar ium sp. Σε 

δ ιάφορα βελτ ιωτ ικά προγράμματα  έχει  επι τευχθε ί  ανάπτυξη 

πο ικ ιλ ιών  με αντοχή σ ’ αυτό.  Η Manaluc ie  ήταν ένα κύριο 

βελτ ιωτ ικό  επ ίτευγμα της δεκαετ ίας  του 1950, που συνδύαζε  

αντοχή στο Fusar ium sp και  αυξημένη πο ιότητα καρπού.  Η
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Walter  παρήχθη το 1969 και  αποτέλεσε  την πρώτη ποικ ιλ ία  

με αντοχή στο μύκητα,  που καλλ ι εργήθηκε  παγκοσμίως .  Το 

γον ίδ ιο  I-3 που προσδίδε ι  αντοχή στο Fusar ium sp., 

χρησιμοπο ι ε ί τα ι  σήμερα ευρέως στα βελτ ιωτ ικά 

προγράμματα  τομάτας  σ ’ όλο τον κόσμο.  Η βελτ ιωτική 

σειρά Flor ida  7547 χρησιμοποι ε ί τα ι  ως γονέας  σε σύγχρονες  

υβρ ιδ ιακές  ποικιλ ίες  με ανθεκτ ικότητα στο Fusar ium s p . Η 

Flor ida  7547 είναι  αξιόλογη για τα υπέρτερα αγρονομικά 

χαρακτηριστ ικά  της.  Επίσης ,  η βελτ ιωτ ική σειρά Flor ida  

7804 χρησιμοπο ι ε ί τα ι  στο υβρίδ ιο  Sebr ing που έχει  αντοχή 

στο Fusar ium sp. Αναφορικά  με το Oidium l yc oper s i cum , 

έχουν βρεθεί  πολλές  μορφές ανθεκτ ικότητας  σε άγρια είδη 

Ly coper s i c o n . H αντ ίσταση σε δυο μορφές L. hi rsutum  

σχετ ί ζεται  με μια υπερευαίσθητη  απόκριση και  ελέγχεται  

από τα ατελή κυρ ίαρχα  γον ίδ ια  OI-1 και  OI-3,  που 

βρ ίσκονται  στο χρωμόσωμα 6. Η αντ ίσταση στο L. 

parv i f l o rum  ελέγχεται  από 3 QRLs (Quanta t ive  Res i s t ant  

Loci) .  Για το Botry t i s  c inerea  έχει  θεωρηθεί  ότι  πολλοί  

γενότυποι  του Lycoper  s icon  εμφανί ζουν  μερική

ανθεκτικότητα.  Έχουν  κλωνοπο ιηθε ί  10 γον ίδ ιά  του,  τα 

οποία εκφράζοντα ι  κατά τη διάρκεια της μόλυνσης των 

φύλλων της τομάτας .  Δυο από αυτά,  κωδικοπο ιούν  μια 

ασπαρτική πρωτεάση και  μια γλουταθε ιόνη  S-τρανσφεράση.  

Πρόκε ιται  να γ ίνε ι  εκτίμηση αυτών για να δ ιασαφην ιστε ί  το 

κατά πόσο και  πως επιδρούν στην πορε ία  της μόλυνσης.  Η 

αντοχή στο Cladospor ium fu l vu m  ελέγχεται  από το γονίδ ιο 

Cf.

❖  Αντοχή στις βακτηριώσεις .  Η ποικιλ ία  Neptune  ήταν η 

πρώτη με αντοχή στο βακτηριακό έλκος που 

απελευθερώθηκε  από το Πανεπ ιστήμιο  της Φλόριντα.  

Σχετ ικά με το Xan thomonas  campes t r i s , που προκαλεί  

βακτηριακή κηλίδωση,  δεν υπάρχουν  ποικιλ ίες  απόλυτα 

ανθεκτικές .  Μελλοντ ικά ,  στα βελτ ιωτ ικά προγράμματα  

πρόκε ι τα ι  να χρησιμοποιηθούν  άγριες  σειρές,  οι οποίες
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εμπερ ι έχουν  κάποιες  μορφές ανθεκτ ικότητας .  Οι νέες 

ποικιλ ίες  θα ελευθερωθούν  σε 4-5 έτη. Το Pseudomonas  

syr ingae  προκαλε ί  τη βακτηριακή στ ιγμάτωση και  οι σειρές  

που αντ ιστέκοντα ι  περ ισσότερο  στο παθογόνο είναι  οι 

Quick Pick,  F lor amer ica  και  Early Girl.

❖  Αντοχή στους ιούς.  Όπως προαναφέρθηκε ,  οι ιοί  που 

προσβάλουν  την τομάτα είναι  οι: CMV, TYLCV και  TMV. 

Το γον ίδ ιο  ανθεκτ ικότητας  στον TMV είναι  το Tm-2a. Αυτό 

επιδρά σε ποικ ίλα  χαρακτηριστ ικά ,  και ,  αν χρησιμοποιηθε ί  

στο ετεροζύγωτο επίπεδο,  θα συμβάλλε ι  στην αύξηση της 

απόδοσης,  λόγω αυξημένης  αντ ίστασης  στον ιό. Όσον  αφορά 

τον ιό TYLCV,  η αντοχή εισήχθη από άγρια είδη τομάτας  

και  κυρίως από τα L. p imp ine l l i f o l i um  και  L. p e r u v i a n u m . 

Άλλες  πηγές αποτέλεσαν:

i) υβρίδ ια  (FAVI 9, FAVI 12, FAVI 13) με 

ε ισαγωγές  από το L. hi rsutum  και  τη σειρά 

TY52 που είναι  ομοζύγωτη για το γον ίδ ιο  Ty1 

από το L. ch i l en se ,

ii) η σειρά H24 με ε ισαγωγές  από το L. h i rsutum  

και

ii i) πολλές  σειρές  με ε ισαγωγές  από το L. 

chilense.

Όλες  οι παραπάνω σειρές ή τα υβρίδ ια  είχαν μέτρια έως 

υψηλά επίπεδα ι ϊκής ανθεκτ ικότητας .

❖  Αντοχή στα έντομα.  Κύριο πρόβλημα για την καλλι έργε ια  

της τομάτας  αποτελούν  οι αφίδες  και  οι θρίπες.  Για τη 

βελτ ίωση αυτού του χαρακτηριστ ικού  χρησιμοποιούντα ι  οι 

πρωτε ΐ νες  Bt από το είδος Baci l l us  thurigiensis .

❖  Αντοχή στους νηματώδεις .  Κύριο πρόβλημα αποτελεί  ο 

Melo idogyne  i nc og n i t a . Στο είδος L. pe ruv ianum  έχει  

παρατηρηθεί  ανθεκτ ικότητα,  η οποία μπορεί  να μεταφερθεί  

με επαναδιασταύρωση ή εμβρυοκαλλιέργε ια .

❖  Αντοχή σε υψηλές  ή χαμηλές  θερμοκρασίες .  Η ποικιλ ία  

Solar  Set, που παρήχθη τη δεκαετ ία  του 1990, θεωρείται  η
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πρώτη ποικιλ ία  με ανθεκτ ικό καρπό στις υψηλές  

θερμοκρασίες .

❖  Αντοχή σε αντίξοες  συνθήκες.  Κυρίως  γ ί νεται  βελτίωση για 

αντοχή στην αλατότητα,  όπου δυο ανθεκτ ικές  φυλές είναι  οι 

Chwerotonglo  και  Nyanyandogo ,  και  για αντοχή στην 

ξηρασία.

❖  Αντοχή σε χημικά.  (ζ ι ζαν ιοκτόνα,  παρασ ιτοκτόνα κλπ ) .
❖  Ευρεία προσαρμοστ ικότητα .  Η ποικιλ ία  Flora -Dade  

παρουσίασε  υψηλή προσαρμοστ ικότητα  και  αναπτύχθηκε  σε 

εμπορική κλίμακα στις ΝΔ ΗΠΑ και  σε πολλές  άλλες 

περιοχές  του κόσμου,  όπως και  στην Αφρική και  Αυστραλία.

1.4.7 Χαρακτηριστικά ποιότητας προς βελτίωση

Α) Τομάτα νωπής κατανάλωση

❖  Χρώμα καρπού.  Τα πιο σημαντ ικά γον ίδ ια  που ελέγχουν το 

χρώμα του καρπού είναι  τα hp και  cr imson ogc . Το πρώτο 

αυξάνε ι  τη συγκέντρωση των καροτενοε ιδών  και  της 

β ι ταμίνης  Α στον καρπό,  βελτ ιώνοντας  μ'  αυτόν τον τρόπο 

το χρώμα του.  Το δεύτερο αυξάνει  τη συγκέντρωση 

λυκοπεν ίου,  ενώ μειώνεται  η συγκέντρωση των β- 

καροτενοε ιδών.

❖  Γεύση καρπού.  Καθορ ίζ ετα ι  από την περ ι εκτ ικότητα  σε 

σάκχαρα.  Όσο μεγαλύτερη είναι  αυτή,  τόσο εντονότερη 

ε ίναι  η γεύση του καρπού
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❖  Υφή-σκληρότητα  καρπού.  Η διατήρηση της σκληρότητας  

για μεγάλο χρονικό δ ιάστημα θα μπορούσε να επ ι τευχθε ί  με 

παραγωγή ποικ ιλ ιών  μ ικρότερης  έκλυσης αιθυλενίου.

❖  Περιεκτικότητα θρεπτικών συστατικών.  Η τομάτα 

αποτελεί  πηγή β ι ταμινών A και  C. Τα καροτενοε ιδή  

αποτελούν  την κυριότερη πηγή βι ταμίνης  A. Η παραγωγή β- 

καροτενοε ι δών ελέγχεται  από το κυρίαρχο γον ίδ ιο  β.

Β) Βιομηχανική  τομάτα

❖  Χρώμα καρπού και περι εχόμενο  σε λυκοπένιο .
❖  pH καρπού και οξύτητα χυμού.  Το μέγιστο αποδεκτό pH 

χυμού τομάτας  για τη β ιομηχαν ία  είναι  4,5. Όσο αυξάνει  το 

pH, τόσο αυξάνει  και  ο χρόνος  επεξεργασίας ,  καθώς από το 

pH καθορί ζε τα ι  ο χρόνος θέρμανσης  του χυμού.

❖  Περιεκτικότητα διαλυτών στερεών.  Η αύξησή τους από 

5% σε 6% θα αυξήσει  τα κέρδη της βιομηχανίας .

❖  Αύξηση περι εχόμενου  αμύλου και μείωση
περιεκτικότητας σε νερό.  Αυτό θα οδηγήσει  σε αύξηση του 

ξηρού βάρους και  σε μείωση της τιμής των προϊόντων.

1.5 Μοριακο ί  δείκτες στην βελτίωση των φυτών

1.5.1 Τ ύ π ο ι  μ ο ρ ι α κ ώ ν  δ ε ι κ τ ώ ν

Για την ανίχνευση πολυμορφισμών  σε επίπεδο DNA έχουν 

αναπτυχθε ί  αρκετές  τεχν ικές  και  η επιλογή της κατάλληλης  κάθε 

φορά,  αποτελεί  για το συγκεκριμένο  πρόγραμμα ουσιαστ ικά το 

πρώτο από τα προβλήματα που καλε ίτα ι  να λύσει  ο ερευνητής.  

Στην πραγματ ικότητα,  υπάρχουν  τρεις  κατηγορί ες  στις οποίες 

κατατάσσετα ι  κάθε τεχνική:  α) προσεγγ ίσε ι ς  που δεν βασίζονται
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στην PCR, β) μέθοδοι  βασι ζόμενο ι  στην αλυσιδωτή αντ ίδραση 

πολυμεράσης  (PCR),  γ) συνδυασμός  RT- PCR συγκεκριμένου 

στόχου και  αλληλούχιση.

1.5 .2  Τ ε χ ν ι κ έ ς  μη β α σ ι ζ ό μ ε ν ε ς  στην  P CR

Στην κατηγορία  αυτή ανήκει  η RFLP ανάλυση (Res t r ic t ion  

Fragment  Length  Po lymorphism)  που αποτελεί  και  την πρώτη 

τεχνολογ ία  που αναπτύχθηκε  για την ανίχνευση των 

πολυμορφισμών  σε επίπεδο αλληλουχίας  DNA. Η προσέγγιση 

αυτή περ ιλαμβάνε ι  τεμαχισμό  του DNA με περ ιορ ιστ ικά  ένζυμα,  

δ ιαχωρισμό των τμημάτων  DNA που προκύπτουν  με πηκτή 

ηλεκτροφόρησης ,  δ ιαχωρισμό των τμημάτων  σε μεμβράνη και  

υβρ ιδ ισμός  ανιχνευτών στα ξεχωρισμένα  τμήματα.

1.5 .3  P C R  τ ε χ ν ι κ έ ς

1.5.3.1 Διαδικασία προσέγγισης (με τυχαίο εκκινητή)

Η ανάλυση συγκεκριμένων  αλληλουχ ιών  νουκλεοτ ιδ ίων ,  συχνά 

εμποδίζετα ι  από την παρουσία  ξένων υλών ή από την υπερβολικά  

μικρή ποσότητα  υλικού που είναι  δ ιαθέσιμα για εξέταση.  Η 

μέθοδος  της αλυσιδωτής  αντ ίδρασης  της πολυμεράσης  

(Polymerase  Chain Reac t ion)  ξεπερνά αυτά τα εμπόδια.  Η τεχνική 

αυτή είναι  ικανή να εμπλουτ ίσε ι  επ ιλεκτ ικά  μια συγκεκριμένη 

DNA αλληλουχ ία  έως 106 φορές,  δ ι ευκολύνοντας  σημαντ ικά τον 

επακόλουθο αναλυτ ικό χειρισμό.

Η ενίσχυση με PCR περιλαμβάνε ι  δύο ολ ι γονουκλεοτ ιδ ικούς  

εκκινητές  οι οποίοι  προσεγγ ί ζουν  το τμήμα του DNA που θα 

εν ισχυθεί  και  μετά από επαναλαμβανόμενους  κύκλους  θέρμανσης  

του μίγματος,  οι δύο αλυσίδες  του DNA ανοίγουν και  χωρίζουν  η 

μία από την άλλη (στάδιο denatura t ion) .  Ακολουθε ί  ο υβρ ιδ ισμός
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του εκκινητή στις συμπληρωματ ικέ ς  αλληλουχ ίες  (στάδιο 

annea l ing)  και  η προσθήκη τρ ιφωσφορικών

δεοξυριβονουκλεοτ ι δ ίων ,  μέσω του ενζύμου Taq Polymerase  στο 

3'  άκρο των εκκινητών χρησιμοποιώντας  ως εκμαγε ίο  της 

ανοιγμένες  αλυσίδες  του DNA (στάδιο extension) .  Αφού τα 

προϊόντα  της επέκτασης  είναι  επίσης συμπληρωματ ικά  των 

εκκινητών και  μπορούν να τους δεσμεύουν,  κάθε επ ι τυχημένος  

κύκλος  ουσιαστ ικά δ ιπλασιάζε ι  το ποσό του DNA που συντέθηκε  

στον προηγούμενο  κύκλο.  Το γεγονός  αυτό καταλήγε ι  στην 

εκθετική συσσώρευση του συγκεκριμένου  τμήματος -στόχου ,  

περίπου 2n, όπου n ο αριθμός  των κύκλων.

Με την εμφάνιση της PCR έγινε δ ιαθέσιμη μια σειρά τεχν ικών 

για αξ ιολόγηση της γενετ ικής  παραλλακτ ικότητας .  Αυτές  δεν 

απαιτούν προηγούμενη γνώση των αλληλουχ ιών  και  γ ι ’αυτό 

μπορούν να εφαρμοσθούν  απευθε ίας  σε οποιοδήποτε  οργανισμό.  

Βασί ζοντα ι  στη χρήση ενός τυχαίου εκκινητή ο οποίος μέσω μιας 

αντ ίδρασης  PCR μπορεί  να ' ' τ ρ έ ξ ε ι ' '  το γενωμικό DNA ενός 

οργανισμού.  Στην αντ ίδραση αυτή,  ο εκκινητής  συνδέεται  με το 

γενωμικό DNA σε δύο δ ιαφορετ ικές  θέσεις  στις συμπληρωματ ικές  

αλυσίδες  του πρότυπου DNA. Αν οι δύο αυτές θέσεις  βρ ίσκονται  

αρκετά κοντά μεταξύ τους,  παράγεται  ένα δ ιακριτό προϊόν 

δ ιαμέσου θερμοκυκλικής  εν ίσχυσης  (Karp & Edwards ,  1995).

Οι Weeden et a l . (1992)  αναφέρουν  ως κατάλληλες  συνθήκες  

για την αντ ίδρασης  της PCR,  τους 94°C για 1 min,  2 min στους 

35°C και  2 min στους 72°C. Μετά από 35 κύκλους  για 8 min 

στους 72°C πριν την ψύξη στους 5°C. Οι τυπικές  συνθήκες  

αντ ίδρασης  και  οι παράμετροι  του κύκλου φαίνεται  να είναι  οι 

κατάλληλες  για ένα μεγάλο εύρος φυτών (Weeden et a l ., 1992).

Ένας  αριθμός  παρόμοιων  τεχνικών που βασί ζονται  στην αρχή 

αυτή,  αναπτύχθηκε  την ίδια εποχή και  συνολικά αναφέροντα ι  ως 

MAAP (Mul t ip le  Arbi t rary  Ampl icon Prof i l ing) .  Στην πιο κοινή 

προσέγγ ιση χρησιμοποιούντα ι  εκκινητές  10 ως 20 βάσεων και  τα 

προϊόντα  εν ίσχυσης  δ ιαχωρίζονται  σε πηκτή αγαρόζης  παρουσία  

βρωμιούχου αιθιδίου και  παρουσιάζονται  κάτω από υπεριώδη
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ακτινοβολία.  Δυο παρόμοι ες  τεχν ικές  AP-PCR (Arbi t rary  Pr imed 

PCR) και  DAF (DNA Ampl i f ica t ion  F inge rpr in t ing )  δ ιαφέρουν 

από την προηγούμενη προσέγγ ιση κυρίως στο μήκος του εκκινητή,  

στην αυστηρότητα  με τη οποία τηρούνται  οι συνθήκες  και  τη 

μέθοδο δ ιαχωρισμού και  αν ίχνευσης  των τμημάτων  του DNA. Σε 

όλες τις περιπτώσε ις  οι πολυμορφισμοί  αν ι χνεύοντα ι  ως παρουσία  

ή απουσία ζωνών στην ηλεκτροφόρηση που προκαλούντα ι  από 

δ ιαφορές  στην αλληλουχ ία  στη μία ή και  στις δύο θέσεις  

σύνδεσης  του εκκινητή (Karp & Edwards ,  1995).

ΑΛΥΣΙΔΩΤΗ ΑΝΤΙΔΡΑΣΗ ΠΟΛΥΜΕΡΑΣΗΣ (PCR)

Εκκινητής

Κύκλος 1

Προϊόν
αρχικών
κύκλων

PCR

U
Θερμική μετουσίωση

1

Εκκινητής 

2 1

Σύνδεση
εκκινητών

Πολυμερισμός 
νέας αλυσίδας DNA

± ·

UT

Κύκλος 1 Κύκλος 2
Κύριο προϊόν PCR

Κύκλος 3

Σχήμα 1 . Αλυσιδωτή Αντίδραση Πολυμεράσης  (PCR)

1.5.3.2 Μοριακοί  δείκτες τύπου RAPD

Η τεχνολογ ία  της R A P D ’S κέρδ ισε  γρήγορα την αποδοχή και  

την εφαρμογή γ ιατ ί  αποτελεί  ένα εργαλείο  γενετ ικής  ανάλυσης 

των β ιολογικών συστημάτων  που προηγουμένως  δεν ήταν δυνατόν 

να μελετηθούν  με τη χρήση των μοριακών δεικτών.  Βέβαια 

εξαιτ ίας  της στοχαστ ικής  φύσης της εν ίσχυσης  του DNA με
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τυχαίους  εκκινητές  αλληλουχιών ,  ε ίναι  σημαντικό να δ ιατηρηθούν  

σταθερές  οι συνθήκες  αντ ίδρασης  που έχουν βελτ ιστοπο ιηθε ί  για 

την ενίσχυση του αναπαραγωγικού  DNA. Αρκετοί  παράγοντες ,  

συμπεριλαμβανομένης  της συγκέντρωσης  του πρότυπου DNA, της 

συγκέντρωσης  μαγνησίου,  της θερμοκρασίας  anneal ing 

(αναδόμηση)  του εκκινητή,  του μήκους και  της σύνθεσης  των 

βάσεων του εκκινητή επηρεάζουν  την αντ ίδραση και  θα πρέπε ι  να 

ελέγχονται  προσεκτ ικά  (Tingey et a l ., 1992).

Η συγκέντρωση του DNA είναι  μια παράμετρος  που εμφανίζε ι  

δυσκολίες  στην εκτίμηση,  ι δ ια ί τερα όταν η εργασία γ ί νεται  με 

μικρές ποσότητες  φυτικών ιστών.  Σχεδόν ίδ ιοι  RAPD φαινότυποι  

παρατηρήθηκαν  για ποσότητες  D N A -εκμαγε ίου ανάμεσα σε 3-30 

ng. Στα όρια αυτά οι συγκεντρώσεις  του εκκινητή που δίνουν 

επαναλήψιμα  αποτελέσματα  κυμάνθηκαν  μεταξύ 0.2-1.0 μΜ. 

Μικρότερες  συγκεντρώσεις  τε ίνουν  να εν ισχύουν  μεγαλύτερα 

τμήματα (1500-3000 bp).  Τα τμήματα αυτά εξαφανί ζοντα ι  όταν 

αυξάνεται  η συγκέντρωση των εκκινητών και  συχνά 

αντ ικαθίσταντα ι  από πολύ μικρότερα (200-400 bp).  Συγκεκριμένο ι  

εκκινητές  έδωσαν βέλτ ιστη ενίσχυση σε συγκεντρώσεις  2 με 4 

φορές υψηλότερες  των πε ρ ισσότερων  εκκινητών δε ίχνοντας  πως 

ίσως οι προηγούμενες  αλληλουχ ίες  ε ίναι  πιο άφθονες  στο γένωμα 

και  έτσι  οι εκκινητές  με ιώνονται  πιο γρήγορα κατά τη διάρκεια 

της δ ιαδ ικασίας  ενίσχυσης.

Η πο ιότητα του D N A -εκμαγε ίου  έχει  μεγάλη επίδραση στην 

παραγωγή και  ανάλυση των εν ισχυμένων προϊόντων.  Το DNA που 

απομονώθηκε  με σημαντ ικές  ποσότητες  πολυσακχαρι τών  ή 

φαι νολικών  ουσιών δεν είναι  κατάλληλο ενώ DNA που περιέχε ι  

μέτριες  ποσότητες  ξένων υλών συχνά παράγε ι  θολούς ή 

εξασθενημένους  RAPD φαινοτύπους .  Επειδή η δ ιαδ ικασία της 

εν ίσχυσης  απαιτεί  μικρές ποσότητες  της μήτρας DNA, οι 

δ ιαδ ικασί ες  εξαγωγής  που δίνουν έμφαση στην καθαρότητα παρά 

στην πο ιότητα είναι  οι πιο κατάλληλες  για την έρευνα με δείκτες 

RAPD.
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Οι (Weeden et a l 1992) συμπέραναν  ότι  με καθαρό DNA και 

φροντ ίδα των συνθηκών εν ίσχυσης  και  ηλεκτροφόρησης  καθώς 

και  συντηρητική επιλογή των παρατηρούμενων  δ ιασπώμενων  

αποτυπώσεων  η εγγενής  αναλογία  λάθους  στην επιλογή των 

δ ιασπώμενων  RAPDs μπορεί  να είναι  μικρότερη από το 4%.

Σχήμα 2 . Σχηματική αναπαράσταση πολυμορφισμού  τύπου 

RAPD.

1.5.4  Μ ο ρ ι α κ ή  σ τ α τ ι σ τ ι κ ή  α νά λ υ σ η

Τα προϊόντα  εν ίσχυσης  που εμφανί ζοντα ι  στην πηκτή αγαρόζης  

αποτυπώνονται  σε πίνακες  όπου σημειώνετε  η παρουσία  (1 ) ή η 

απουσία (0) των αντ ίστοι χων  ζωνών (ζεύγη βάσεων)  για κάθε 

εκκινητή και  δείγμα.  Υπολογ ίζετε  έτσι  το ποσοστό (%) παρουσίας  

της κάθε ζώνης μεταξύ των εξεταζόμενων  γενοτύπων.

Με το πρόγραμμα Popgene32 (Yeh and Boyle,  1997) εκτ ιμάται  

η γον ιδ ιακή παραλλακτ ικότητα  που σύμφωνα με το Nei (1979)  

καθώς και  το ποσό των πολυμορφικών  θέσεων σε κάθε έναν από 

τους μελετώμενους  γενοτύπους .
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Το πρόγραμμα NTSYS-pc2  (Rohlf ,  2000)  χρησιμοποι ε ί τα ι  

προκε ιμένου  να μελετηθούν  τα μοριακά δεδομένα ενός πε ιράματος  

με σκοπό να σχηματ ισθε ί  δενδρόγραμμα γενετ ικής  ομοιότητας  των 

πληθυσμών.  Για την εξαγωγή του δενδρογράμματος  

χρησιμοπο ι ε ί τα ι  ο συντελεστής  ομοιότητας  του Jaccard και  ο 

συντελεστής  ομοιότητας  των Nei-Li  με δύο δ ιαφορετ ικές  

προσεγγ ίσε ι ς :  την προσέγγ ιση UPGMA (Unweighted  pa i r -group 

method of  ar i thmet ic  average)  και  την προσέγγ ιση του 

Ne ighbour joining .  Σύμφωνα με τους Smith et al. (1990)  η 

καλύτερη επιλογή εκτιμητή γενετ ικής  απόστασης  για χρήση σε 

RAPD δεδομένα,  εξαρτάται  από τη σχετική ποσότητα  και  

πο ιότητα των πληροφοριών  που παρέχε ι  η κάθε σύγκριση για την 

εκτίμηση του πολυμορφισμού  των αλληλουχιών.  Ο συνδυασμός  

δε ίκ τη-προσέγγ ισης  που απέφερε το δενδρόγραμμα με τη 

μεγαλύτερη συσχέτιση με τον αρχικό π ίνακα των δεδομένων,  

υπολογί ζε τα ι  με τον αλγόριθμο του Jaccard  και  το μοντέλο 

UPGMA (r=0.87) .  Ο Συνδυασμός  τους χρησιμοποι ε ί τα ι  για την 

εξαγωγή των αποτελεσμάτων.

Επίσης  μπορεί  να γ ίνε ι  ανάλυση της μοριακής δ ιακύμανσης  

μεταξύ και  ανάμεσα στους γενοτύπους  με την τεχνική της 

AMOVA (Excof f ier  et a l ., 1992) με το πρόγραμμα Ar lequin

(Schneider  et a l ., 2001).

Το πρότυπο ανάλυσης  είναι:

ΠΗΓΕΣ
ΠΑΡΑΛΛΑΚΤΙΚΟΤΗΤΑΣ ΒΕ ΜΕΣΑ

ΤΕΤΡΑΓΩΝΑ

ΑΝΑΜΕΝΟΜΕΝΑ
ΜΕΣΑ
ΤΕΤΡΑΓΩΝΑ

Μεταξύ πληθυσμών Ρ-1 SSD(AP) nσ2a+σ2b
Εντός πληθυσμών Ν-Ρ SSD(WP) σ ^
Σύνολο Ν-1 SSD(T) σ2ι

30
Institutional Repository - Library & Information Centre - University of Thessaly
09/06/2024 09:29:38 EEST - 18.221.45.55



Όπου

SS D(A Pj : Το άθροισμα των τ ετραγώνων των αποκλίσεων

μεταξύ πληθυσμών

SSD( WP): Το άθροισμα των τε τραγώνων των αποκλίσεων εντός 

πληθυσμών

SSD(T):  Συνολικό άθροισμα των τε τραγώνων  των αποκλίσεων

Ρ : Συνολικός  αριθμός  πληθυσμών

Ν : Συνολικός  αριθμός  των ατόμων για γενοτυπικά  δεδομένα ή 

συνολικός  αριθμός  αντ ιγράφων γον ιδ ίων  για απλοε ιδ ικά 

δεδομένα.

Ν-Σν 2β/Ν

n=
P-1

σ ^
F st= 2σ2τ

Οι επ ιδράσεις  της υποδ ια ίρεσης  ενός πληθυσμού μπορούν να 

ποσοτ ικοπο ιηθούν  μέσω ενός δείκτη,  του F st ο οποίος  ορίζεται  

ως η μείωση στην ε τερωζυγωτία  σε έναν υποπληθυσμό λόγω μη 

τυχαίας  δ ιασταύρωσης  σε σχέση με τον υπόλοιπο πληθυσμό 

(Gonzal ez -Cande l as  F. & C. Palac ios ,  1995).

H σ2τ, η συνολική μοριακή διακύμανση είναι  το άθροισμα του 

συστατικού της συνδ ιακύμανσης  που οφείλεται  σε δ ιαφορές  

μεταξύ των απλοτύπων εντός πληθυσμού ( σ ^ )  και  του 

συστατικού της συνδ ιακύμανσης  μεταξύ απλοτύπων σε 

δ ιαφορετ ικούς  πληθυσμούς  μέσα σε μια ομάδα (ησ 2a + σ ^ )

Κατά την επιλογή δε ικτών με τυχαία  δε ιγματοληψία,  υπάρχε ι  

σφάλμα δε ίγματος  όταν η αναλογία  των δ ιαφορών στις θέσεις  των 

δε ικτών σε ένα τυχαίο υποδε ίγμα,  δεν αντ ιστοι χε ί  στην τιμή που 

λαμβάνετα ι  αν εξεταστούν  όλες οι θέσεις.  Διάφορες  μελέτες  

(Smi th et a l ., 1990, Tivang et al. ,  1992) κατέληξαν  στο

συμπέρασμα ότι  όσο αυξάνονται  οι RAPD ζώνες,  τόσο μειώνεται  

ο συντελεστής  παραλλακτ ικότητας  του σφάλματος .  Για μια
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γενετ ική απόσταση d που βασίστηκε  σε RAPD ζώνες,  η 

δ ιακύμανση και  το τυπικό σφάλμα δ ίνονται  από τους δύο 

παρακάτω τύπους:

Var iance  (d) = nd(1-d) / (n-1)

Est imated  s tandard error  = [var (d ) / n ]1/2

Μία από τις μεγαλύτερες  ανησυχίες  των ερευνητών είναι  η 

επαναληψιμότητα  του αποτελέσματος .  Η επαναληψιμότητα  του 

τρόπου που ένα συγκεκριμένο  σετ RAPD δεδομένων οργανώνει  το 

γενετ ικό  υλικό μπορεί  να μετρηθε ί  με έλεγχο της 

επαναληψιμότητας  των διαφορών μεταξύ των γενετ ικών  

αποστάσεων.  Το τυπικό σφάλμα της δ ιαφοράς μεταξύ αποστάσεων 

θα είναι  μία σχέση μεταξύ των δ ιακυμάνσεων  και  της 

συνδ ιακύμανσης  των αποστάσεων.

Για την αποφυγή μεγάλων σφαλμάτων θα πρέπε ι  να 

λαμβάνοντα ι  μεγάλα δείγματα.  Όμως  τα μεγάλα δε ίγματα 

παρουσιάζουν  και  μεγαλύτερο κόστος.  Έτσι ,  το σφάλμα 

δε ιγματοληψίας  θα μπορούσε να μειωθεί  αν μπορούσαν να 

επιλεγούν  δείκτες  που θα έδιναν πληροφορί ες  για ένα 

συγκεκριμένο  πληθυσμό που δεν θα υπερεκτ ιμούσε  ούτε θα 

υποβίβαζε  τον αριθμό των δεικτών σε κάποια περιοχή του 

γενώματος  (Skroch et a l ., 1992).

Επίσης  λόγω της κυρ ιαρχ ικής  συμπερ ιφοράς  των RAPD 

δεικτών,  δεν μπορεί  να ξέρει  κάποιος  τη γενωμική τοποθεσ ία  των 

εν ισχυμένων  τμημάτων  εκτός αν κάθε τμήμα έχει  χαρτογραφηθε ί  

από μια ξεχωριστή ανάλυση διάσπασης  ( segrega t ion  analysis)  

(Thormann & Osborn,  1992).

Τυπικά,  οι RAPD φαινότυποι  (προφίλ)  για πολλά είδη φυτών 

δε ίχνουν περ ισσότερα  από ένα εν ισχυμένα τμήματα (ζώνες)  και  η 

ένταση των τμημάτων  αυτών συχνά δ ιαφέρε ι  αξ ιοσημείωτα.  Σε 

δ ιασπώμενους  πληθυσμούς ,  όλοι  οι τύποι  των εν ισχυμένων 

τμημάτων,  από τα πιο έντονα ως τα πιο αμυδρά,  μπορούν να 

δε ίξουν την παρουσία  ή την απουσία πολυμορφισμού .  Η
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segrega t ion analysi s  προσφέρε ι  ένα τέλειο μέσο εκτ ίμησης  της 

επαναληψιμότητας  των αντ ιδράσεων ενίσχυσης .  Συγκρίσε ι ς  σε 

προφίλ  διάσπασης  ανάμεσα σε γενεές  ή j o in t  segrega t ion analysi s ,  

αν είναι  δ ιαθέσιμος  αρκετός  αριθμός  δεικτών,  παρέχουν  ένα πολύ 

ισχυρό τεστ της αξιοπιστ ίας  των RAPD δεικτών (Weeden et a l ., 

1992).
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2. Υλικά και Μέθοδοι

2.1 Γενετικό Υλικό

Το γενετ ικό  υλικό της εργασίας  αποτέλεσαν  έξι  γενότυποι  

επ ι τραπέζ ιας  τομάτας .  Μεταξύ αυτών τέσσερις  παραδοσιακές  

ποικιλίες :  ‘Άσσος ' ,  ‘Λωτός Πράσινος ' ,  ‘Λωτός Άσπρος ' ,  ‘Λωτός 

Καρδ ιόσχημος '  και  δυο εμπορικές  ποικιλίες:  ‘Μακεδον ία ' ,

‘Α ρ ε τ ή '.

2.2 Αξιολόγηση γενοτύπων με  την βοήθεια μοριακών  

δεικτών

Για την αξιολόγηση των γενοτύπων  με μοριακούς  δείκτες 

RAPD ελήφθησαν  δε ίγματα φύλλων στις 10/7/04.  Από κάθε 

πο ικ ιλ ία  πάρθηκαν  φύλλα ώστε να γ ίνε ι  η εξαγωγή DNA με σκοπό 

την εύρεση γενετ ικής  συγγένειας .

2.2 .1 Α π ο μ ό ν ω σ η  DNA

Το γενωμικό DNA απομονώθηκε  από ιστό νεαρών,  υγιών 

φύλλων,  βάρους 0,3 γρ. για κάθε δείγμα,  σύμφωνα με την CTAB 

μέθοδο για απομόνωση ολικού DNA. Οι αποδόσεις  DNA 

διαφέρουν  αναλόγως με το είδος του ιστού από το οποίο 

απομονώνονται .  Οι φυτ ικοί  ιστοί  αποδίδουν  10-50 μg DNA/g 

ιστού,  οι ζωϊκοί  ιστοί  1-3 mg/g ιστού,  οι χλωροπλάστες  και  τα 

μ ι τοχόνδρια  δίνουν 10-50 μg DNA ανά 100 g φυτικού ιστού από 

τον οποίο απομονώθηκαν  τα οργανίδια.  Το DNA απομονώνετα ι  σε
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τεμάχια μήκους 50-100 kbp λόγω της τριβών πού υφίστατα ι  κατά 

την δ ιαδικασία  της απομόνωσής  του.

Η απομόνωση DNA από μιτοχόνδρια  και  χλωροπλάστες  

προϋποθέτε ι  πρώτα την απομάκρυνση τυχόν πυρην ικού  DNA 

προσκολλη μένου στα οργανίδ ια  κατά την απομόνωσή των,  αν και  

για ορισμένες  χρήσεις ,  όπως η ανάλυση θέσεων περιορισμού,  

αυτό δεν είναι  απαραίτητο.  Εάν αυτό δεν έχει  γ ίνε ι  κατά την 

απομόνωση των οργανιδ ίων,  τότε το τελικό ίζημα των οργανιδ ίων  

επαναιωρε ίτα ι  σε 350 mM σορβιτόλη ή άλλο ισοτον ικό  διάλυμα,  

περ ιέχουν  50 mM Tris -HCl  pH 8, 10-20 mM MgCl2, 1-3 mg/10 ml 

DNάση , και  επαφίεται  στούς 0οC-37οCεπί  1 h. Κατόπιν  

προστ ίθεται  EDTA σε τελική συγκέντρωση 25 mM, τα οργανίδ ια  

καθ ιζάνουν  στα 2000-2 .500 xg ( χλωροπλάστες)  ή 10.000 xg 

(μι τοχόνδρ ια)  επί  10 min,  και  επαναλαμβάνετα ι  η πλύση με 350 

mM σορβιτόλη,  50 mM Tris-HCl  pH 8, 10 mM EDTA. Το τελικό 

ί ζημα επαναιωρε ίτα ι  σε 350 mM σορβιτόλη,  50 mM Tris-HCl  pH 

8, 10 mM EDTΑ περιέχον  και  1% w/v σαρκοσύλ ή SDS. H λύση 

των μεμβρανών είναι  πλήρης σε 2-5 min.  Τα αδιάλυτα συστατικά 

απομακρύνοντα ι  με φυγοκέντρηση στα 10.000 xg επί  10 min. 

Συν ιστάται  η χρήση οργανιδίων  από 100 g φυτικού ή ζωϊκού 

ιστού.

Πέντε  έως 50 g φυτικού ιστού ομογενοπο ιούνται  σε υγρό 

άζωτο.  Ανά g ιστού,  προστ ίθεντα ι  2-4 ml 100 mM Tris-HCl  pH 8, 

20 mM EDTA, 1% w/v SDS ή σαρκοσύλ,  100 μg/ml πρωτε ϊνάση 

K, 1-2% PVPP ή PVP,  10-30 mM β-μερκαπτοαιθανόλη  ή 1-10 mM 

DTT. Το παρασκεύασμα επωάζεται  στούς 37οC-60οC επί 1-2 h. 

Τα αδιάλυτα συστατ ικά απομακρύνοντα ι  με φυγοκέντρηση στα 

10.000 xg επί  10 min.  Εάν ο ιστός περιέχε ι  σημαντικά ποσά 

πολυσακχαρι τών ,  επιβάλετε  η απομάκρυνσή των διότι  καθιζάνουν  

μαζί  με το DNA παρουσία  κρύας αλκοόλης.  Το στάδιο αυτό 

μπορεί  να παραληφθε ί  εάν ακολουθε ί  φυγοκέντρηση του DNA σε 

CsCl.  Στο υπερκε ίμενο  προστ ίθεται  NaCl σε τελική συγκέντρωση 

700 mM και  CTAB σε τελική συγκέντρωση 1% w/v.  To 

παρασκεύασμα θερμαίνεται  στους 60°C επί  10 min. Κατά τον
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χρόνο αυτό οι πολυσακχαρί τε ς  σχηματ ί ζουν  σύμπλοκα με το 

CTAB και  τις πρωτεΐνες .  Το DNA συμπλέκετα ι  επίσης μόνον εάν 

η συγκέντρωση NaCl είναι  κατώτερη του 500 mM. Ακολουθε ί  

φυγοκέντρηση στα 10.000xg επί  10 min για απομάκρυνση των 

συμπλόκων  και  κρατε ί ται  το υπερκε ίμενο,  το οποίο περιέχε ι  το 

DNA.

Προστ ίθεται  RNάση Ι σε τελική συγκέντρωση 1-100 μg/ml 

και  το παρασκεύασμα επωάζεται  επί  1 h στους 25°C-40°C για 

καταστροφή του RNA. Το στάδιο αυτό μπορεί  να παραληφθε ί  εάν 

ακολουθε ί  φυγοκέντρηση του DNA σε CsCl.  Απομακρύνονται  οι 

πρωτε ΐ νες  με μία εκχύλιση φαινόλης  ακολουθούμενη από δύο 

εκχυλίσε ι ς  φαι νόλης / χλωροφορμίου  και  μία εκχύλιση 

χλω ρ ο φο ρ μ ίο υ .

Προστ ίθ  ενται  στην υδατική φάση 2.5 όγκοι  -20°C αιθανόλης  

ή ένας όγκος -20°C ισοπροπανόλης  και  1/10 όγκοι  3Μ οξικού 

νατρίου  ή οξικού αμμωνίου ή οξικού καλίου pH 5-5.5.  Το 

παρασκεύασμα επαφίεται  στούς -20°C επί  1-16 h. Κατά τον χρόνο 

αυτό τα μόρια του DNA συσσωματώνοντα ι  σε αδιάλυτα σύμπλοκα.  

Η συσσωμάτωση αυτή υποβοηθε ί τα ι  από την οξινοποίηση του 

δ ιαλύματος  λόγω της αφαίρεσης  του αρνητικού ηλεκτρικού 

φορτίου του DNA πού αυτή συνεπάγεται .  Το προστ ιθέμενο  άλας 

επίσης υποβοηθά την συσσωμάτωση λόγω του φαινομένου της 

ε ξαλάτωσης  του DNA. Όμως,  η αλκοόλη είναι  η κύριος  παράγων 

δημιουργίας  συσσωματωμάτων,  λόγω της αφυδάτωσης  πού 

προκαλεί .  Ως άλας μπορεί  να χρησιμοποιηθεί  και  το NaCl ,  

προτιμάται  όμως ένα οξικό άλας λόγω της εύκολης εξαέρωσής  του 

κατά την φάση της αποξήρανσης  του DNA. Ίχνη του αμμωνιακού 

άλατος μπορούν να παρεμποδίσουν  μερικές  αντ ιδράσεις .  Για τον 

λόγο αυτό,  το οξικό κάλιο θεωρείτα ι  ως η καλλίτερη επιλογή.

Το DNA παραλαμβάνεται  σαν ί ζημα μετά από φυγοκέντρηση 

στα 10.000 xg επί  10 min. Το υπερκε ίμενο  αποχύνεται  και  στο 

ί ζημα προστ ίθεται  1-2 ml 70% -20°C αιθανόλης.  Πλύνοντα ι  με 

αυτή τα το ι χώματα  του σωλήνα και  φυγοκεντρε ί τα ι  στα 1 0.000 xg 

επί  5 min.  Η πλύση αυτή αποσκοπε ί  στο να απομακρυνθούν  ίχνη
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του άλατος.  Επαναλαμβάνετα ι  η πλύση με 98%-100% αιθανόλη 

θερμοκρασίας  -20°C. Αυτή την φορά αποσκοπούμε  στη 

απομάκρυνση ιχνών ύδατος  ώστε να δ ι ευκολυνθε ί  η ακολουθούσα 

αποξήρανση του DNA. Το τελικό ίζημα αποξηραίνε τα ι  με ελαφρά 

ροή αζώτου ή με περιστροφή υπό κενό εντός ειδικών 

αποξηραντών  επί  10 min.  Το τελ ικό ίζημα DNA πρέπε ι  να είναι  

λευκό και  μη κολλώδες .  Καφέ χρωματισμός  υποδηλώνε ι  οξείδωση 

του DNA από φαινολικές  ουσίες  πού απαντώνται  σε αφθονία  στα 

φυτά.  Κολλώδης  σύσταση υποδηλώνε ι  την παρουσία  σημαντικών 

ποσών πολυσακχαρι τών  πού παρεμποδ ί ζουν  πολλές  μετέπειτα 

αντ ιδράσεις .

Το ξηρό ίζημα διαλύεται  σε 10-500 μΐ ΤΕ ή αποστε ιρωμένου 

ύδατος  και  φυλάσσεται  σε θερμοκρασία μικρότερη των 5ο^  Έτσι  

μπορεί  να παραμε ί νε ι  σταθερό για χρόνια.  Ένας  μικρός όγκος του 

DNA (π.χ  2.5 μΐ) αναμιγνύεντα ι  με έναν μικρό όγκο 

αποστε ιρωμένου  ύδατος  (π.χ.  1 ml),  τ ί θενται  εντός κυψελίδας

πάχους  1 cm, από χαλαζία,  και  η απορρόφηση του 

παρασκευάσματος  μετράται  στα 260, 280,  230,  3 10 nm με νερό ως 

διάλυμα αναφοράς.  Εκτός του νερού μπορούν να χρησιμοποιηθούν  

και  άλλοι  διαλύτες ,  όπως ΤΕ. Μία μονάδα απορρόφησης  στα 260 

nm (OD 2 6 0 ) ι σούται  με συγκέντρωση DNA στο παρασκεύασμα 50 

μg/ml.  Επομένως  η συγκέντρωση DNA στο αρχικό

παρασκεύασμα,  από το οποίο ελήφθη ο μικρός όγκος για τη 

μέτρηση,  δ ίδεται  από τον τύπο V dna = όγκος του δε ίγματος  DNA 

πού αναμίχθηκε  με τον διαλύτη (νερό)  για τις μετρήσεις  / νδιαλ = 

όγκος του διαλύτη (νερό στην περίπτωσή μας) πού αναμίχθηκε  με 

το μικρό δείγμα DNA. Το καθαρό DNA έχει  λόγο απορροφήσεων  

OD 2 6 0  / OD 2 8 0  = 1.8. Μικρότερες  τ ιμές  υποδηλώνουν  την

παρουσία  πρωτε ϊνών.  Ένας  λόγος ίσος με 1.5 σημαίνε ι  την 

παρουσία  πρωτε ϊ νών  σε ποσοστό 50%. Η παρουσία  

πολυσακχαρι τών  υποδηλώνετα ι  από τον λόγο OD 2 6 0  / OD 2 8 0  . Για 

καθαρό DNA αυτός είναι  ίσος με 2. Μικρότερες  τιμές 

υποδηλώνουν  την παρουσία  πολυσακχαρι τών .  Οποιαδήποτε  

απορρόφηση στα 310 nm υποδηλώνε ι  την παρουσία  και  άλλων
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ουσιών πολυαρωματ ικών  ή με συζυγείς  δεσμούς,  π ιθανώς 

παρεμποδ ιστ ικών  των μετέπε ιτα αντ ιδράσεων.

Όταν  πρόκε ιτα ι  για DNA μεγάλης καθαρότητας ,  όπως αυτό 

πού απαιτε ί τα ι  για κατασκευή β ιβλιοθηκών,  είναι  συχνά 

απαραί τητος  ο καθαρισμός  με φυγοκέντρηση σε CsCl.  Μετά την 

απομάκρυνση των πρωτε ϊ νών  στο στάδιο 4, προστ ίθεται  στο 

δε ίγμα CsCl σε τελική συγκέντρωση 1 g/ ml και  βρωμιούχο 

αιθίδιο σε συγκέντρωση 1 μg / ml. Εάν ο όγκος του δ ιαλύματος  

ε ίναι  πολύ μεγάλος για να χωρέσει  σε έναν σωλήνα των 10 ml, 

εκτελέσατε  πρώτα τη καθίζηση με αιθανόλη,  μέχρι  του σταδίου 6, 

και  δ ιαλύστε  το ίζημα του DNA σε 1-10 ml ΤΕ περιέχουν  τις 

ανωτέρω συγκεντρώσεις  CsCl και  βρωμιούχου αιθιδίου.  Ο όγκος 

του τελικού παρασκευάσματος  πρέπε ι  να προσαρμοσθε ί  ώστε να 

χωρά στον δ ιαθέσιμο σωλήνα υπερφυγοκέντρου (1-20 ml). 

Εκτελε ίτα ι  φυγοκέντρηση στα 80 .000-120.000 xg επί 4-24 h σε 

κεφαλή με ανασηκωνόμενους  σωλήνες.

Μετά το τέλος της φυγοκέντρησης ,  με έκθεση του 

δ ιαφανούς  πλαστ ικού φυγοκεντρικού σωλήνα σε υπερ ιώδες  φως 

360 nm, το DNA φαίνεται  σαν μία κόκκινη φθορί ζουσα ζώνη 

α ιωρούμενη περί  το μέσον του σωλήνα.  Το τυχόν υπάρχον  RNA 

φθορίζε ι  επίσης κόκκινο σαν ίζημα στον πυθμένα.  Οι 

πολυσακχαρί τε ς  και  οι τυχόν εναπομένουσες  πρωτε ΐνες  

βρ ίσκονται  στα επάνω στρώματα.  Η ζώνη του DNA

παραλαμβάνετα ι  από το πλάι ,  τρυπώντας  τον φυγοκεντρικό  

σωλήνα με μία σύριγγα ευρέος στομίου (19G).  Εκτελούνται  2-3 

προσεκτ ικέ ς  εκχυλίσε ι ς  με ισοπροπανόλη κεκορεσμένη με νερό 

ώστε να απομακρυνθε ί  το περ ισσότερο  βρωμιούχο αιθίδιο.  Το 

διάλυμα αραιώνεται  με τρεις  όγκους ΤΕ ή νερού ή υφίστατα ι  

δ ιάλυση με 1 L ΤΕ ώστε να απομακρυνθε ί  το CsCl.  Εκτελε ί τα ι  

καθίζηση με αλκοόλη όπως περ ιγράφετα ι  στα στάδια 5-7.
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2 .2 .2  Π ο ι ο τ ι κ ό ς  και  π ο σ ο τ ι κ ό ς  π ρ ο σ δ ι ο ρ ι σ μ ό ς  D N A

Η συγκέντρωση του DNA προσδ ιορ ίστηκε  σε

φασματοφωτόμετρο υπεριώδους /ορατού με απορρόφηση των

δε ιγμάτων στα 260 nm. Ο ποιοτ ικός  προσδιορ ισμός  των δε ιγμάτων 

έγινε με απορρόφηση στα 280 nm για να εκτ ιμηθε ί  το επίπεδο 

παρουσίας  πρωτε ϊ νών  στο δείγμα από το λόγο 260/280nm.  Ο 

μέσος όρος της συγκέντρωσης  του

υπολογ ίστηκε  στα 100 ng /μ!. Οι

επ ιβεβαιώθηκαν  και  με ηλεκτροφόρηση σε πηκτή αγαρόζης  0,8% 

με πρότυπο δε ίγμα DNA σαν μάρτυρα.

DNA των δε ιγμάτων,  

παραπάνω εκτιμήσεις ,

2 .2 .3  Μ ο ρ ι α κ ή  γ ε ν ε τ ι κ ή  α ν ά λ υ σ η  με δ ε ί κ τ ε ς  R A P D ’s

Σε κάθε Αλυσιδωτή Αντίδραση Πολυμεράσης  (PCR),  

χρησιμοποιήθηκαν  20 ng γενωμικού DNA σαν μήτρα,  2.5 μ! 10x 

PCR buf fer  (Minotech) ,  0 .625uM από 10-νουκλεοτ ιδ ικό  RAPD 

εκκινητή (Operon Tech.) ,  2 mM MgCl2,150 μΜ dNTPs και  1U Taq 

DNA πολυμεράσης  (Minotech) ,  ενώ η αντ ίδραση ρυθμίστηκε  σε 

25 μΐ τελικό όγκο με αποστε ιρωμένο και  απεσταγμένο νερό 

(ddH2O).

Οι συνθήκες  της αντ ίδρασης  PCR ήταν:

1. Προ-αποδιάταξη  στους 94 oC για 3 λεπτά.

2. 35 κύκλοι  που αποτελούντα ι  από: Αποδιάταξη στους 94 oC 

για 1 λεπτό.  Επικόλληση των εκκινητών στους 45 oC για 1 

λεπτό.  Επιμήκυνση των αλυσίδων στους 72 oC για 1 λεπτό.

3. Τελική επιμήκυνση των αλυσίδων στους 4 oC για 16 λεπτά.  

Τελικά το προϊόν  της PCR προστ ίθεται  και  αναμιγνύεται  με

1/5 του όγκου σε δ ιάλυμα επιφόρτισης ,  αποτελούμενο  από 30-50%
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v/v γλυκερόλη.  Κατόπιν  το δείγμα μεταφέρεται  σε μία εμβάθυνση 

του πήγματος  με την βοήθεια μιας μ ικροπιπέτας .

Η γλυκερόλη χρησιμεύε ι  στο να καταστήσε ι  το δείγμα του 

DNA βαρύτερο από το διάλυμα ηλεκτροφόρησης ,  ώστε να 

επ ικάθεται  εντός της εμβαθύνσεως  του πήγματος  χωρίς  να 

εξέρχεται .  Το κυανό βρωμοφαινόλης  είναι  μία χρωστική κυανού 

χρώματος ,  η οποία κατά την ηλεκτροφόρηση κ ινε ίτα ι  μπροστά 

από τα τεμάχια  DNA, ώστε να σταματήσουμε  την ηλεκτροφόρηση 

όταν η χρωστική φθάσει  στο άλλο άκρο του πήγματος ,  και  να μην 

χάσουμε  κάποιο  από τα τεμάχια DNA. Αναλόγως  της 

συγκέντρωσης  της αγαρόζης  στο πήγμα,  τα τεμάχια DNA 

μεγέθους  200-500 ζευγών βάσεων κ ινούνται  μαζί  με το κυανό της 

βρωμοφαινόλης .  Τα ακόμη μ ικρότερα τεμάχια προηγούντα ι  αυτής.  

Για ι κανοποιητ ικό  δ ιαχωρισμό των DNA, το ποσό πού 

επιφορτώνετα ι  στην εμβάθυνση δεν πρέπε ι  να υπερβαίνε ι  τα 10 μg 

DNA ανά εμβάθυνση δ ιαστάσεων 2 mm x 5 mm x 4 mm.

Εάν θέλουμε να δ ιαχωρίσουμε  μεταξύ των τα δύο απλά νήματα 

ενός DNA, τα οποία μπορεί  να δ ιαφέρουν  μεταξύ των ως προς το 

μήκος,  πριν την μεταφορά του δε ίγματος  στο πήγμα,  πρέπε ι  να 

δ ιαχωριστούν  οι δύο αλυσίδες  του DNA. Αυτό επ ιτυγχάνεται ,  εάν 

μετά την προσθήκη του δ ιαλύματος  επ ιφόρτ ισης  προστεθε ί  στο 

δε ίγμα και  1/10 του όγκου 1-3Μ NaOH,  ώστε η τελική 

συγκέντρωση του NaOH να γ ίνε ι  100-300 mM.

Στην περίπτωση αυτή χρησιμοποι ε ί τα ι  δ ιάλυμα 

ηλεκτροφόρησης  αποτελούμενο  από 36 mM Tris,  36 mM 

N a H 2 PO 4 , 1 mM EDTA. Εναλλακτ ικά,  και  για να αποφευχθε ί  η 

επανασύνδεση των δύο αλυσίδων του DNA κατά την

ηλεκτροφόρηση των εντός της αγαρόζης,  για την ηλεκτροφόρηση 

μπορεί  να χρησιμοπο ιηθεί  αλκαλικό δ ιάλυμα αποτελούμενο από 

30 mM NaOH,  50 mM NaCl ,  1 mM EDTA. Επειδή η αγαρόζη δεν 

στερεοποι ε ί ται  σε τέτοια  αλκαλικά διαλύματα,  το πήγμα 

κατασκευάζετα ι  πρώτα με νερό και  κατόπιν  βυθίζεται  για 30 '  σε 

διάλυμα ηλεκτροφόρησης .  Επειδή το κυανό της βρωμοφαινόλης  

εξέρχεται  του πήγματος  κατά την ηλεκτροφόρηση σε τέτοια
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αλκαλικά πήγματα,  το πήγμα καλύπτεται  κατά την ηλεκτροφόρηση 

με μία γυάλινη πλάκα.

Τα προϊόντα  της Αλυσιδωτής  Αντ ί δρασης  Πολυμεράσης  για 

κάθε γενότυπο,  αναμίχθηκαν  με 2μ! δ ιαλύματος  φόρτωσης  και  

ηλεκτροφορήθηκαν  για 1 ώρα σε πηκτή αγαρόζης  1% στην οποία 

είχε προστεθε ί  βρωμιούχο αιθίδιο.  Μετά το πέρας της 

ηλεκτροφόρησης ,  η πηκτή εκτέθηκε σε υπεριώδη ακτ ι νοβολ ία  για 

την καταγραφή των πολυμορφισμών  των δε ιγμάτων.  Συνολικά 

χρησιμοποιήθηκαν  οι παρακάτω Pr imers  όλοι  τους της εταιρε ίας  

Operon σε δ ιάφορες  σειρές.  Αναλυτ ικά οι Pr imers  που 

χρησιμοποιηθήκαν  ήταν οι: OPC1,  OPC2,  OPC3,  OPC5,  OPC6, 

OPC7,  OPC8,  OPP1,  OPP2,  OPP3,  OPS 1, OPS2,  OPS3,  OPA1,  

OPA2,  OPA3,  OPA4,  OPA5,  OPA6,  OPA8,  (ΟΧΙ ο Α9),  OPA10,  

OPA11,  OPA12,  OPA13,  OPA14,  OPA15,  OPA16,  OPA17,  

OPA18,  μίγμα 2 pr imer  ’’r e cep to r ” . Η τάση ηλεκτροφόρησης  ήταν 

8 0 V.

Ανάλυση ακολουθιών βάσεων.

Τεμάχια DNA πού δ ιακρίνουν  τους γενότυπους  υπεβλήθησαν  

σε ανάλυση των βάσεών των. Ειδ ικότερα,  τα τμήματα DNA 

απεκόπησαν  από το πήγμα με νυστέρι  και  ε νεκλε ίσθησαν  σε 

σωλήνα από μεμβράνη δ ιάλυσης από κυτταρίνη (Sigma,  D-0405)  

και  με πολύ μικρούς πόρους(mesh) ,  ώστε να κατακρατούνται  

εντός του σωλήνος  μόρια μεγέθους  >12 kDa. Οι σωλήνες 

κυτταρί νης  με τα τεμάχια  αγαρόζης  εντός των οποίων ήταν τα 

τμήματα DNA, υπέστησαν  ηλεκτροφόρηση επί  30 min στα 100 V 

στην ηλεκτροφορετ ική  συσκευή,  σε buf fer  ΤΒΕ, ώστε το DNA να 

εκλυθε ί  από την αγαρόζη και  να κατακρατηθε ί  από τα το ι χώματα 

της μεμβράνης  κυτταρίνης .  Η πολ ικότητα  των ηλεκτροδ ίων  

ανεστράφη επί  30 δεύτερα,έτσ ι  ώστε το DNA να αποκολληθε ί  από 

τη μεμβράνη και  το DNA μεταφέρθηκε  με μία πιπέτα εντός 

μ ικροφυγοκεντρ ικού  σωλήνος.  Μετά από μία εκχύλιση με 

φαινόλη,  προσετέθησαν  1/10 του όγκου 3Μ οξικό νάτριο  (pH 5)
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και  ένας όγκος κρύας ισοπροπανόλης .  Μετά από 24 h στους -20  

0C, το DNA ανεκτήθη ως ί ζημα στα 10.000 xg, 10min 

φυγοκέντρησης .  Το ί ζημα πλύθηκε  με αιθανόλη,  στέγνωσε και  

δ ιαλύθηκε  σε 10 μ! buf fer  ΤΕ.

Η ανάλυση των βάσεων των τεμαχίων  DNA έγινε με τη μέθοδο 

των δ ι δεοξυνουκλεοτ ι δ ίων  και  χρήση PCR. Ειδ ικότερα,  οι 

συνθήκες  των αντ ιδράσεων ανάλυσης της ακολουθίας  ήταν ως

εξής.
Η αλληλούχιση έγινε σε 66-cm gel ακρυλαμίδης  4,6%.

Οι αντ ιδράσε ι ς  αλληλούχ ισης  πραγματοπο ιήθηκαν  με το 

Sequi therm EXCELL II DNA Sequencing Ki t -LC (66-cm gel)  της 

Epicent re  Biotecnologies .

Η συσκευή αλληλούχ ισης  είναι  το Li -Cor  Long Read IR2 4200.

Η ανάλυση των ακολουθιών έγινε με το πρόγραμμα Li -Cor  e-Seq 

v1.0 (base cal l ing) .  Οι συνθήκες  για το Sequencing PCR ήταν:

1. 950C 5 min

2. 26 κύκλοι  των εξής τριών σταδίων:

950C 30 sec

40 0C 15 sec 

700C 1 min
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3. Αποτελέσματα και Συζήτηση

3.1 Αποτελέσματα μοριακών αναλύσεων

Από την υπάρχουσα β ιβλ ιογραφία  όσον αφορά την χρήση 

μοριακών δε ικτών στην τομάτα οι Carel l i  et a l .2006 (Instituto de 

Biotecnologia, Universidade de Caxias do Sul, R. Francisco Getulio Vargas, 1130, 

Caxias do Sul, 95001-970, RS, Brazil.), βρήκαν 257 επαναλαμβανόμενες μπάντες  

από τη χρήση 20 μοριακών δεικτών τύπου RAPD,  δουλεύοντας  σε 

παραδοσιακές  ποικιλ ίες  της Βραζιλ ίας ,  όπου το 78,6% ήταν 

πολυμορφικοί .  Οι Rus-Kor tekaas  et a l .1994(  Centre of Plant Breeding 

and Reproduction Research (CPRO- DLO), PO Box 16, 6700 AA Wageningen, 

Netherlands), χρησιμοποιώντας  89 τυχαίους  εκκινητές  τύπου RAPD 

σε 3 εμπορικές  ποικιλ ίες  τομάτας  βρήκαν δ ιαφοροποιήσε ις  μεταξύ 

των γενοτύπων  σε 85 από αυτούς,  ενώ και  οι Rom et a l .1995 

( Department of Plant Genetics, Institute of Field and Garden Crops, Agricultural 

Research Organization, Volcani Center, POB 6, Bet Dagan 50250, Israel.), 

κατάφεραν  να βρουν δ ιαφορές  μεταξύ υβρ ιδ ίων  F 1 τομάτας  

χρησιμοποιώντας  μοριακούς  δείκτες  τύπου RAPD. Οι Matsui  and 

Yoshida ,1998 ( Faculty o f Agriculture, Kagawa University, Kagawa-ken 761­

0701, Japan.), δουλεύοντας  με 3 ποικιλ ίες  του Μπαγκλαντέ ς  και  2 

της Ιαπωνίας  χρησιμοποίησαν  12 εκκινητές  τύπου RAPD από τους 

οποίους  οι 5 εκκινητές  έδωσαν 26 πολυμορφισμούς .  Οι Vi l land et 

a l . 1998 (Department o f Horticulture, 1575 Linden Dr., University o f Wisconsin, 

Madison, W I53706, USA.), δουλεύοντας  με 41 εκκινητές  τύπου RAPD 

σε γενετ ικό  υλικό τομάτας  του παλιού και  νέου κόσμου βρήκαν 98 

πολυμορφισμούς  οι οποίοι  βοηθήσαν στην εύρεση γενετ ικής  

συγγένε ιας  μεταξύ 96 γενοτύπων  από ένα μεγάλο εύρος 

γεωγραφ ικών  περιοχών.  Οι Noli  et a l .1999 (Department o f Agronomy, 

University o f Bologna, Via Filippo Re 6, 40126 Bologna, Italy), εργαστήκαν  με 

67 καλλ ι εργούμενες  ποικιλ ίες  τομάτας  και  8 άγρια είδη του
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γένους  Lycope rs i con  (L. e scu len tum  var.  ceras i forme,  L. 

p im p in e llifo liu m  και  L. p e ru v ia n u m ) με 6 τυχαίους  εκκινητές .  

Συνολικά κατέγραψαν  104 μπάντες  58 από αυτές πολυμορφικές .  

Επίσης  υπάρχουν  αναφορές  από τους Chague et a l .1997 (Institut de 

Biotechnologie des Plantes, Batiment 630, URA CNRS 1128, Universite Paris-Sud, 

91405 Orsay cedex, France.), οι οποίοι  χρησιμοπο ιώντας  μοριακούς  

δείκτες  τύπου RAPD κατάφεραν  να συνδέσουν  γον ιδ ιακούς  τόπους  

με QTLs σε καθαρές  σειρές  τομάτας  όπως και  οι Foolad et 

a l .1997 (Department o f Horticulture, Pennsylvania State University, 103 Tyson 

Building, University Park, PA 16802, USA.), οι οποίοι  εργαζόμενοι  με 

RAPD δείκτες  σύνδεσαν  με QTL την ανθεκτ ικότητα  της τομάτας  

στην αλατότητα.  Οι Staniaszek et a l .2000 (Research Institute o f

Vegetable Crops, 96-100 Skierniewice, ul. Konstytucji 3-go Maja 1/3, Poland.), 

εργαζόμενοι  με μοριακούς  δείκτες  RAPD σε υβρίδ ια  τομάτας  

κατάφεραν  να συνδέσουν  2 εκκινητές  (OPW 13 1230 και  OPAX 10 

780) με το γονίδ ιο  της αρρενοστε ιρότητας .  Οι Sa l iba-Colombani  

et a l .2000 (Institut National de la Recherche Agronomique (INRA), Unite de 

Genetique et Amelioration des Fruits et Legumes, BP 94-84143 Montfavet, Cedex, 

France.), κατάφεραν  να φτ ιάξουν  γενετ ικό  χάρτη τομάτας  

χρησιμοποιώντας  132 RFLP,  33 RAPD και  211 AFLP δείκτες.  

Επίσης  συγκρίναν  τους 3 τύπους  μοριακών δε ικτών μεταξύ τους 

για τους πολυμορφισμούς  και  την κατανομή τους στο γένωμα.  Οι 

RFLP,  RAPD και  AFLP αποκάλυψαν  8.7%, 15.8% και  14.5% 

μπάντες  με πληροφορί ες ,  αντ ίστοιχα.  Οι Staniaszek et a l .2002 

(Research Institute o f Vegetable Crops, Konstytucji 3 Maja 1/3, 96-100 Skierniewice, 

Poland.), δουλεύοντας  με 5 υβρίδ ια  τομάτας  και  χρησιμοποιώντας  

1 20 τυχαίους  εκκινητές  τύπου RAPD, κατάφεραν  να βρουν 

πολυμορφισμούς  μόνο με τη βοήθεια των 8 (OPA 09, OPA 13, 

OPE 10, OPE 11, OPJ 05, OPN 04, OPN06 και  OPN 12), μεταξύ 

των υβριδίων.
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Στο δικό μας πε ίραμα,  παρατηρούμε  τα εξής:

OPA 10 OPA 11 OPA 12

Εικόνα 1. Αποτελέσματα  Αλυσιδωτής  Αντ ί δρασης  Πολυμεράσης  

(PCR) με τη χρήση των εκκινητών ΟΡΑ10,  ΟΡΑ11 και  ΟΡΑ12.  Οι 

δύο τ ελευταίο ι  γενότυποι  σε κάθε σετ (οι  πο ικιλ ίες  ‘Πρ ά σ ι νη ’ και  

‘Α ρ ε τ ή ’) είχαν ισχυρότερες ,  από ότι  στους άλλους γενότυπους ,  

μερικές  από τις μπάντες  DNA με τον εκκινητή OPA 10, άλλες 

ασθενέστερες  με τον εκκινητή OPA 1 1 και  τέλος άλλες ακόμη 

ασθενέστερες  με τον εκκινητή OPA 12. Ειδ ικότερα,  με τον 

εκκινητή OPA 12, η τρίτη από πάνω μπάντα DNA (OPA 12-3),  

ήταν πολύ ασθενική στους δύο τελευταίους  γενότυπους  και  η 

όγδοη από πάνω (OPA 12-8) ήταν σχεδόν απούσα.
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Στην ε ικόνα 2 παρουσιάζονται  οι μπάντες  που προέκυψαν 

από την χρήση των εκκινητών ΟΡΑ13,  ΟΡΑ14 και  ΟΡΑ15.  Όπως 

φαίνεται  για τον ΟΡΑ14 το μεσαίο μπλοκ στην φωτογραφία,  στις 

δύο τελευταί ες  ποικιλ ίες  Π, Αρ, υπάρχουν  ασθενέστερες  μπάντες.

OPA 13 OPA 14 OPA 15

Εικόνα 2. Αποτελέσματα  Αλυσιδωτής  Αντ ί δρασης  Πολυμεράσηςς  

(PCR) με τη χρήση των εκκινητών ΟΡΑ13,  ΟΡΑ14 και  ΟΡΑ15.
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Στην ε ικόνα 3 όπου παρουσιάζονται  τα αποτελέσματα  από την 

χρήση των εκκινητών OPC1 και  OPC2 δεν μπορεί  κανεί ς  να 

βγάλει  κάποιο  ασφαλές  συμπέρασμα.  Η έλλειψη DNA στους 4 από 

τους 6 γενότυπους  με τον OPC 1 δεν μπορεί  αν εξηγηθε ί  ενώ με 

τον OPC 2 δεν υπάρχουν  διαφορές.

OPC 1 OPC 2

Εικόνα 3. Αποτελέσματα  Αλυσιδωτής  Αντ ί δρασης  Πολυμεράσης  

(PCR) με τη χρήση των εκκινητών Ο Ρ ^  και  ΟΡC2.
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Με τον εκκινητή OPC 3 (ε ικόνα 4), βεβαιώνετα ι  ακόμη μία 

φορά η δ ιαφορετ ικότητα των γενοτύπων  ‘Πρ ά σ ι νη ’ και  ‘Α ρ ε τ ή ’ . 

Διότι  και  πάλι  οι μπάντες  DNA είναι  πολύ ασθενέστερες  σε 

αυτούς.

OPC 3 OPC 6

Εικόνα 4. Αποτελέσματα  Αλυσιδωτής  Αντ ί δρασης  Πολυμεράσης  
(PCR) με τη χρήση των εκκινητών OPC3 και  OPC6.
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Οι δύο μπάντες  DNA που φάνηκαν να δ ιαφέρουν  στους 6 

γενοτύπους  ντομάτας  με τον εκκινητή OPA 12 (3 και  8),

εκλύθηκαν  από το πήγμα αγαρόζης  με ηλεκτροέκλυση και  

υπεβλήθησαν  σε ανάλυση των ακολουθιών των βάσεών των.

Η ανάλυση των ακολουθίων 190 βάσεων των DNA OPA 12-3 

και  OPA 12-8 δ ίνεται  κατωτέρω:

OPA 12-3
c tgcccac tgc tgc t ccaccc t ag t agga t ccgc t a t acgcagccc tgag tg t t g tccgcccc

ggc t ccagcaccacgccc t t c acc t caggccgg t acagccgccccc t acgaggccc t c tgc

a t a tg t t a ca r t t cagcccccc t t gcggc tc tc tgc tgg t ccccccc t cac t ccacc

OPA 12-8

Cggaccccagc tgc tgc t ccccag t t gg t accgc ta t cccgggcc tgagg tgaccgccccg

gcacagcaccacag t cggccacc t caggccgg t acagccccacccacgaggcccaccacc

agccga tg t t a caa taagcgaaaagggc t c t c tac tgcg tgg t ccc t ccc t

Οι συγκρίσε ις  των ακολουθιών αυτών με τις υπάρχουσες  

στις βάσεις  δεδομένων του Nat iona l  Center  for Bio technology  

Informat ion ,  χρησιμοποιώντας  την έρευνα τύπου Blast ,  δ ίνονται  

στο Παράρτημα.  Από τις συγκρίσε ις  αυτές εξάγονται  τα εξής 

συμπεράσματα:

Μία περιοχή του OPA 12-3, από τις βάσεις  60 μέχρι  και  

1 00, ε ίναι  παρόμοια  με ακολουθίες  ρυθμιστ ικών  γον ιδ ίων  τα 

οποία κωδικοπο ιούν  πρωτε ϊ νες  των οδών μεταγωγής  σημάτων,  

όπως κινάσες  πρωτε ϊνών,  πρωτε ϊ νες  οι οποίες  συνδέονται  με DNA 

ή RNA και  πρωτε ϊ νες  του μηχανισμού απέκκρισης.  To αποτέλεσμα 

παρουσιάσθηκε  και  όταν η σύγκριση έγινε μετά από μετάφραση 

της ακολουθίας  του OPA 12-3 σε πιθανή ακολουθία  αμινοξέων 

( t rans la ted  blas t  search).  Και  πάλι  προέκυψαν  ομοιότητες  με 

πρωτε ϊ νες  οι οποίες  αντ ιδρούν με υποδοχεί ς ,  οι οποίοι  

αντ ιλαμβάνοντα ι  την παρουσία  ε ιδικών χημικών σημάτων στο 

εξωτερικό του κυττάρου.
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Το τεμάχιο  OPA 12-8 ήταν πολύ παρόμοιο με το γον ίδ ιο  της 

υπομονάδας  ΙΙ της οξε ιδάσης  του κυτοχρώματος  c των 

μ ιτοχονδρίων  (coxII) .  Το ένζυμο το κωδικοπο ιούμενο  από το 

γον ίδ ιο  αυτό είναι  εξαιρετ ικά  σημαντικό για την ταχύτητα της 

οξε ιδωτ ικής  φωσφορυλιώσεως  στα μιτοχόνδρια.  Τυχόν διαφορές  

μεταξύ των γενοτύπων  στην δομή του ενζύμου αυτού σημαίνε ι  

δ ιαφορές  στην ι κανότητα οξε ίδωσης  των υποστρωμάτων  και  

ε κ ’τούτου,  π ι θανότατες  δ ιαφορές  στην ζωτ ικότητα των κυττάρων.
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4. Συμπεράσματα

Είναι  φανερό ότι  οι γενότυποι  'Π ρ ά σ ι ν ο ς ’ και  ‘Α ρ ε τή ’ 

δ ιαφέρουν  από τους άλλους τέσσερεις .  Οι δ ιαφορές  στα τμήματα 

DNA, τα οποία πολλαπλασιάσθηκαν  με PCR είναι  ποσοτικές .  

Ποσοτική δ ιαφορά σημαίνε ι  ότι  π ιθανώς η περιοχή

προσκόλλησης  του εκκινητή είναι  δ ιαφορετ ική στους 

συγκρι νόμενους  γενότυπους .  Μια ή δύο δ ιαφορετ ικές  βάσεις  σε 

μία περιοχή 10 βάσεων θα μπορούσε να την κάνε ι  σημαντικά 

ανόμοια προς τον εκκινητή και  να δυσκολέψει  σημαντ ικά την 

προσκόλλησή του σε αυτή,  με αποτέλεσμα να παράγεται  λιγότερο 

DNA από τη περιοχή αυτή. Άλλη πιθανή εξήγηση είναι  ότι  το 

ε ξεταζόμενο DNA είναι  μέρος ενός πλασμιδ ίου,  ιού ή μεταθετού 

στοιχε ίου.  Τα γενετ ικά  αυτά στοιχε ία  ευρίσκονται  σε ανόμοιες  

ποσότητες  σε δ ιαφορετ ικούς  γενότυπους .

Μία από τις π ιθανές  δ ιαφορές  των γενοτύπων  ‘Πρ ά σ ι νο ς ’ 

και  ‘Α ρ ε τή ’ από τους υπολοίπους ,  ε ίναι  η παρουσία  δ ιαφορετ ικής  

οξε ιδάσης  του κυτοχρώματος  c. Μία άλλη είναι  η πιθανή ύπαρξη 

ενός δ ιαφορετ ικού πρωτε ϊ ν ικού παράγοντος  μεταγωγής  σημάτων,  

ο οποίος  θα μπορούσε να είναι  και  μεταγραφικός  παράγων,  διότι  

δε ίχνε ι  ομοιότητες  προς πρωτε ί νες  δεσμεύουσες  DNA.
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ΠΑΡΑΡΤΗΜΑ

OPA 12-3 blast search

Nucleotide blast search

Ctgcccactgctgctccaccctagtaggatccgctatacgcagccctgagtgttgtccgccccggctccagcaccacgcc
cttcacctcaggccggtacagccgccccctacgaggccctctgcatatgttacarttcagccccccttgcggctetetgctgg
tccccccctcactccacc

> gb|CP000113.1| B  Myxococcus xanthus DK 1622, complete genome 
Length=913 97 63

alignments for this subject sequence by: 

Score Percent identity

start position Subject start position

Sort

E value 

Query

Features in this part of subject sequence:
tetratricopeptide repeat/ClpX C4-type zinc finger protein

Score = 42.8 bits (46), Expect = 0.40 
Identities = 33/39 (84%), Gaps = 3/39 (7%)
Strand=Plus/Plus

Query 57 CCGCCCCGGCTCCAG-- CACCACGCCCTTCACCTCAGG 92
||| iiiiiiiiiii iiiiiiiiii |||| |||||

Sbjct 5176741 CCGGCCCGGCTCCAGGGCCACCACGCCCCTCACGTCAGG 5176779

Features in this part of subject sequence: 
sensor histidine kinase

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.4 
Identities = 43/53 (81%), Gaps = 3/53 (5%)
Strand=Plus/Plus

Query 59 GCCCCGGCTCCAGCACCACGCCCTTCACCTCAGGCCG-GTACAGC-CGCCCCC
109

iiiii iiiiiiiiiiiiiii | iiiiii | iii | iiiii iiii ||
Sbjct 9023437 GCCCCTGCTCCAGCACCACGCGCGCCACCTC-GTCCGAGGACAGCGCGCCGCC 
9023488

Features in this part of subject sequence:
putative general secretion pathway protein L

Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.9
Identities = 23/24 (95%), Gaps = 0/24 (0%)
Strand=Plus/Plus
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Query 63 86
II iiiiiiiiiiiiiiiiii III

Sbjct 2915099 CGCCTCCAGCACCACGCCCTTCAC 2915122

CGGCTCCAGCACCACGCCCTTCAC

> qb|AC10 7819.8| B Mus musculus chromosome 9, clone RP23-158E1,
complete sequence
Length=172309

Score = 42.8 bits (46), Expect = 0.40 
Identities = 23/24 (95%), Gaps = 0/24 (0%)
Strand=Plus/Minus

Query 114 AGGCCCTCTG CATAT GT TACART T 137
iiiiiii iiiiiiiiiiiiii ii

Sbjct 138807 AGGCCCTCTGCATATGTTACAGTT 138784

> emb |CT009577.51 B Mouse DNA sequence from clone RP23-24C24 on
chromosome 16, complete
sequence
Length=258862

Score = 42.8 bits (46), Expect = 0.40 
Identities = 23/24 (95%), Gaps = 0/24 (0%)
Strand=Plus/Plus

Query 114 AGGCCCTCTG CATAT GT TACART T 137
IIIIII III M M M M M M  II

Sbjct 251293 AGGCCCTCTGCATATGTTACAGTT 251316

> qb|AC159901.2| B Mus musculus BAC clone RP23-100I17 from
chromosome 9, complete
sequence
Length=200181

Score = 42.8 bits (46), Expect = 0.40 
Identities = 23/24 (95%), Gaps = 0/24 (0%)
Strand=Plus/Plus

Query 114 AGGCCCTCTG CATAT GT TACART T 137
IIIIII III M M M M M M  II

Sbjct 158810 AGGCCCTCTGCATATGTTACAGTT 158833

> qb|AF153678.1|AF153678 Myxococcus xanthus lipoic acid 
synthetase precursor, lipoamide
acyltransferase, and lipoate-protein ligase B genes, complete
cds; and unknown genes
Length=5718

Score = 42.8 bits (46), Expect = 0.40
Identities = 33/39 (84%), Gaps = 3/39 (7%)
Strand=Plus/Minus
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Query 57

Sbjct 2028
III iiiiiiii III iiiiiiiiii iiii iiiii
CCGGCCCGGCTCCAGGGCCACCACGCCCCTCACGTCAGG 1990

CCGCCCCGGCTCCAG-- CACCACGCCCTTCACCTCAGG 92

> emb|BX47 017 4.91 B Mouse DNA sequence from clone RP23-354A24 on
chromosome 4, complete
sequence
Length=107302

Score = 42.8 bits (46), Expect = 0.40 
Identities = 23/24 (95%), Gaps = 0/24 (0%)
Strand=Plus/Minus

Query 114 AGGCCCTCTG CATAT GT TACART T 137
IIIIIIII IIIIIIIIIIIII II

Sbjct 95038 AGGCCCTCTGCATATGTTACAGTT 95015

> qb|AC160562.2| B Mus musculus BAC clone RP23-9A12 from
chromosome 9, complete
sequence
Length=241034

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.4 
Identities = 24/25 (96%), Gaps = 0/25 (0%)
Strand=Plus/Plus

Query 62 CCGGCTCCAGCACCACGCCCTTCAC 86 
IIIIIIIIII I IIIIIIIIIIIII

Sbjct 468 CCGGCTCCAGGACCACGCCCTTCAC 492

> qb|AC160394.2| B Mus musculus BAC clone RP23-116C19 from
chromosome 9, complete
sequence
Length=201200

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.4 
Identities = 24/25 (96%), Gaps = 0/25 (0%)
Strand=Plus/Plus

Query 62 CCGGCTCCAGCACCACGCCCTTCAC 86
IIIIIIIIII I IIIIIIIIIIIII

Sbjct 157307 CCGGCTCCAGGACCACGCCCTTCAC 157331

> gb|AC166643.7| B Mus musculus chromosome 18, clone RP24-241J8,
complete sequence
Length=173501

Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.9 
Identities = 21/21 (100%), Gaps = 0/21 (0%)
Strand=Plus/Plus

Query 114 AGGCCCTCTGCATATGTTACA 134 
IIIIIIII IIIIIIIIIIIII

Sbjct 19357 AGGCCCTCTGCATATGTTACA 19377
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Γ> ref INM 200560.1|
qb | BC056571.1 | Danio

MGC:66110 IMAGE:6800295),

Danio
rerio

rerio zgc:66110 
zgc:66110, mRNA

(zgc:66110), 
(cDNA clone

complete cds 
Length=1866

mRNA

Score = 39. 2 bits (42), Expect = 4.9
Identities = 21/21 (100%), Gaps = 0/21 (0%
Strand=Plus /Plus

Query 1 CTGCCCACTGCTGCTCCACCC
|||||||||||||||||||||

21

Sbj ct 493 CTGCCCACTGCTGCTCCACCC 513

> emb|BX024352.1|CNS08QYC Q  Single read from an extremity of a 
full-length cDNA clone made
from Anopheles gambiae total adult females. 5-PRIME end of 
clone FK0AAA37AE10 of strain 6-9 of Anopheles gambiae (African 
malaria mosquito)
Length=753

Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.9 
Identities = 26/28 (92%), Gaps = 1/28 (3%)
Strand=Plus/Minus

Query 67 TCCAGCACCACGCCCTTCACCTCAGGCC 94 
MM M M M M M  M M M  M M M  

Sbjct 399 TCCACCACCACGCCCTTCACC-CAGGCC 373

> gb|AC104867.18| B Mus musculus chromosome 18, clone RP24-
320L19, complete sequence
Length=148876

Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.9 
Identities = 21/21 (100%), Gaps = 0/21 (0%)
Strand=Plus/Minus

Query 114 AGGCCCTCTGCATATGTTACA 134 
M M M M  M M M M M M |

Sbjct 18347 AGGCCCTCTGCATATGTTACA 18327

> ref|NT 022517.17|Hs3 22673 B Homo sapiens chromosome 3 genomic
contig, reference assembly
Length=66080833

Features flanking this part of subject sequence:
8131 bp at 5' side: downregulated in renal cell carcinoma 
56256 bp at 3' side: family with sequence similarity 3, member D
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Score = 37.4 bits (40), Expect = 5.1 
Identities = 30/36 (83%), Gaps = 3/36 (8%)
Strand=Plus/Plus

Query 50 GTGTTGTCCGCCCCGGCTCCAGCACCACGCCCTTCA 85
iiiiii |||| iiiiiiiiiiiii iiiiiii

Sbjct 58503758 GTGTTG-- GCCCTGGCTCCAGCACCAGCCCCTTCA 58503790

> ref|NT 005403.16|Hs2 5560 LSI Homo sapiens chromosome 2 genomic
contig, reference assembly
Length=84213157

Features flanking this part of subject sequence:
86196 bp at 5' side: similar to chromobox homolog 3 
241785 bp at 3' side: similar to ATP synthase alpha chain, 

mitochondrial precursor

Score = 37.4 bits (40), Expect = 5.1 
Identities = 23/25 (92%), Gaps = 0/25 (0%) 
Strand=Plus/Plus

Query 49 AGTGTTGTCCGCCCCGGCTCCAGCA 73
iiiiiii ii iiiiiiiiiiiiii

Sbjct 6093799 AGTGTTGACCTCCCCGGCTCCAGCA 6093823

> ref|NT 022184.14|Hs2 22340 B  Homo sapiens chromosome 2 genomic
contig, reference assembly
Length=68373980

Sort
alignments for this subject sequence by: 

Score Percent identity

start position Subject start position

Features in this part of subject sequence:
UDP-N-acetyl-alpha-D-galactosamine:polypeptide

E value 

Query

N-acetylga. . .

Score = 37.4 bits (40), Expect = 5.1 
Identities = 23/25 (92%), Gaps = 0/25 (0%) 
Strand=Plus/Minus

Query 151 GGCTCTCTGCTGGTcccccccTCAC 175
iiiiiii iiiiii iii iiiiiii

Sbjct 10162811 GGCTCTCTGCTGGCCCCTCCCTCAC 10162787

Features in this part of subject sequence: 
potassium channel modulatory factor 1

Score = 37.4 bits (40), Expect = 5.1

61
Institutional Repository - Library & Information Centre - University of Thessaly
09/06/2024 09:29:38 EEST - 18.221.45.55



Identities = 23/25 (92%), Gaps = 0/25 (0%) 
Strand=Plus/Minus

Query 57 CCGCCCCGGCTCCAGCACCACGCCC 81
iiiiiiii iiiiiiiiiii ||||

Sbjct 64014753 CCGCCCCGCCTCCAGCACCAGGCCC 64014729

> ref|NW 921651.1|HsCraAADB02 127 B Homo sapiens chromosome 3 
genomic contig, alternate assembly 
(based on Celera assembly)
Length=75540080

Features flanking this part of subject sequence:
8133 bp at 5' side: downregulated in renal cell carcinoma 
56257 bp at 3' side: family with sequence similarity 3, member D

Score = 37.4 bits (40), Expect = 5.1 
Identities = 30/36 (83%), Gaps = 3/36 (8%)
Strand=Plus/Plus

85

58577174

Query 50 GTGTTGTCCGCCCCGGCTCCAGCACCACGCCCTTCA
i iiiii iiii iiiiiiiiiiiii iiiiiii

Sbjct 58577142 GTGTTG-- GCCCTGGCTCCAGCACCAGCCCCTTCA

> ref|NW 921585.1|HsCraAADB02 121 B Homo sapiens chromosome 2 
genomic contig, alternate assembly 
(based on Celera assembly)
Length=63105981

Features flanking this part of subject sequence:
86311 bp at 5' side: similar to chromobox homolog 3 
241697 bp at 3' side: similar to ATP synthase alpha chain, 

mitochondrial precursor

Score = 37.4 bits (40), Expect = 5.1 
Identities = 23/25 (92%), Gaps = 0/25 (0%) 
Strand=Plus/Plus

Query 49 AGTGTTGTCCGCCCCGGCTCCAGCA 73
iiiiiii ii iiiiiiiiiiiiii

Sbjct 23687701 AGTGTTGACCTCCCCGGCTCCAGCA 23687725

> ref|NW 927719.1|HsCraAADB02 69 B Homo sapiens chromosome 2 
genomic contig, alternate assembly 
(based on Celera assembly)
Length=86821413

Features in this part of subject sequence:
UDP-N-acetyl-alpha-D-galactosamine:polypeptide N-acetylga...

Score = 37.4 bits (40), Expect = 5.1
Identities = 23/25 (92%), Gaps = 0/25 (0%)
Strand=Plus/Minus
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Query 151

Sbjct 31121530

GGCTCTCTGCTGGTcccccccTCAC 175
iiiiiiiiiiiii III iiiiiii
GGCTCTCTGCTGGCCCCTCCCTCAC 31121506

Database: All GenBank+EMBL+DDBJ+PDB sequences 
GSS,environmental
samples or phase 0, 1 or 2 HTGS sequences)

Posted date: Apr 24, 2007 5:51 PM
Number of letters in database: -988,346,178 
Number of sequences in database: 5,214,869

Lambda K H
0.635 0.408 0.914

Gapped
Lambda K H

0.635 0.408 0.914
Matrix: blastn matrix:2 -3
Gap Penalties: Existence: 5, Extension: 2
Number of Sequences: 5214869
Number of Hits to DB: 1219560
Number of extensions: 70753
Number of successful extensions: 2409
Number of sequences better than 10: 0
Number of HSP's better than 10 without gapping:
Number of HSP's gapped: 2409
Number of HSP's successfully gapped: 0
Length of query: 181
Length of database: 20486490298
Length adjustment: 33
Effective length of query: 148
Effective length of database: 20314399621
Effective search space: 3006531143908
Effective search space used: 3006531143908
A: 0
X1 22 (20 2 bits)
X2 33 (29 8 bits)
X3 55 (49 6 bits)
S1 27 (25 6 bits)
S2 41 (38 3 bits)

(but no EST,

0

STS,

NCBI | NLM | NIH | DHHS

Copyright | Disclaimer | Privacy | Accessibility | Contact | Send feedback on new 
interface
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Translated blast search

Γ> ref|XP 395173.21 
PB, isoform B [Apis 
mellifera] 
Length=1152

U G PREDICTED: similar to synaptojanin CG6562-

Score = 37.0 bits (84), Expect = 0.34
Identities = 19/48 (39%), Positives = 23/48 (47%), Gaps = 0/48 (0%)
Frame = +3

Query 30 SAIRSPECCPPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPL 173 
S+ RSP PP L P PPP P++ V P R S GPP+

Sbjct 1099 SSNRSPSSKPPPLPQRQAPPPPQHPPPILPTSNVPPPIPARTSGGPPI 1146

> ref|XP 001230721.11 ENSANGP00000031521 [Anopheles gambiae
str. PEST]
qb|EAU77389.1| Ξ  ENSANGP00000031521 [Anopheles gambiae str. PEST] 

Length=158

Score = 35.8 bits (81), Expect = 0.76
Identities = 22/56 (39%), Positives = 25/56 (44%), Gaps = 3/56 (5%) 
Frame = +3

Query 12 CSTLVGSAIRSPECCPPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPLTP
179

C L A P PP +Q RP PPPT+P + QPP R S PP P
Sbjct 60 CGRLWVIAPPLPPPTPPSVQPPT--- RPSVPPPTQPPTPPSVQPPTRPSVPPPTQP
112

Score = 34.7 bits (78), Expect = 1.7
Identities = 18/41 (43%), Positives = 21/41 (51%), Gaps = 3/41 (7%) 
Frame = +3

Query 57 PPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPLTP 179
PP +Q RP PPPT+P + QPP R S PP P

Sbjct 95 PPSVQPPT--- RPSVPPPTQPPTPPSVQPPTRPSVPPPTPP 132

Score = 33.5 bits (75), Expect = 3.8
Identities = 20/46 (43%), Positives = 21/46 (45%), Gaps = 4/46 (8%) 
Frame = +3

Query 42 SPECCPPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPLTP 179
SP C P L + P PPPT PS QPP R S PP P

Sbjct 51 SPPCQYPFLCGRLWVIAPPLPPPTPPSV---- QPPTRPSVPPPTQP 92

Score = 33.5 bits (75), Expect = 3.8
Identities = 18/41 (43%), Positives = 20/41 (48%), Gaps = 3/41 (7%) 
Frame = +3

Query 57 PPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPLTP 179 
PP +Q RP PPPT P + QPP R S PP P
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Sbjct 115 PPSVQPPT-- RPSVPPPTPPPTPPSVQPPTRPSVPPPTQP 152

Γ> ref|XP 797085.11 
[Strongylocentrotus 
purpuratus]
ref|XP 001176273.1|

U G

U G

PREDICTED:

PREDICTED:
[Strongylocentrotus 
purpuratus] 
Length=249

similar to LIM and SH3 protein

similar to LIM and SH3 protein

Score = 35.0 bits (79), Expect = 1.3
Identities = 15/26 (57%), Positives = 18/26 (69%), Gaps = 0/26 (0%) 
Frame = +3

Query 93 PVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPP 170 
P QPPP +P+A V PP +LSA PP 

Sbjct 161 PYQPPPPQPAAPVQQPPPQQLSAPPP 186

> emb|CAM37867.1| RNA-binding protein, putative [Leishmania 
braziliensis]
Length=303

Score = 34.7 bits (78), Expect = 1.7
Identities = 19/45 (42%), Positives = 25/45 (55%), Gaps = 9/45 (20%) 
Frame = +3

Query 27 GSAIRSPECC— PPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRL 155
G+ ++SP+ P + Q H LHL+P QPPP P PP RL

Sbjct 178 GAHLQSPQSFHQPQQYQEHQLHLQPYQPPPPPP-------PPPRL 215

>Γ  ref|XP 988519.11 Ξ  PREDICTED: hypothetical protein [Mus 
musculus]
Length=655

Score = 34.3 bits (77), Expect = 2.2
Identities = 15/38 (39%), Positives = 21/38 (55%), Gaps = 0/38 (0%)
Frame = +3

Query 57 PPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPP 170 
PP + + PV+PP +RPS+ V+ P R S PP

Sbjct 439 PPHSGVYQSAISPVRPPSSRPSSQVSKTTPTRASTSPP 476

Score = 34.3 bits (77), Expect = 2.2
Identities = 15/38 (39%), Positives = 21/38 (55%), Gaps = 0/38 (0%)
Frame = +3

Query 57 PPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPP 170 
PP + + PV+PP +RPS+ V+ P R S PP

Sbjct 494 PPHSGVYQSAISPVRPPSSRPSSQVSKTTPTRASTSPP 531

> ref|XP 963206.11 hypothetical protein 
OR7 4A]

[Neurospora crassa
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qbI EAA33970.il predicted protein [Neurospora crassa]
emb|CAE75735.1| Ξ  hypothetical protein [Neurospora crassa] 

Length=1395

Score = 34.3 bits (77), Expect = 2.2
Identities = 16/41 (39%), Positives = 22/41 (53%), Gaps = 2/41 (4%) 
Frame = +3

Query 57 PPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPLTP 179 
P ++Q HA+ RP QPPP +P + Q + PPL P

Sbjct 561 PQQVQQHAVVTRPPQPPPMKPQVLIPPQTGQHYA— PPLQP 599

> qb|EAY9 4 08 4.11 hypothetical protein Osl 015317 [Oryza sativa 
(indica cultivar-group)]
Length=117

Score = 33.9 bits (76), Expect = 2.9
Identities = 17/41 (41%), Positives = 20/41 (48%), Gaps = 0/41 (0%) 
Frame = +3

Query 57 PPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPLTP 179
PP+ + H L P +PPP R S T P L A PP P 

Sbjct 33 PPKTKEHRLPSHPDKPPPNRNSHTKTNTPRTPLYAPPPPLP 73

>r ref|XP 001100416.1| U G PREDICTED:
p125 isoform 2 [Macaca mulatta] 
Length=924

Sec23-interacting protein

Score = 33.5 bits (75), Expect = 3.8
Identities = 17/48 (35%), Positives = 22/48 (45%), Gaps = 0/48 (0%)
Frame = +3

Query 27 GSAIRSPECCPPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPP 170 
GS+ +P PP+LQ P PPP+ P + PP L PP

Sbjct 188 GSSRANPYIAPPQLQQCQTPGPPAHPPPSGPPVQMYQMPPGSLPPVPP 235

Γ> ref|XP 001100330.11 
p125 isoform 1 [Macaca 
Length=826

U G PREDICTED:
mulatta]

Sec23-interacting protein

Score = 33.5 bits (75), Expect = 3.8
Identities = 17/48 (35%), Positives = 22/48 (45%), Gaps = 0/48 (0%)
Frame = +3

Query 27 GSAIRSPECCPPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPP 170 
GS+ +P PP+LQ P PPP+ P + PP L PP

Sbjct 188 GSSRANPYIAPPQLQQCQTPGPPAHPPPSGPPVQMYQMPPGSLPPVPP 235

Γ> ref|XP 001100615.11 
p125 isoform 3 [Macaca 
Length=1000

Score = 33.5 bits (75)

U G PREDICTED:
mulatta]

, Expect = 3.8

Sec23-interacting protein
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Identities = 17/48 (35%), Positives = 22/48 (45%), Gaps = 0/48 (0%)
Frame = +3

Query 27 GSAIRSPECCPPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPP 170 
GS+ +P PP+LQ P PPP+ P + PP L PP

Sbjct 188 GSSRANPYIAPPQLQQCQTPGPPAHPPPSGPPVQMYQMPPGSLPPVPP 235

Γ> ref|XP 535094.2|
pole associated protein 
[Canis familiaris] 
Length=1335

PREDICTED: similar to centrosome spindle

Score = 33.5 bits (75), Expect = 3.8
Identities = 17/55 (30%), Positives = 27/55 (49%), Gaps = 3/55 (5%) 
Frame = +3

Query 18 TLVGSAIRSPECCPPRLQHHAL-- HLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPL
173

++ S +R PE P RL+ ++ H + PP A+ T PPL + PP+
Sbjct 579 SVAASGVRDPEKLPDRLKQFSVAPRHFEEMIPPEKPRVAFQTPLPPLSAPSAPPI 
633

> emb|CAK41243.il L3  unnamed protein product [Aspergillus niger] 
Length=500

Score = 33.1 bits (74), Expect = 4.9
Identities = 19/51 (37%), Positives = 25/51 (49%), Gaps = 4/51 (7%) 
Frame = +3

Query 39 RSPECCPPRLQHHALHLRPVQPPPTR--- PSAYVTXQPPLRLSAGPPLTP 179
RSP PP + RP+ PPPT PS+ + +PPL + PP P

Sbjct 441 RSPASQPPPPPPVPSNSRPIPPPPTSSVSPPSSGLPPRPPLPIGIPPPGPP 491

> qb|EAY8 9718.11 hypothetical protein Osl 010951 [Oryza sativa 
(indica cultivar-group)]
Length=251

Score = 33.1 bits (74), Expect = 4.9
Identities = 20/48 (41%), Positives = 22/48 (45%), Gaps = 5/48 (10%)
Frame = +3

Query 9 CCSTLVGSAIRSPECCPPRLQHHALHLRPVQ PPPTRPSAYVTXQP 143
CCS + R PPRL HH L RP Q PPPT A+ P

Sbjct 13 CCS— MNDPTRFVTHFPPRLLHHLLLFRPGQRWAPPPTNNQAFAPQVP 58

> ref|XP 001099067.11 Ξ  PREDICTED: hypothetical protein [Macaca 
mulatta]
Length=943

Score = 33.1 bits (74), Expect = 4.9
Identities = 19/46 (41%), Positives = 24/46 (52%), Gaps = 1/46 (2%) 
Frame = +3

Query 42 SPECCPPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPLTP 179
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SP PP AL P+Q PP+ P A + Q P SA PP++P
Sbjct 596 S P LAKPPPQAP PALAT P PLQAP PS-P PAS L PEQAP FS P SAS P PMS P 640

> emb|CAE02 915.3| ES OSJNBb0108Jll.7 [Oryza sativa (japonica 
cultivar-group)]
gb|EAZ3 0716.1| hypothetical protein OsJ 014199 [Oryza sativa 
(japonica cultivar-group)]
Length=117

Score = 33.1 bits (74), Expect = 4.9
Identities = 17/41 (41%), Positives = 20/41 (48%), Gaps = 0/41 (0%) 
Frame = +3

Query 57 PPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPLTP 179
PP+ + H L P +PPP R S T P L A PP P 

Sbjct 33 PPKTKEHRLPSHPDKPPPYRNSHTKTNTPRTPLYAPPPPLP 73

> emb|CAI12344.21 ES WNK lysine deficient protein kinase 2 [Homo 
sapiens]
emb|CAI14449.2| Ξ  WNK lysine deficient protein kinase 2 [Homo 

sapiens]
emb|CAH73069.2| Ξ  WNK lysine deficient protein kinase 2 [Homo 

sapiens]
Length=2245

Score = 32.7 bits (73), Expect = 6.4
Identities = 18/44 (40%), Positives = 20/44 (45%), Gaps = 4/44 (9%)
Frame = +3

Query 54 CPPRLQHH--- ALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPL 173
CPP LQ H A+ PV PPP+ P QP PPL

Sbjct 677 CPPSLQQHFPDPAMSFAPVLPPPSTPMPTGPGQPAPPGQQPPPL 720

> gb|E AW 62 85 9.11 WNK lysine deficient protein kinase 2, isoform 
CRA c [Homo sapiens]
Length=2217

Score = 32.7 bits (73), Expect = 6.4
Identities = 18/44 (40%), Positives = 20/44 (45%), Gaps = 4/44 (9%)
Frame = +3

Query 54 CPPRLQHH--- ALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPL 173
CPP LQ H A+ PV PPP+ P QP PPL

Sbjct 691 CPPSLQQHFPDPAMSFAPVLPPPSTPMPTGPGQPAPPGQQPPPL 734

> gb|EAW 62 8 60.11 WNK lysine deficient protein kinase 2, isoform 
CRA d [Homo sapiens]
Length=2210

Score = 32.7 bits (73), Expect = 6.4
Identities = 18/44 (40%), Positives = 20/44 (45%), Gaps = 4/44 (9%)
Frame = +3
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Query 54 CPPRLQHH--- ALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPL 173
CPP LQ H A+ PV PPP+ P QP PPL

Sbjct 677 CPPSLQQHFPDPAMSFAPVLPPPSTPMPTGPGQPAPPGQQPPPL 720

> qb|EAW 62 85 8.11 L3  WNK lysine deficient protein kinase 2, isoform 
CRA b [Homo sapiens]
Length=2216

Score = 32.7 bits (73), Expect = 6.4
Identities = 18/44 (40%), Positives = 20/44 (45%), Gaps = 4/44 (9%)
Frame = +3

Query 54 CPPRLQHH--- ALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPL 173
CPP LQ H A+ PV PPP+ P QP PPL

Sbjct 691 CPPSLQQHFPDPAMSFAPVLPPPSTPMPTGPGQPAPPGQQPPPL 734

> qb|EAW 62 857.1 1 L3  WNK lysine deficient protein kinase 2, isoform 
CRA a [Homo sapiens]
Length=2296

Score = 32.7 bits (73), Expect = 6.4
Identities = 18/44 (40%), Positives = 20/44 (45%), Gaps = 4/44 (9%)
Frame = +3

Query 54 CPPRLQHH--- ALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPL 173
CPP LQ H A+ PV PPP+ P QP PPL

Sbjct 691 CPPSLQQHFPDPAMSFAPVLPPPSTPMPTGPGQPAPPGQQPPPL 734

Γ> ref|NP 006639.31 
[Homo sapiens] 
Length=2217

WNK lysine deficient protein kinase 2

Score = 32.7 bits (73), Expect = 6.4
Identities = 18/44 (40%), Positives = 20/44 (45%), Gaps = 4/44 (9%)
Frame = +3

Query 54 CPPRLQHH--- ALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPL 173
CPP LQ H A+ PV PPP+ P QP PPL

Sbjct 691 CPPSLQQHFPDPAMSFAPVLPPPSTPMPTGPGQPAPPGQQPPPL 734

> emb|CAH917 9 6.11 hypothetical protein [Ponqo pyqmaeus] 
Length=1028

Score = 32.7 bits (73), Expect = 6.4
Identities = 17/48 (35%), Positives = 21/48 (43%), Gaps = 0/48 (0%)
Frame = +3

Query 27 GSAIRSPECCPPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPP 170 
GS+ +P PP+LQ P PPP P + PP L PP

Sbjct 217 GSSRANPYIAPPQLQQCQTPGPPAHPPPCGPPVQMYQMPPGSLPPVPP 264
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> embICAG0393 8.11 unnamed protein product [Tetraodon 
nigroviridis]
Length=1198

Score = 32.7 bits (73), Expect = 6.4
Identities = 17/42 (40%), Positives = 21/42 (50%), Gaps = 2/42 (4%)
Frame = +3

Query 57 PPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPL— RLSAGPPLT 176 
PP HH H++PVQPP + + PL R GPP T

Sbjct 1154 PPYYHHHRFHVQPVQPPLQGLPPHTIQRGPLPCRPVLGPPHT 1195

> sp|Q9Y3S1|WNK2 HUMAN Ξ  Serine/threonine-protein kinase WNK2 
(Protein kinase with no
lysine 2) (Protein kinase, lysine-deficient 2) 
emb | CAB44308.5 | putative mitogen-activated protein kinase

kinase kinase [Homo 
sapiens]
Length=2297

Score = 32.7 bits (73), Expect = 6.4
Identities = 18/44 (40%), Positives = 20/44 (45%), Gaps = 4/44 (9%)
Frame = +3

Query 54 CPPRLQHH--- ALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPL 173
CPP LQ H A+ PV PPP+ P QP PPL

Sbjct 691 CPPSLQQHFPDPAMSFAPVLPPPSTPMPTGPGQPAPPGQQPPPL 734

> ref|NP 771502.11 ES hypothetical protein bll4862 [Bradyrhizobium 
japonicum USDA 110]
dbj|BAC50127.1| Ξ  bll4862 [Bradyrhizobium japonicum USDA 110] 

Length=887

Score = 32.7 bits (73), Expect = 6.4
Identities = 21/45 (46%), Positives = 23/45 (51%), Gaps = 8/45 (17%) 
Frame = +3

Query 45 PECCPPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPLTP 179 
P PPR Q A RP PPP R SA PP R++A PP P

Sbjct 785 PAAPPPRPQAVA--RPTPPPPPRVSA-----PPPRMAAPPPPRP 821

Γ> dbj|BAB21851.2| 
Length=2219

U G KIAA17 60 protein [Homo sapiens]

Score = 32.7 bits (73), Expect = 6.4
Identities = 18/44 (40%), Positives = 20/44 (45%), Gaps
Frame = +3

Query 54 CPPRLQHH--- ALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPL
CPP LQ H A+ PV PPP+ P QP PPL

Sbjct 686 CPPSLQQHFPDPAMSFAPVLPPPSTPMPTGPGQPAPPGQQPPPL

4/44 (9%)

173

729
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> ref|XP 001229428.11 Ξ  hypothetical protein CHGG 02912 
[Chaetomium globosum CBS 148.51]
gb|EAQ90977.1| Ξ  hypothetical protein CHGG 02912 [Chaetomium 

globosum CBS 148.51]
Length=7 97

Score = 32.7 bits (73), Expect = 6.4
Identities = 19/47 (40%), Positives = 26/47 (55%), Gaps = 1/47 (2%)
Frame = +3

Query 42 SPECCPPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQ-PPLRLSAGPPLTP 179 
SP PP+L++ L P PPPTRP++ ++ LS PP TP

Sbjct 389 SPLGPPPQLRNSTLGQGPAAPPPTRPTSGLSRSLSHPNLSHEPPPTP 435

Γ> gb|EAY80041.1| hypothetical protein Osl 034000 [Oryza sativa 
(indica cultivar-group)]
Length=330

Score = 32.3 bits (72), Expect = 8.4
Identities = 16/44 (36%), Positives = 20/44 (45%), Gaps = 4/44 (9%)
Frame = +3

Query 48 ECCPPRLQHHALHLRPVQ--- PPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGP 167
E PP+ +HH H P Q PP P +Y PP +A P 

Sbjct 118 EKAPPKSKHHGRHAPPDQPELSPPAPPPESYTPDAPPAPEAASP 161

> ref|YP 001020428.11 hypothetical protein Mpe A1231 
[Methylibium petroleiphilum PM1]
gb|ABM94193.1| Ξ  hypothetical protein Mpe A1231 [Methylibium 

petroleiphilum PM1]
Length=371

Score = 32.3 bits (72), Expect = 8.4
Identities = 15/35 (42%), Positives = 18/35 (51%), Gaps = 0/35 (0%) 
Frame = +3

Query 42 SPECCPPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPP 146 
+P PPRL L +PV PPP P+A PP

Sbjct 57 APVE LPP RLAKLVLEQK PVPPPPPP PAAKAAAL P P 91

> emb |CAL26602.1| Q  WASL protein [Homo sapiens]
Length=505

Score = 32.3 bits (72), Expect = 8.4
Identities = 16/38 (42%), Positives = 18/38 (47%), Gaps = 0/38 (0%)
Frame = +3

Query 57 PPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPP 170 
PP A P PPP+RPS V PP R+ PP

Sbjct 310 PPPPPSRAPTAAPPPPPPSRPSVAVPPPPPNRMYPPPP 347
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Γ> ref IΧΡ 415994.21 
gallus]
Length=505

U G PREDICTED: similar to N-WASP [Gallus

Score = 32.3 bits (72), Expect = 8.4
Identities = 16/38 (42%), Positives = 18/38 (47%), Gaps = 0/38 (0%)
Frame = +3

Query 57 PPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPP 170 
PP A P PPP+RP A V PP R+ PP

Sbjct 311 PPPPPSRAPTAAPPPPPPSRPGAAVPPPPPNRMYPPPP 348

> ref|XP 001148606.11 Ξ  PREDICTED: Wiskott-Aldrich syndrome gene­
like protein isoform 
1 [Pan troglodytes]
Length=495

Score = 32.3 bits (72), Expect = 8.4
Identities = 16/38 (42%), Positives = 18/38 (47%), Gaps = 0/38 (0%)
Frame = +3

Query 57 PPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPP 170 
PP A P PPP+RPS V PP R+ PP

Sbjct 300 PPPPPSRAPTAAPPPPPPSRPSVAVPPPPPNRMYPPPP 337

> ref|XP 001127680.11 Ξ  PREDICTED: similar to Cornifin B (Small 
proline-rich protein
IB) (SPR-IB) (14.9 kDa pancornulin) [Homo sapiens]
Length=234

Score = 32.3 bits (72), Expect = 8.4
Identities = 17/47 (36%), Positives = 24/47 (51%), Gaps = 2/47 (4%)
Frame = +3

Query 3 AHCCSTLVGSAIRSPECCPPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQP 143 
+HCCS + + P PP+LQ + +P QPPP P T +P

Sbjct 145 SHCCS-MSSQQQKQPCTPPPQLQQQQVK-QPCQPPPQEPCIPKTKEP 189

Γ> ref|XP 001108626.11 
deficient protein kinase 
mulatta]
Length=2142

U G PREDICTED:
2 [Macaca

similar to WNK lysine

Score = 32.3 bits (72), Expect = 8.4
Identities = 21/53 (39%), Positives = 25/53 (47%), Gaps = 4/53 (7%) 
Frame = +3

Query 24 VGSAIRSPECCPPRLQHH---ALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPL 
173

VGS + +P C PP QH A+ PV PPP+ P QP PPL 
Sbjct 668 VGS-VPAPACPPPLQQHFPDPAMSFAPVLPPPSTPLPTGPGQPAPPGQQPPPL 
719
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> ref|XP 001085180.11 EE PREDICTED: similar to Wiskott-Aldrich 
syndrome gene-like protein 
[Macaca mulatta]
Length=435

Score = 32.3 bits (72), Expect = 8.4
Identities = 16/38 (42%), Positives = 18/38 (47%), Gaps = 0/38 (0%)
Frame = +3

Query 57 PPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPP 170 
PP A P PPP+RPS V PP R+ PP

Sbjct 240 PPPPPSRAPTAAPPPPPPSRPSVAVPPPPPNRMYPPPP 277

Γ> ref|NP 001028227.11 
protein-like 1 isoform 
3 [Homo sapiens]
gb|EAW90310.1 | EE aryl 
1, isoform 
CRA a [Homo sapiens] 
Length=324

aryl hydrocarbon receptor interacting

hydrocarbon receptor interacting protein-like

Score = 32.3 bits (72), Expect = 8.4
Identities = 16/56 (28%), Positives = 22/56 (39%), Gaps = 0/56 (0%) 
Frame = +3

Query 12 CSTLVGSAIRSPECCPPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPLTP 
179

C ++ P PP P PPT PSA ++ PP + PP +P
Sbjct 263 CRNMLSQGATQPPAEPPTEPPAQSSTEPPAEPPTAPSAELSAGPPAEPATEPPPSP 
318

Γ> ref|NP 001028226.11 
protein-like 1 isoform 
2 [Homo sapiens]

U G aryl hydrocarbon receptor interacting

gb|AAM88405.1|AF525970 1 LIl£3 aryl 
protein-like 2 [Homo sapiens]
gb|EAW9 0312.11 EE aryl hydrocarbon

hydrocarbon receptor-interacting 

receptor interacting protein-like
1, isoform
CRA c [Homo sapiens]
Length=321

Score = 32.3 bits (72), Expect = 8.4
Identities = 16/56 (28%), Positives = 22/56 (39%), Gaps = 0/56 (0%) 
Frame = +3

Query 12 CSTLVGSAIRSPECCPPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPLTP 
179

C ++ P PP P PPT PSA ++ PP + PP +P
Sbjct 260 CRNMLSQGATQPPAEPPTEPPAQSSTEPPAEPPTAPSAELSAGPPAEPATEPPPSP 
315

> gb|AAV38348.1| Wiskott-Aldrich syndrome-like [synthetic 
construct]
Length=506
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Score = 32.3 bits (72), Expect = 8.4
Identities = 16/38 (42%), Positives = 18/38 (47%), Gaps = 0/38 (0%)
Frame = +3

Query 57 PPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPP 170 
PP A P PPP+RPS V PP R+ PP

Sbjct 310 PPPPPSRAPTAAPPPPPPSRPSVAVPPPPPNRMYPPPP 347

> qb|AAF74023.1|AF148864 1 aryl-hydrocarbon
protein-like-1;
Length=384

AIPL1 [Homo sapiens]
interacting

Score = 32.3 bits (72), Expect = 8.4
Identities = 16/56 (28%), Positives = 22/56 (39%), Gaps = 0/56 (0%) 
Frame = +3

Query 12 CSTLVGSAIRSPECCPPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPLTP 
179

C ++ P PP P PPT PSA ++ PP + PP +P
Sbjct 323 CRNMLSQGATQPPAEPPTEPPAQSSTEPPAEPPTAPSAELSAGPPAEPATEPPPSP 
378

> gb|AAF26708.1| ΙΠ  aryl-hydrocarbon interacting protein-like 1 
[Homo sapiens]
Length=384

Score = 32.3 bits (72), Expect = 8.4
Identities = 16/56 (28%), Positives = 22/56 (39%), Gaps = 0/56 (0%) 
Frame = +3

Query 12 CSTLVGSAIRSPECCPPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPLTP 
179

C ++ P PP P PPT PSA ++ PP + PP +P
Sbjct 323 CRNMLSQGATQPPAEPPTEPPAQSSTEPPAEPPTAPSAELSAGPPAEPATEPPPSP 
378

>Γ  ref | XP 698710.11 
protein PRG-2 [Danio 
rerio]
Length=699

U G PREDICTED: similar to plasticity-related

Score = 32.3 bits (72), Expect = 8.4
Identities = 13/32 (40%), Positives = 19/32 (59%), Gaps = 0/32 (0%)
Frame = +3

Query 84 HLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPLTP 179 
H+ PPT P A +T +PP + S PP++P

Sbjct 459 HMSKPANPPTGPKAVMTPRPPTQSSIPPPVSP 490

Γ> ref|NP 001065817.11 
cultivar-group)]

U G Os11g0160400 [Oryza sativa (j aponica

74
Institutional Repository - Library & Information Centre - University of Thessaly
09/06/2024 09:29:38 EEST - 18.221.45.55



qbIAAX95459.il LJ hydroxyproline-rich glycoprotein DZ-HRGP-related 
[Oryza sativa
(japonica cultivar-group)]
gb|ABA91586.1| EE expressed protein [Oryza sativa (japonica 

cultivar-group)]
dbj|BAF27662.1| EE 0sllg0160400 [Oryza sativa (japonica cultivar- 

group) ]
Length=316

Score = 32.3 bits (72), Expect = 8.4
Identities = 16/44 (36%), Positives = 20/44 (45%), Gaps = 4/44 (9%)
Frame = +3

Query 48 ECCPPRLQHHALHLRPVQ--- PPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGP 167
E PP+ +HH H P Q PP P +Y PP +A P 

Sbjct 118 EKAPPKSKHHGRHAPPDQPELSPPAPPPESYTPDAPPAPEAASP 161

> emb|CAH89371.1| hypothetical protein [Pongo pygmaeus] 
Length=506

Score = 32.3 bits (72), Expect = 8.4
Identities = 16/38 (42%), Positives = 18/38 (47%), Gaps = 0/38 (0%)
Frame = +3

Query 57 PPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPP 170 
PP A P PPP+RPS V PP R+ PP

Sbjct 311 PPPPPSRAPTAAPPPPPPSRPSVAVPPPPPNRMYPPPP 348

> emb|CAH25995.1| 
protein-like 1 [Homo 
Length=362

aryl
sapiens]

hydrocarbon receptor interacting

Score = 32.3 bits (72), Expect = 8.4
Identities = 16/56 (28%), Positives = 22/56 (39%), Gaps = 0/56 (0%) 
Frame = +3

Query 12 CSTLVGSAIRSPECCPPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPLTP 
179

C ++ P PP P PPT PSA ++ PP + PP +P
Sbjct 301 CRNMLSQGATQPPAEPPTEPPAQSSTEPPAEPPTAPSAELSAGPPAEPATEPPPSP 
356

> emb|CAH25996.1| 
protein-like 1 [Homo 
Length=360

aryl
sapiens]

hydrocarbon receptor interacting

Score = 32.3 bits (72), Expect = 8.4
Identities = 16/56 (28%), Positives = 22/56 (39%), Gaps = 0/56 (0%) 
Frame = +3

Query 12 CSTLVGSAIRSPECCPPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPLTP 
179

C ++ P PP P PPT PSA ++ PP + PP +P
Sbjct 299 CRNMLSQGATQPPAEPPTEPPAQSSTEPPAEPPTAPSAELSAGPPAEPATEPPPSP 
354
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>Γ  emb I CAG17 8 8 3.1 | 
protein-like 1 [Homo 
Length=321

aryl 
sapiens]

hydrocarbon receptor interacting

Score = 32.3 bits (72), Expect = 8.4
Identities = 16/56 (28%), Positives = 22/56 (39%), Gaps = 0/56 (0%) 
Frame = +3

Query 12 CSTLVGSAIRSPECCPPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPLTP 
179

C ++ P PP P PPT PSA ++ PP + PP +P
Sbjct 260 CRNMLSQGATQPPAEPPTEPPAQSSTEPPAEPPTAPSAELSAGPPAEPATEPPPSP 
315

>Γ  emb | CAG 17 8 8 2.1 | 
protein-like 1 [Homo 
Length=324

aryl
sapiens]

hydrocarbon receptor interacting

Score = 32.3 bits (72), Expect = 8.4
Identities = 16/56 (28%), Positives = 22/56 (39%), Gaps = 0/56 (0%) 
Frame = +3

Query 12 CSTLVGSAIRSPECCPPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPLTP 
179

C ++ P PP P PPT PSA ++ PP + PP +P
Sbjct 263 CRNMLSQGATQPPAEPPTEPPAQSSTEPPAEPPTAPSAELSAGPPAEPATEPPPSP 
318

emb|CAD 97 8 92.1|
gb|EAW90311.1 |ΈΓ hypothetical protein [Homo sapiens]

aryl hydrocarbon receptor interacting protein-like
>

1, isoform
CRA b [Homo sapiens]
Length=372

Score = 32.3 bits (72), Expect = 8.4
Identities = 16/56 (28%), Positives = 22/56 (39%), Gaps = 0/56 (0%) 
Frame = +3

Query 12 CSTLVGSAIRSPECCPPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPLTP 
179

C ++ P PP P PPT PSA ++ PP + PP +P 
Sbjct 311 CRNMLSQGATQPPAEPPTEPPAQSSTEPPAEPPTAPSAELSAGPPAEPATEPPPSP 
366

Γ> ref|NP 003932.31 
[Homo sapiens]
ref|XP 519342.2| EE

Wiskott-Aldrich syndrome gene-like protein

PREDICTED: Wiskott-Aldrich syndrome gene-like
protein isoform 
2 [Pan troglodytes]
sp|000401|WASL HUMAN EE Neural Wiskott-Aldrich syndrome protein (N- 

WASP)
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gb|AAH52 955.1 | 
gb|AAQ 9 68 57.1|
gb|EAW83599.1 | 

Length=505

EE Wiskott-Aldrich syndrome-like [Homo sapiens] 
Ξ  unknown [Homo sapiens]
EE Wiskott-Aldrich syndrome-like [Homo sapiens]

Score = 32.3 bits (72), Expect = 8.4
Identities = 16/38 (42%), Positives = 18/38 (47%), Gaps = 0/38 (0%)
Frame = +3

Query 57 PPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPP 170 
PP A P PPP+RPS V PP R+ PP

Sbjct 310 PPPPPSRAPTAAPPPPPPSRPSVAVPPPPPNRMYPPPP 347

>Γ  dbj | BAA2 012 8.1 | 
Length=505

U G N-WASP [Homo sapiens]

Score = 32.3 bits (72), Expect = 8.4
Identities = 16/38 (42%), Positives = 18/38 (47%), Gaps = 0/38 (0%)
Frame = +3

Query 57 PPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPP 170 
PP A P PPP+RPS V PP R+ PP

Sbjct 310 PPPPPS RAPTAAP PPPPPSRP SVEVP P PP PNRMYPP P P 347

> ref|NP 055151.31 LSIa  aryl hydrocarbon receptor interacting 
protein-like 1 isoform 
1 [Homo sapiens]
sp|Q9NZN9|AIPL1 HUMAN EE Aryl-hydrocarbon-interacting protein-like 1
db j | BAB 14 7 4 4.11 unnamed protein product [Homo sapiens]
gb|AAH12055.1| ί L£] Aryl hydrocarbon receptor interacting protein­

like 1 [Homo sapiens]
gb|EAW90313.1| EE aryl hydrocarbon receptor interacting protein-like 
1, isoform 
CRA d [Homo sapiens]
gb|EAW90314.1| EE aryl hydrocarbon receptor interacting protein-like 
1, isoform 
CRA d [Homo sapiens]
gb|ABM83186.1| EE aryl hydrocarbon receptor interacting protein-like 
1 [synthetic 
construct]
gb|ABM8 63 8 8.1 | EE aryl hydrocarbon receptor interacting protein-like 
1 [synthetic 
construct]
Length=384

Score = 32.3 bits (72), Expect = 8.4
Identities = 16/56 (28%), Positives = 22/56 (39%), Gaps = 0/56 (0%) 
Frame = +3

Query 12 CSTLVGSAIRSPECCPPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPPLTP 
179

C ++ P PP P PPT PSA ++ PP + PP +P 
Sbjct 323 CRNMLSQGATQPPAEPPTEPPAQSSTEPPAEPPTAPSAELSAGPPAEPATEPPPSP 
378
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> gbIEAL24333.1I Ξ  Wiskott-Aldrich syndrome-like 
Length=485

[Homo sapiens]

Score = 32
Identities
Frame = +3

Query 57

Sbj ct 290

PPRLQHHALHLRPVQPPPTRPSAYVTXQPPLRLSAGPP 
PP A P PPP+RPS V PP R+ PP

Gaps

170

327

0/38 (0%)
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OPA 12-8 blast search

Cggaccccagctgctccccagttggtaccgctatcccgggcctgaggtgaccgccccggcacagcaccacagtcggcc
acctcaggccggtacagccccacccacgaggcccaccaccagccgatgttacaataagcgaaaagggctctctactgcg
tggtccctccct

> qb|DQ185064.1| Solanum tuberosum cytochrome c oxidase subunit
II (COX2) gene,
complete cds; mitochondrial
Length=2874

Score = 51.8 bits (56), Expect = 7e-04 
Identities = 85/118 (72%), Gaps = 6/118 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 39
GGCCTGAGGTGACCGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCC 98

Sbjct 2715 GGTCT GAT T TAAAC GAC C C GGTACAG CAT CACAT T T GAC- 
ACC TAAG GAAGGTACAG CCC 2657

Query 9 9 CAC C CAC GAG GCC CAC CAC CAG C C GAT GT TACAAT-
AAGCGAAAAGGGCTCTCTACTG 155

Sbjct 2656 AACT-ATGAGGTACATCAGCAG--
ATGTTACAATAAAACGTATATGGCTCTTTGCTG 2 603

> qb|AY832097.1| Amborella trichopoda cytochrome oxidase subunit 
II (cox2) gene,
exon 2 and partial cds; mitochondrial 
Length=266

Score = 46.4 bits (50), Expect = 0.030 
Identities = 71/98 (72%), Gaps = 5/98 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 39
GGCCTGAGGTGACCGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCC 98

Sbjct 217 GGTCT GAT T TAAAC GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC- 
ACCT GAG GAAGGTACAG CCC 159

Query 99 CAC C CAC GAG GCC CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAAG 136
|| | |||| || || ||| iiiiiiiiiiiii

Sbjct 158 AACT-ATGAGGTACATCAGCAG--AT GT TACAATAAG 125
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> embIAM4 6337 2.11 LSI Vitis vinifera, whole genome shotgun 
sequence, contig VV78X023217.20, 
clone ENTAV 115 
Length=38127

Score = 44.6 bits (48), Expect = 0.11 
Identities = 70/97 (72%), Gaps = 5/97 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 39
GGCCTGAGGTGACCGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCC 98

Sbjct 14162 GGTCT GAT T T GAAC GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC- 
ACCT GAG GAAGGTACAG CCC 14104

Query 99 CAC C CAC GAG GCC CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
|| | |||| || || ||| iiiiiiiiiii

Sbjct 14103 AAC T-AT GAGGTACAT CAGCAGG TGTTACAATAA 14071

> emb|X63625.1|DCCOXII D.carota mitochondrion coxll gene for 
cytochrome c oxidase subunit 
II
Length=3532

Score = 44.6 bits (48), Expect = 0.11 
Identities = 62/84 (73%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

Sbjct 2104 CGCC CAGGTACAG CAT CACAT TTTAC-ACCT GAG GAAGGTACAG C C CAAC T- 
ATGAGGTA 2047

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
|| || iii iiiiiiiiiiii

Sbjct 2 04 6 CATCAGCAG--AT GT TACAATAA 2026

> dbj|BA000042.1| LSI Nicotiana tabacum mitochondrial DNA, complete 
genome
Length=430597

Features in this part of subject sequence:
NADH dehydrogenase subunit 1 
NADH dehydrogenase subunit 2

Score = 44.6 bits (48), Expect = 0.11 
Identities = 70/97 (72%), Gaps = 5/97 (5%) 
Strand=Plus/Minus
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Query 39
GGCCTGAGGTGACCGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCC 98

Sbjct 158335 GGTCT GAT T TAAAC GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC- 
ACC TAAG GAAGGTACAG CCC 158277

Query 99 CAC C CAC GAG GCC CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
II I iiii II II III iiiiiiiiiiii

Sbjct 158276 AACT-ATGAGGTACATCAGCAG--AT GT TACAATAA 158244

> emb | Y0 8 5 01.2 IMIATGENA Q B  Arabidopsis thaliana mitochondrial 
genome
Length=366924

Features in this part of subject sequence:
NADH dehydrogenase subunit 5 
cytochrome c oxidase subunit 2

Score = 44.6 bits (48), Expect = 0.11 
Identities = 62/84 (73%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Plus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

Sbjct 42018 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC -ACCT GAG GAAGGTACAG C C CAAC T -
ATGAGGTA 42075

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
II II III IIIIIIIIIIII 

Sbjct 42076 CATCAGCAG--- AT GT TACAATAA 42096

> dbj|AP006444.1| l£l Brassica napus mitochondrial DNA, complete 
genome
Length=221853

alignments for this subject sequence by: 

Score Percent identity

start position Subject start position

Sort

E value 

Query

Features in this part of subject sequence: 
NADH dehydrogenase subunit 1 
cytochrome c oxidase subunit 2

Score = 44.6 bits (48), Expect = 0.11 
Identities = 62/84 (73%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Plus
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Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

II II II iiiiii iiii I I I iiii III iiiiiiiiii II
||||
Sbjct 84333 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCT GAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAGGTA 84390

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
II II III iiiiiiiiiiii

Sbjct 84391 CATCAGCAG-- AT GT TACAATAA 84411

Features in this part of subject sequence: 
NADH dehydrogenase subunit 2 
cytochrome c oxidase subunit 2

Score = 44.6 bits (48), Expect = 0.11 
Identities = 62/84 (73%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Plus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

Sbjct 209241 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCT GAGGAAGGTACAGCCCAACT-
ATGAGGTA 209298

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
II II III IIIIIIIIIIII

Sbjct 209299 CATCAGCAG--- AT GT TACAATAA 209319

> gb|AF037264.1|AF037264 Brassica rapa cytochrome c oxidase 
subunit II (cox2) gene, mitochondrial 
gene encoding mitochondrial protein, complete cds 
Length=4238

Score = 44.6 bits (48), Expect = 0.11 
Identities = 62/84 (73%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

Sbjct 2014 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCT GAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAGGTA 1957

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
II II III IIIIIIIIIIII

Sbjct 1956 CATCAGCAG--AT GT TACAATAA 1936

> qb|AFO3 638 3.11AF036383 Brassica rapa cytochrome c oxidase
subunit II (cox2) gene, mitochondrial 
gene encoding mitochondrial protein, complete cds 
Length=3551

Score = 44.6 bits (48), Expect = 0.11
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Identities = 62/84 (73%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

Sbjct 1327 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCT GAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAGGTA 1270

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
|| || ||| iiiiiiiiiiii

Sbjct 1269 CATCAGCAG-- AT GT TACAATAA 1249

> qb|AFO3 638 5.11AF036385 Brassica rapa cytochrome oxidase subunit
II (cox2) pseudogene, 
complete sequence 
Length=3695

Score = 44.6 bits (48), Expect = 0.11 
Identities = 62/84 (73%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

Sbjct 2014 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCT GAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAGGTA 1957

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
ii ii iii iiiiiiiiiiii

Sbjct 1956 CATCAGCAG-- AT GT TACAATAA 1936

> gb|AF036384.1|AF036384 Brassica rapa cytochrome oxidase subunit 
II (cox2) pseudogene, 
complete sequence 
Length=3008

Score = 44.6 bits (48), Expect = 0.11 
Identities = 62/84 (73%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

Sbjct 1327 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCT GAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAGGTA 1270

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
ii ii iii iiiiiiiiiiii

Sbjct 1269 CATCAGCAG--AT GT TACAATAA 1249

> qb|AFO3 638 7.11AF036387 Raphanus sativus cytochrome c oxidase
subunit II (cox2) gene,
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mitochondrial gene encoding mitochondrial protein, complete 
cds
Length=4238

Score = 44.6 bits (48), Expect = 0.11 
Identities = 62/84 (73%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

Sbjct 2014 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCT GAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAGGTA 1957

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
|| || ||| iiiiiiiiiiii

Sbjct 1956 CATCAGCAG-- AT GT TACAATAA 1936

> qb|AFO3 3560.11AF033560 Panax ginseng cytochrome oxidase subunit
2 (coxII) gene, mitochondrial
gene encoding mitochondrial protein, exon b, partial 
cds
Length=588

Score = 44.6 bits (48), Expect = 0.11 
Identities = 70/97 (72%), Gaps = 5/97 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 39
GGCCTGAGGTGACCGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCC 98

Sbjct 253 GGTCT GAT T TAAAC GCC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC- 
ACCT GAG GAAGGTACAG CCC 195

Query 99 CAC C CAC GAG GCC CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
ii i iiii i i ii iii iiiiiiiiiii

Sbjct 194 AAC T - AT GAGGTACAT CAG CAG G-- TGT TACAATAA 162

> gb|AC172860.1| l£l Brassica rapa subsp. pekinensis clone
KBrB042G11, complete sequence
Length=124347

Score = 44.6 bits (48), Expect = 0.11 
Identities = 62/84 (73%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

Sbjct 5937 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCT GAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAGGTA 5880
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II II III iiiiiiiiiiii
Sbjct 587 9 CATCAGCAG--AT GT TACAATAA 5859

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135

> qb|AC009093.10| B Homo sapiens chromosome 16 clone RP11-426C22, 
complete sequence 
Length=207997

Score = 42.8 bits (46), Expect = 0.37 
Identities = 32/38 (84%), Gaps = 0/38 (0%)
Strand=Plus/Minus

Query 81 CTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCCCACCACC
i iiiiii i iiiiiiii iiiii iii iiii iiii

Sbjct 72927 C T CAG G CAGT GACAG CCC CAC C CAG GAG CCC CAG CAC C

118

72890

> qb|AC134312.3| B Homo sapiens chromosome 16 clone RP11-863P13,
complete sequence
Length=205610

Score = 42.8 bits (46), Expect = 0.37 
Identities = 32/38 (84%), Gaps = 0/38 (0%)
Strand=Plus/Minus

Query 81 CTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCCCACCACC 118
IIIIIII I I IIIIIIIIIIII III IIII IIII 

Sbjct 105575 C T CAG G CAGT GACAG CCC CAC C CAG GAG CCC CAG CAC C 105538

> ref|NM 021165.2| L3  Homo sapiens family with sequence similarity
5, member B (FAM5B),
mRNA
Length=3617

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.3 
Identities = 25/27 (92%), Gaps = 0/27 (0%)
Strand=Plus/Minus

Query 73 TCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCC 99 
M M M IMM IIIIII IIIIIIII 

Sbjct 1802 TCGGCCACCTCTGGCCGGCACAGCCCC 1776

> ref|XM 001153377.11 Ξ  PREDICTED: Pan troqlodytes BMP/retinoic 
acid-inducible neural-specific
protein 2, transcript variant 1 (FAM5B), mRNA 
Length=3344

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.3 
Identities = 25/27 (92%), Gaps = 0/27 (0%)
Strand=Plus/Minus

Query 73 TCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCC 99 
M M M IMM IIIIII IIIIIIII 

Sbjct 1585 TCGGCCACCTCTGGCCGGCACAGCCCC 1559
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> ref|XM 001153570.11 Ξ  PREDICTED: Pan troglodytes BMP/retinoic
acid-inducible neural-specific
protein 2, transcript variant 4 (FAM5B), mRNA
Length=3832

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.3 
Identities = 25/27 (92%), Gaps = 0/27 (0%)
Strand=Plus/Minus

Query 73 TCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCC 99 
|M M M M M  iiiiii iiiiiiii

Sbjct 2073 TCGGCCACCTCTGGCCGGCACAGCCCC 2047

> ref|XM 001153508.11 PREDICTED: Pan troglodytes BMP/retinoic 
acid-inducible neural-specific
protein 2, transcript variant 3 (FAM5B), mRNA 
Length=3527

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.3 
Identities = 25/27 (92%), Gaps = 0/27 (0%)
Strand=Plus/Minus

Query 73 TCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCC 99 
M M M IMM iiiiii M M M M  

Sbjct 1768 TCGGCCACCTCTGGCCGGCACAGCCCC 1742

> ref|XM 001153444.11 PREDICTED: Pan troglodytes BMP/retinoic 
acid-inducible neural-specific
protein 2, transcript variant 2 (FAM5B), mRNA 
Length=3497

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.3 
Identities = 25/27 (92%), Gaps = 0/27 (0%)
Strand=Plus/Minus

Query 73 TCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCC 99 
M M M IMM iiiiii M M M M  

Sbjct 1738 TCGGCCACCTCTGGCCGGCACAGCCCC 1712

> gb|DQ381451.1| Beta vulgaris subsp. vulgaris cytochrome oxidase 
subunit 2 (cox2)
mRNA, complete cds; mitochondrial 
Length=7 98

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.3 
Identities = 69/97 (71%), Gaps = 5/97 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 39
GGCCTGAGGTGACCGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCC 98

Sbjct 637 GGTCT GAT T TAAAC GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC- 
ACC TAAG GAAGGTACAG CCC 579
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Query

Sbj ct
II I II I II II II iiiiiiiiiiiii

57 8 AACT-AT GAAGTACAT CA-- GCGGATGTTACAATAA 54 6

9 9 CAC C CAC GAG GCC CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135

dbj | AK12 333 6.1 | 
BRAWH2001940

U G Homo sapiens

Length=2494

cDNA FLJ41342 fis, clone

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.3 
Identities = 25/27 (92%), Gaps = 0/27 (0%)
Strand=Plus/Minus

Query 73 TCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCC 99
iiiiiiiiiii iiiiii iiiiiiii

Sbj ct 134 6 TCGGCCACCTCTGGCCGGCACAGCCCC 132 0

> qb|DQ12 6683.11 Capsicum annuum cytochrome oxidase subunit 2 
(coxII) gene, complete 
cds; mitochondrial 
Length=1682

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.3 
Identities = 79/112 (70%), Gaps = 6/112 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 39
GGCCTGAGGTGACCGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCC 98

Sbj ct 1538 GGTCTGATTTAAACGACCAGGTACAGCATCACATTTGAC- 
ACC TAAG GAAGGTACAG CCC 1480

Query 9 9 CACCCACGAGGCCCACCACCAGCCGATGTTACAAT-AAGCGAAAAGGGCTCT 
149

II I III II II III iiiiiiiiii II II I I IIIIII
Sbj ct 1479 AACTATC-AGGTACAT CAGCAG-- AT GT TACAATAAAAC GTATAT GGCTCT
1432

> emb1X57695.11BVSCOXII1 Ξ  B.vulgaris ScoxII-1 gene for
cytochrome oxidase subunit II
Length=2387

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.3 
Identities = 69/97 (71%), Gaps = 5/97 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 39
GGCCTGAGGTGACCGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCC 98

Sbj ct 2159 GGTCT GAT T TAAAC GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC- 
ACCT GAG GAAGGTACAG CCC 2101
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Query

Sbj ct
II I II I II II II iiiiiiiiiiiii

2100 AACT-AT GAAGTACAT CA GCGGATGTTACAATAA 2068

9 9 CAC C CAC GAG GCC CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135

> emb1X57694.11BVNCOXII Ξ  B.vulgaris NcoxII gene for cytochrome
oxidase subunit II
Length=2387

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.3 
Identities = 69/97 (71%), Gaps = 5/97 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 39
GGCCTGAGGTGACCGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCC 98

Sbj ct 2159 GGTCTGATTTAAACGACCAGGTACAGCATCACATTTGAC- 
ACCT GAG GAAGGTACAG CCC 2101

Query 99 CAC C CAC GAG GCC CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
II I II I II II II IIIIIIIIIIIII 

Sbj ct 2100 AACT-AT GAAGTACAT CA--GCGGATGTTACAATAA 2068

> dbj|BA000009.3| Ul Beta vulgaris subsp. vulgaris mitochondrial
genomic DNA, complete
sequence
Length=368801

Features in this part of subject sequence:
NADH dehydrogenase subunit 2 
NADH dehydrogenase subunit 1

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.3 
Identities = 69/97 (71%), Gaps = 5/97 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 39
GGCCTGAGGTGACCGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCC 98

Sbj ct 236997 GGTCT GAT T TAAAC GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC- 
ACCT GAG GAAGGTACAG CCC 236939

Query 99 CAC C CAC GAG GCC CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
II I II I II II II IIIIIIIIIIIII 

Sbj ct 236938 AACT-AT GAAGTACAT CA--GCGGATGTTACAATAA 236906

> emb| AL022143.1| B  Human DNA sequence from clone RP5-1026E2 on 
chromosome 1q24.1-25.3, 
complete sequence 
Length=100418

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.3 
Identities = 25/27 (92%), Gaps = 0/27 (0%)
Strand=Plus/Plus
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Query 73 99
I iiiiiiiiii iiiiii iiiiiiii

Sbjct 42667 TCGGCCACCTCTGGCCGGCACAGCCCC 42693

TCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCC

dbj | BA0 0 002 4.1 | B  
genomic DNA, complete 
sequence 
Length=501020

Beta vulgaris subsp vulgaris mitochondrial

Features in this part of subject sequence: 
NADH dehydrogenase subunit 5 
NADH dehydrogenase subunit 5

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.3 
Identities = 69/97 (71%), Gaps = 5/97 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 39
GGCCTGAGGTGACCGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCC 98

Sbjct 140733 GGTCT GAT T TAAAC GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC- 
ACCT GAG GAAGGTACAG CCC 140675

Query 99 CAC C CAC GAG GCC CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
ii i ii i ii ii ii iiiiiiiiiiiii

Sbjct 140674 AACT-AT GAAGTACAT CA--GCGGATGTTACAATAA 140642

emb|X52866.1|MTPSCOX2 P.sativum mitochondrial COX2 mRNA for 
cytochrome c oxidase subunit 
II
Length=8 8 6

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.3 
Identities = 61/84 (72%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

II II II IIIIII I III I I I I III III IIIIIIIIII II I
i
Sbjct 717 CGNC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCTAAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAAGTA 660

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
II II III I IIIIIIIIIII

Sbjct 659 CATCAGCAG--AT GT TACAATAA 639

> qb|AF27 643 0.11AF276430 Beta vulgaris var. maritima truncated
cytochrome c oxidase subunit
2 (cox2) gene, complete cds; mitochondrial gene for mitochondrial
product
Length=2385

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.3 
Identities = 69/97 (71%), Gaps = 5/97 (5%)
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Strand=Plus/Minus

Query 39
GGCCTGAGGTGACCGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCC 98

II iiii I I II II II iiiiii iiii I I I iiii III
||||||||||
Sbjct 2157 GGTCT GAT T TAAAC GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC- 
ACCT GAG GAAGGTACAG CCC 2099

Query 99 CAC C CAC GAG GCC CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
II I II I II II II iiiiiiiiiiiii

Sbjct 2098 AACT-AT GAAGTACAT CA--GCGGATGTTACAATAA 2066

>’ qb | BC028036.11 Homo
similarity 5, member B, mRNA 
(cDNA clone MGC:40127 IMAGE:5242899) 
Length=3618

sapiens family with 

complete cds

sequence

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.3 
Identities = 25/27 (92%), Gaps = 0/27 (0%)
Strand=Plus/Minus

Query 73 TCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCC 99 
M M M IMM IIIIII iiiiiiii 

Sbjct 1803 TCGGCCACCTCTGGCCGGCACAGCCCC 1777

dbj | AB16169 4.1 | 
like2, complete cds 
Length=3674

U G Homo sapiens DBCCR1L2 mRNA for DBCCR1-

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.3 
Identities = 25/27 (92%), Gaps = 0/27 (0%)
Strand=Plus/Minus

Query 73 TCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCC 99 
M M M IMM IIIIII IIIIIIII 

Sbjct 1904 TCGGCCACCTCTGGCCGGCACAGCCCC 1878

dbj | AKO 9 83 8 6.1 | 
CBR06831

U E Homo sapiens

Length=1873

cDNA FLJ25520 fis, clone

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.3 
Identities = 25/27 (92%), Gaps = 0/27 (0%)
Strand=Plus/Minus

Query 73 TCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCC 99 
M M M IMM IIIIII IIIIIIII 

Sbjct 118 TCGGCCACCTCTGGCCGGCACAGCCCC 92

> qb|AC091756.3| B  Sus scrofa clone RP44-13J14, complete sequence 
Length=152058

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.3
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Identities = 34/42 (80%), Gaps = 0/42 (0%)
Strand=Plus/Plus

Query 64 GCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCAC 105
iiiiii | || iiiiiiiiiii | ||||| iiiiiiii

Sbjct 41170 G CAC CAG GGCTG GACAC C T CAG G C CAG CACAG CAC CAC C CAC 41211

>*” emb | AL 0 3 52 8 9.1 | HS1026E21
partial
Length=3241

U E G H .sapiens gene from PAC 1026E2,

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.3 
Identities = 25/27 (92%), Gaps = 0/27 (0%)
Strand=Plus/Minus

Query 73 TCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCC 99 
M M M IMM iiiiii M M M M  

Sbjct 1485 TCGGCCACCTCTGGCCGGCACAGCCCC 1459

> emb|X55297.1|BVCOXII B.vulgaris coxll gene for cytochrome
oxidase subunit II
Length=2759

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.3 
Identities = 69/97 (71%), Gaps = 5/97 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 39
GGCCTGAGGTGACCGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCC 98

Sbjct 2466 GGTCT GAT T TAAAC GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC- 
ACCT GAG GAAGGTACAG CCC 2408

Query 99 CAC C CAC GAG GCC CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
|| | || | || || || iiiiiiiiiiiii

Sbjct 2407 AACT-AT GAAGTACAT CA--GCGGATGTTACAATAA 2375

> emb1X17395.1|MIPHCQ22 Petunia coxII-2 mitochondrial gene for 
cytochrome oxidase subunit 
II
Length=2733

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.3 
Identities = 69/97 (71%), Gaps = 5/97 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 39
GGCCTGAGGTGACCGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCC 98

Sbjct 2236 GGTCT GAT T TAAAC GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC- 
ACC TAAG GAAGGTACAG CCC 2178

Query 99 CAC C CAC GAG GCC CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
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Sbjct 2177 AACTATC-AGGTACAT CAGCAG-- AT GT TACAATAA 2145

> emb|X17394.1|MIPHC021 Petunia coxll-l mitochondrial gene for 
cytochrome oxidase subunit 
II
Length=27 68

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.3 
Identities = 69/97 (71%), Gaps = 5/97 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 39
GGCCTGAGGTGACCGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCC 98

Sbjct 2235 GGTCT GAT T TAAAC GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC- 
ACC TAAG GAAGGTACAG CCC 2177

Query 99 CAC C CAC GAG GCC CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
|| | ||| || || ||| iiiiiiiiiiii

Sbjct 2176 AACTATC-AGGTACAT CAGCAG--AT GT TACAATAA 2144

dbj | AB 0 5153 4.1 | 
partial cds 
Length=3654

U E G Homo sapiens mRNA for KIAA1747 protein,

Score = 41.0 bits (44), Expect = 1.3 
Identities = 25/27 (92%), Gaps = 0/27 (0%)
Strand=Plus/Minus

Query 73 TCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCC 99
m m m i m m  iiiiii iiiiiiii

Sbjct 1904 TCGGCCACCTCTGGCCGGCACAGCCCC 1878

> qb|AC108508.2| LEI Genomic sequence for Mus musculus, clone RP23-
437O14, complete
sequence
Length=196162

Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.5 
Identities = 28/31 (90%), Gaps = 1/31 (3%)
Strand=Plus/Plus

Query 93 CAGCCCCACCCACGAGGCCCA-CCACCAGCC 122
i iiiiiiiiiiii i i iiii iiiiiiiii

Sbjct 95072 CAGCCCCACCCACCAGCCCCACCCACCAGCC 95102

> qb|AF29 0271.11AF2902 71 Cucumis sativus clone L2-3C14F
mitochondrial genomic sequence
Length=584

Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.5 
Identities = 61/84 (72%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus
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Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

Sbjct 271 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCT GAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAGGTA 214

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
II II III iiiiiiiiiii

Sbjct 213 CATCAGCAGG--TGT TACAATAA 193

> gb|AF207747.1|AF207747 Dumasia villosa cytochrome oxidase 
subunit 2 (cox2) gene, complete
cds; mitochondrial gene for mitochondrial product 
Length=7 62

Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.5 
Identities = 61/84 (72%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

Sbjct 608 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCTAAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAGGTA 551

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
ii ii iii iiiiiiiiiii

Sbjct 550 CATCAGCAGG--TGT TACAATAA 530

> qb|AF20 7 682.11AF207682 Amphicarpaea bracteata cytochrome
oxidase subunit 2 (cox2) mRNA,
complete cds; mitochondrial gene for mitochondrial product 
Length=7 62

Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.5 
Identities = 61/84 (72%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

II II II IIIIII I III I I I I III III I IIIIIIIII II I
i
Sbjct 608 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCTAAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAAGTA 551

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
II II III I IIIIIIIIIII

Sbjct 550 CATCAGCAG-- AT GT TACAATAA 530

> gb|AF207681.1|AF207681 Erythrina sousae cytochrome oxidase 
subunit 2 (cox2) mitochondrial 
pseudogene, complete sequence 
Length=757
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Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.5 
Identities = 61/84 (72%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

Sbjct 603 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCTAAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAGGTA 546

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
|| || ||| iiiiiiiiiii

Sbjct 545 CATCAGCAGG--TGT TACAATAA 525

> gb|AF207680.1|AF207680 Calopogonium caeruleum cytochrome
oxidase subunit 2 (cox2) mRNA,
complete cds; mitochondrial gene for mitochondrial product 
Length=7 62

Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.5 
Identities = 61/84 (72%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

ii ii ii iiiiii iiii i i i iiii iii iiiiiiiiii ii i
i
Sbjct 608 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCTAAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAAGTA 551

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
ii ii iii iiiiiiiiiiii

Sbjct 550 CATCAGCAG--AT GT TACAATAA 530

> gb|AF20 7679.1|AF207679 Pachyrhizus erosus cytochrome oxidase
subunit 2 (cox2) mRNA,
complete cds; mitochondrial gene for mitochondrial product 
Length=7 62

Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.5 
Identities = 61/84 (72%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

ii ii ii iiiiii iiii i i i iiii iii iiiiiiiiii ii i
i
Sbjct 608 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCTAAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAAGTA 551

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
ii ii iii iiiiiiiiiiii

Sbjct 550 CATCAGCAG--AT GT TACAATAA 530
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> qbIAF20 7678.11AF20767 8 Pueraria phaseoloides cytochrome oxidase 
subunit 2 (cox2) mRNA,
complete cds; mitochondrial gene for mitochondrial product 
Length=7 62

Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.5 
Identities = 61/84 (72%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

Sbjct 608 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCTAAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAGGTA 551

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA
|| || ||| iiiiiiiiiii

Sbjct 550 CATCAGCAGG--TGTTACAATAA

> gb|AF207677.1|AF207677 Teramnus
subunit 2 (cox2) mRNA,
complete cds; mitochondrial gene for 
Length=7 62

Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.5 
Identities = 61/84 (72%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

ii ii ii iiiiii iiii i i i iiii iii iiiiiiiiii ii i
i
Sbjct 608 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCTAAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAAGTA 551

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
ii ii iii iiiiiiiiiiii

Sbjct 550 CATCAGCAG AT GT TACAATAA 530

135

530

uncinatus cytochrome oxidase 

mitochondrial product

> qb|AF20 7676.11AF20767 6 Neonotonia wightii cytochrome oxidase 
subunit 2 (cox2) gene,
complete cds; mitochondrial gene for mitochondrial product 
Length=7 62

Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.5 
Identities = 61/84 (72%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

Sbjct 608 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCTAAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAGGTA 551
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Query 112 

Sbjct 550

CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
II II III iiiiiiiiiii
CATCAGCAGG-- TGT TACAATAA 53 0

> qb|AF20 7675.11AF20767 5 Neonotonia wightii cytochrome oxidase
subunit 2 (cox2) mRNA,
complete cds; mitochondrial gene for mitochondrial product 
Length=7 62

Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.5 
Identities = 61/84 (72%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

ii ii ii iiiiii iiii i i i i iii iii iiiiiiiiii ii i
i
Sbjct 608 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCTAAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAAGTA 551

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
II II III I IIIIIIIIIII

Sbjct 550 CATCAGCAG--AT GT TACAATAA 530

> gb|AF207674.1|AF207674 Pseudeminia comosa cytochrome oxidase 
subunit 2 (cox2) gene,
complete cds; mitochondrial gene for mitochondrial product 
Length=7 62

Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.5 
Identities = 61/84 (72%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

Sbjct 608 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCTAAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAGGTA 551

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135 
II II III IIIIIIIIIII 

Sbjct 550 CATCAGCAGG--TGT TACAATAA 530

> qb|AF20 7673.11AF20767 3 Pseudeminia comosa cytochrome oxidase 
subunit 2 (cox2) mRNA,
complete cds; mitochondrial gene for mitochondrial product 
Length=7 62

Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.5 
Identities = 61/84 (72%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus
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Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

II II II iiiiii iiii I I I iiii III iiiiiiiiii II I II
|
Sbjct 608 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCTAAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAAGTA 551

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
II II III iiiiiiiiiiii

Sbjct 550 CATCAGCAG--AT GT TACAATAA 530

> gb|AF208163.1|AF208163 Pseudovigna argentea cytochrome oxidase
subunit 2 (cox2) mRNA,
complete cds; mitochondrial gene for mitochondrial product 
Length=7 62

Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.5 
Identities = 61/84 (72%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

II II II IIIIII IIII I I I IIII III IIIIIIIIII II I II
i
Sbjct 608 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC - ACC TAAG GAAGGTACAG C C CAAC T - 
ATGAAGTA 551

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135 
II II III IIIIIIIIIIII

Sbjct 550 CATCAGCAG--AT GT TACAATAA 530

> gb|AF20 8162.11AF208162 Lespedeza formosa cytochrome oxidase
subunit 2 (cox2) gene, complete
cds; mitochondrial gene for mitochondrial product 
Length=7 62

Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.5 
Identities = 61/84 (72%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

II II II IIIIII IIII I I I IIII III IIIIIIIIII II I
IIII
Sbjct 608 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC - ACC TAAG GAAGGTACAG C C CAAC T - 
ATGAGGTA 551

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
II II III iiiiiiiiiii

Sbjct 550 CATCAGCAGG--TGT TACAATAA 530

> gb|AF20 7 7 4 6 .1|A F 2 0 7 7 4 6  Cologania lemmonii cytochrome oxidase 
subunit 2 (cox2) gene,
complete cds; mitochondrial gene for mitochondrial product 
Length=7 62
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Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.5 
Identities = 61/84 (72%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

Sbjct 608 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCTAAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAGGTA 551

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
|| || ||| iiiiiiiiiii

Sbjct 550 CATCAGCAGG--TGT TACAATAA 530

> qb|U43055.1|MTU4 3 055 Magnolia tripetala cytochrome c oxidase
subunit II (coxII) gene,
mitochondrial gene encoding mitochondrial protein, partial 
cds
Length=627

Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.5 
Identities = 61/84 (72%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

Sbjct 557 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCT GAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAGGTA 500

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA
ii ii iii iiiiiiiiiii

Sbjct 499 CATCAGCAGG--TGT TACAATAA

> qb|AFO 3 638 6.11AF 036386 Brassica
subunit II (cox2) gene, complete 
cds
Length=913

Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.5 
Identities = 61/84 (72%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

ii ii ii iiiiii iiii i i i i iii iii iiiiiiiiii ii i
i
Sbjct 7 02 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCTAAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAAGTA 64 5

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
ii ii iii iiiiiiiiiiii

Sbjct 644 CATCAGCAG--AT GT TACAATAA 624

135

479

rapa cytochrome c oxidase

98
Institutional Repository - Library & Information Centre - University of Thessaly
09/06/2024 09:29:38 EEST - 18.221.45.55



> qbIAFO3 638 8.11AF036388 Raphanus sativus cytochrome c oxidase
subunit II (cox2) mRNA,
mitochondrial mRNA encoding mitochondrial protein, complete 
cds
Length=863

Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.5 
Identities = 61/84 (72%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

|| || || iiiiii |||| | | | |||| ||| iiiiiiiiii || |
|
Sbjct 681 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCTAAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAAGTA 624

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
|| || iii iiiiiiiiiiii

Sbjct 623 CATCAGCAG--AT GT TACAATAA 603

> emb|AJ414385.1|PSA414385 Pisum sativum mitochondrion cox2 gene 
for cytochrome oxidase 
subunit II 
Length=1828

Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.5 
Identities = 61/84 (72%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

Sbjct 974 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCTAAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAGGTA 917

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135 
|| || iii M M M IMM 

Sbjct 916 CATCAGCAGG--TGT TACAATAA 896

> emb1X02433.1IMIPSCOX2 Pea mitochondrial gene for cytochrome
oxidase subunit II
Length=2035

Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.5 
Identities = 61/84 (72%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus
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Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

Sbjct 1236 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCTAAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAGGTA 1179

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
II II III iiiiiiiiiii

Sbjct 1178 CATCAGCAGG--TGT TACAATAA 1158

> emb|X04825.1 |MIGMCOII Soybean mitochondrial COII gene for
cytochrome oxidase subunit
II and tRNA-Met (CAT) gene (upstream)
Length=2020

Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.5 
Identities = 61/84 (72%), Gaps = 5/84 (5%)
Strand=Plus/Minus

Query 52
CGCCCCGGCACAGCACCACAGTCGGCCACCTCAGGCCGGTACAGCCCCACCCACGAGGCC 111

Sbjct 17 02 C GAC CAGGTACAG CAT CACAT T T GAC-ACCTAAGGAAGGTACAGCCCAACT- 
ATGAGGTA 1645

Query 112 CAC CAC CAG C C GAT GT TACAATAA 135
ii ii iii iiiiiiiiiii

Sbjct 164 4 CATCAGCAGG--TGT TACAATAA 162 4

> emb| AL 606919.12 1 B  Mouse DNA sequence from clone RP23-264F10 on 
chromosome 4, complete 
sequence 
Length=187816

Score = 39.2 bits (42), Expect = 4.5 
Identities = 28/31 (90%), Gaps = 1/31 (3%)
Strand=Plus/Plus

Query 93 CAGCCCCACCCACGAGGCCCA-CCACCAGCC
I IIIIIIIIIIII II I III IIIIIIIII 

Sbjct 159407 CAGCCCCACCCACCAGCCCCACCCACCAGCC

122

159437

Database: All GenBank+EMBL+DDBJ+PDB sequences (but no EST, STS, 
GSS,environmental
samples or phase 0, 1 or 2 HTGS sequences)

Posted date: Apr 18, 2007 5:49 PM
Number of letters in database: -1,112,235,676 
Number of sequences in database: 5,152,112

Lambda K H
0.634 0.408 0.912
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Gapped
Lambda K H

0.634 0.408 0.912
Matrix: blastn matrix:2 -3
Gap Penalties: Existence: 5, Extension: 2
Number of Sequences: 5152112
Number of Hits to DB: 1333998
Number of extensions: 64302
Number of successful extensions: 5048
Number of sequences better than 10: 10
Number of HSP's better than 10 without gapping:
Number of HSP's gapped: 5048
Number of HSP's successfully gapped: 10
Length of query: 169
Length of database: 20362600800
Length adjustment: 33
Effective length of query: 136
Effective length of database: 20192581104
Effective search space: 2746191030144
Effective search space used: 2746191030144
A: 0
X1 22 (20 1 bits)
X2 33 (29 8 bits)
X3 55 (49 6 bits)
S1 26 (24 7 bits)
S2 41 (38 3 bits)
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