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논 문 개 요 

 
B-class MADS-box 유전자들은 Arabidopsis와 

Antirrhinum에서의 연구에서 확정된 ABC(DE) 모델에서 꽃잎과 수

술의 기관 형성을 결정하는 역할을 하는 것으로 알려져 있으며, 피자

식물의 기원 이전에 일어난 유전자 중복에 의해 GLOBOSA (GLO)와 

DEFICIENS (DEF)의 두 개의 lineage로 나뉘어져 있다. 본 연구는 

피자식물의 주요 과들 중 하나임에도 MADS-box 유전자들에 대한 

연구가 거의 이루어지지 않은 꿀풀과 식물들에 대하여 MADS-box 

유전자들을 검출하고, B-class 유전자들을 중심으로 이들의 계통을 

파악하고자 하였다. 지금까지 보고된 꿀풀과 내의 B-class MADS-

box 유전자들은 꿀풀목 수준에서의 연구에서 몇몇 유전자들만이 있

는데, 본 연구를 통해 꿀풀과 내의 MADS-box 유전자들에 대한 전

반적인 조사가 이루어졌다. 본 연구에서는 꿀풀과의 최근 분류체계에 

의거하여 꿀풀과를 대표할 수 있는 아홉 분류군을 선정하였고, 이들

에 대한 MADS-box 유전자들을 검출하여 그 염기서열을 밝혔다. 그 

결과 꿀풀과에서 총 93개의 MIKCc-type MADS-box 유전자들을 검

출하였으며 이를 명명하였다. 꿀풀과에서 검출해낸 MADS-box 유전

자들은 진화 양상을 밝히고자 기존에 보고된 꿀풀과 및 근연분류군들

의 MADS-box 유전자들과 통합한 자료에 의한 계통분석을 실시하였

다. 계통분석 결과 많은 종내 유전자 중복을 발견하였고, 특히 B-

class 유전자들의 계통수에서는 종간의 공통된 유전자 중복을 발견하

였다. B-class 내의 두 lineage인 GLO와 DEF의 계통수에서 공통적

으로 모나라벤더와 산박하가 공유하는 유전자 중복을 확인할 수 있었

다. 모나라벤더의 DEF들은 두 lineage로 나뉘었는데 이들의 두 
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lineage들을 대표하는 두 DEF들에 대하여 genomic DNA 

sequencing을 통해 exon/intron 구조를 확인하였다. 이와 같은 연구

결과들은 꿀풀과 내 다양한 꽃의 진화 양상을 뒷받침하는 유전적 자

료가 될 것으로 생각된다. 본 연구는 꿀풀과 내의 꽃의 형태 형성에 

대한 유전적 조절 이해를 위한 evo-devo 연구에 기초 자료를 제공

하고 있다. 
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Ⅰ. 서 론 

 

1. 꽃의 기관 형성에 관여하는 MADS-box 유전자들 

MADS-box 유전자들은 식물, 동물, 균류에서 모두 발견되고 

DNA의 특정 부위에 결합하여 전사를 조절하는 전사인자

(transcription factor; TF)이며, 보존적인 약 180 bp의 MADS-

domain을 갖는다(Shore and Sharrocks 1995; Riechmann and 

Meyerowitz 1997; Theissen et al. 1996, 2000; Theissen 2001; 

Ng and Yanofsky 2001; De Bodt et al. 2003b; Nam et al. 2003). 

이들 중 특히 식물의 MADS-box 유전자들은 기관의 발생 및 분화에 

핵심적인 역할을 하는 전사조절인자라는 점에서 동물, 균류의 

MADS-box 유전자들보다 더 중요한 의미를 갖는다. 피자식물 

MADS-box 유전자들 중 몇몇은 꽃의 형태 발생을 직접적으로 조절

하고(Irish 2003), MADS-box 유전자들에서 많이 일어나는 유전자 

중복(gene duplication)은 다양화된 피자식물 꽃들의 진화와 깊은 연

관성을 갖는다고 알려져 있다(Raff 1996; Carroll et al. 2001). 고등

식물의 MADS-box 유전자들에 대한 초기연구에서 Arabidopsis 

thaliana (애기장대; Brassicaceae)의 AGAMOUS (AG)와  

Antirrhinum majus (금어초; Plantaginaceae)의 DEFICIENS (DEF)

가 발견되었고(Schwarz-Sommer et al. 1990; Yanofsky et al. 

1990), 동물에서는 사람(Homo sapiens L.)의 SERUM RESPONSE 

FACTOR (SRF), 균류에서는 효모(Saccharomyces cerevisiae 

Meyen ex E.C. Hansen)의 MINICHROMOSOME MAINTENANCE 1 

(MCM1)이 발견되었다(Norman et al. 1988; Passmore et al. 1988). 

이에 따라 MADS-domain을 갖는 유전자군을 MCM1, AG, DEF, 
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SRF의 첫 글자를 조합하여 MADS-box gene family라 부르게 되었

다(Shore and Sharrocks 1995; Theissen and Saedler 1995; 

Riechmann and Meyerowitz 1997; Theissen et al. 1996, 2000; 

Becker and Theissen 2003). 

MADS-box gene family는 포함된 domain의 구성에 따라 

type Ⅰ과 type Ⅱ 두 lineage로 나눌 수 있는데, type Ⅰ 유전자들

은 MADS-domain만을 갖고 있는데 비해 type Ⅱ 유전자들은 또 다

른 보존적 domain인 K-domain을 갖고 있다(Fig. 1A; Alvarez- 

 

A                             B 

 

Fig. 1. Domain structure and phylogeny of MADS-box genes. (A) Domain 

structure of type Ⅰ and type Ⅱ MADS-box genes. Conserved domains are 

indicated in bold. (B) Summary of phylogenetic analysis of 108 MADS-box 

genes in Arabidopsis thaliana. Redrawn from Parenicova et al. (2003). Dark 

shade areas indicate type Ⅰ and light shade areas indicate type Ⅱ MADS-

box genes. 
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Buylla et al. 2000b). 고등식물에서는 Arabidopsis의 유전체 염기서 

열이 가장 먼저 모두 밝혀졌는데(Arabidopsis Genome 2000), 이 

유전체의 분석 결과 108개의 MADS-box 유전자가 검출된 바 있고, 

이들의 계통 분석은 MADS-box gene family가 Mα, Mβ, Mγ, Mδ, 

AGL33, MIKC의 여섯 group으로 나뉨을 보여주었다(Fig. 1B;  

Alvarez-Buylla et al. 2000b; Parenicova et al. 2003). 이들 중 

Mα, Mβ, Mγ, AGL33 group은 type Ⅰ에 해당하고, Mδ 

(MIKC*에 해당; 이후 참조)와 MIKC (MIKCc에 해당; 이후 참조) 

group은 type Ⅱ에 해당한다(Fig. 1B). 검출된 type Ⅰ 유전자는 

type Ⅱ 유전자에 비해 수가 많지만, 아직 그 기능에 대해서는 거의 

연구가 이루어지지 않고 있다(Masiero et al. 2011). Type Ⅰ 

유전자들은 약 60개의 amino-acid들로 이루어진 DNA-binding 

MADS-domain만을 갖고 있고 나머지 부분은 매우 이질적이다(Fig. 

1A; De Bodt et al. 2003a; Kofuji et al. 2003; Parenicova et al. 

2003). 이에 반해 식물 발생 및 꽃 기관 형성을 조절하는 유전자로 

잘 알려져 있는 type Ⅱ 유전자들은(Alvarez-Buylla et al. 2000b; 

De Bodt et al. 2003a) MADS (M)-domain, Intervening (I) 구역, 

Keratin-like (K)-domain, C-terminal (C) 구역들을 포함하고 

있기 때문에 MIKC-type 유전자라고 불리기도 한다(Fig. 1A; Ma et 

al. 1991; Theissen et al. 1996; Hasebe and Bank 1997; Munster 

et al. 1997; Becker and Theissen 2003). MIKC-type 단백질의 

N말단에는 매우 보존적인 약 60개의 amino-acid로 이루어진 

MADS-domain을 갖고 있으며 이 domain은 이 단백질이 전사인자의 

역할을 할 때 DNA에 binding하는 역할을 한다(Nam et al. 2003). I 

구역과 K-domain은 MADS-domain 다음에 위치하는데 이 두 
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부위는 단백질 이합체(protein dimer) 형성에 필수적인 역할을 

한다(Riechmann et al. 1996; Egea-Cortines et al. 1999; Honma 

and Goto 2001; Yang and Jack 2004; Melzer and Theissen 2009). 

C-terminal 구역은 amino-acid 서열 변화가 매우 큰데 이는 

단백질들의 고차적 복합체 형성에 관여하며 전사 조절을 돕는 것으로 

알려져 있다(Egea-Cortines et al. 1999; Honma and Goto 2001; 

Immink et al. 2003; Yang and Jack 2004). 

MIKC-type 단백질은 I 구역과 K-domain의 차이에 따라 

MIKCc-type과 MIKC*-type으로 나눌 수 있다(Fig. 1A; Henschel 

et al. 2002). MIKCc-type의 I 구역은 1개의 exon만을 갖는 반면 

MIKC*-type에서는 4개 또는 5개의 exon을 갖고 있어 I 구역에 

해당하는 DNA의 길이가 비교적 긴 것이 특징이다(Fig. 1A; 

Henschel et al. 2002). MIKC*-type의 K-domain 또한 MIKCc-

type에 비해 길이가 긴 특징을 나타내는데 이는 구간을 암호화하는 

exon에서 일어난 염기서열의 중복이 domain 구조를 변화시키는 데 

작용했기 때문인 것으로 생각된다(Fig. 1A; Kwantes et al. 2012). 

Arabidopsis의 MADS-box 유전자들의 계통분석 결과는 MIKC*-

type 유전자들이 MIKCc-type 유전자들과 자매군(sister group)임을 

보여주고 있다(Fig. 1B; Parenicova et al. 2003). MIKCc-type 

유전자들의 계통분석은 MIKCc-type 유전자들이 STMADS11, 

AGL17, GGM13, DEF, GLO, AG, AGL12, SQUA, AGL2, AGL6, 

TM8, TM3, AGL15, FLC의 14개 subfamily로 나뉘어짐을 

보여주었고 각 subfamily의 이름은 subfamily 내에서 첫 번째로 

확인된 유전자에 의해 명명되었다(Becker and Theissen 2003). 각 

subfamily들은 대부분 C-terminal 구역에 각각 특징적인 motif들이 
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발견되는데 이와 같은 motif 서열의 다양성은 frame shift 

돌연변이에 의한 진화에서 기인하고 있다(Vandenbussche et al. 

2003). 이러한 점으로 미루어 볼 때 MIKC-type 단백질의 C-

terminal에 있는 motif들은 다른 domain의 motif들에 비해 보존적인 

기능을 담당하는 것은 아닌 것으로 보인다(Piwarzyk et al. 2007; 

Benlloch et al. 2009). 

MIKCc-type에 속하는 MADS-box gene family의 

subfamily들은 대부분의 경우 각각의 subfamily 내의 유전자끼리 

유사한 발현 양상을 보이며 또한 그 기능이 보존적이다(Doyle 1994; 

Purugganan et al. 1995; Theissen and Saedler 1995; Theissen et 

al. 1996, 2000). 즉 서로 다른 피자식물 종이라 할지라도 같은 

subfamily 내에 존재하는 MADS-box 유전자들은 대부분 같은 

기능을 갖고 있다. Arabidopsis와 Antirrhinum의 돌연변이 분석 

연구에 기초하여 꽃의 각 부분의 형태 형성 조절에 대한 ‘ABC 모델 ’ 

이 제시되었다(Fig. 2 참조; Coen and Meyerowitz 1991). 이 모델은 

꽃의 기관 형성이 유전적 조절에 의해 좌우되며 꽃 기관 형성에는 A, 

B, C의 세 가지 유전자 기능이 결합적으로 작용한다는 것이다(Fig. 2; 

Bowman et al. 1989; Kunst et al. 1989; Schwarz-Sommer et al. 

1990). 이 모델에서 A 기능 유전자들은 독자적으로 꽃받침 형성을 

결정하고, A와 B 기능 유전자들은 꽃잎 형성을 결정하고, B와 C 기능 

유전자들은 함께 수술의 형성을 결정하며, C 기능 유전자들은 

독자적으로 암술의 형성을 결정한다(Fig. 2). Arabidopsis와 

Antirrhinum에 있어서 ABC 기능에 해당하는 실제 유전자들이 

밝혀졌다(Coen and Meyerowitz 1991; Ma 1994; Ma and 

dePamphilis 2000). Arabidopsis에서 A 기능 유전자들은  
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Fig. 2. The ABCDE model and the floral quartet model of in Arabidopsis 

thaliana. According to the ABCDE model, products of A, B, C, D and E-class 

genes together interact for floral organ specification of sepals, petals, 

stamens, carpels and ovules as transcription factors. In line with the ABCDE 

model, the floral quartet model (Theissen 2001) explains interaction of the 

MADS-domain proteins: the MADS-domain protein complexes of tetramer 

formation that play a role as a transcriptional repressor combine with two 

CArG boxes, DNA is looped for this reason. The looped DNA induces 

transcription subsequently and specifies five floral organs identity. 
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APETALA1 (AP1)과 APETALA2 (AP2)이고, B 기능 유전자들은 

APETALA3 (AP3)와 PISTILLATA (PI)이며, C 기능 유전자는 

AG이다(Fig. 2 참조). Antirrhinum에서 Arabidopsis의 A 기능 

유전자 AP1에 상동인(이종간의 상동성: orthology) 유전자는 

SQUAMOSA (SQUA)이고 AP2에 상동인 유전자들은 LIPLESS1 

(LIP1)과 LIPLESS2 (LIP2)이며, B 기능 유전자는 각각 AP3와 

PI에 상동유전자들인 DEF와 GLOBOSA (GLO), 그리고 C 기능 

유전자는 AG와 상동유전자인 PLENA (PLE)인 것으로 밝혀졌다. 

Arabidopsis의 ABC 모델 유전자들 중 AP2를 제외한 모든 

유전자들은 DNA-binding MADS-domain을 포함하고 있어 

전사인자로 기능한다(Theissen et al. 2000). 

이후, ABC 모델은 배 발생을 조절하는 D 기능과 꽃받침, 꽃잎, 

수술, 암술과 배의 형성에 모두 관여하는 E 기능을 포함하여 

‘ABCDE 모델 ’로 확장되었다(Fig. 2; Angenent et al. 1995; 

Colombo et al. 1995; Gutierrez-Cortines and Davies 2000; 

Theissen 2001; Theissen and Saedler 2001; Ditta et al. 2004; 

Zahn et al. 2005). ABCDE 모델은 각 기능이 결합적으로 작용하면서 

다섯 가지의 서로 다른 호메오틱 기능을 나타내는데 A 기능은 E 

기능과 함께 꽃받침 형성을 조절하며, A+B+E 기능은 꽃잎, B+C+E 

기능은 수술, C+E 기능은 암술, 그리고 D+E 기능은 밑씨 형성을 

조절한다(Fig. 2; Weigel and Meyerowitz 1994; Angenent and 

Colombo 1996; Theissen 2001; Theissen and Saedler 2001).  

Arabidopsis에서 D 기능 유전자는 SHATTERPROOF1 (SHP1 = 

AGL1), SHATTERPROOF2 (SHP2 = AGL5)와 SEEDSTICK (STK 

= AGL11)이며(Favaro et al. 2003), E 기능 유전자는  
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SEPALLATA1, 2, 3, 4 (SEP1, 2, 3, 4 = AGL2, 4, 9, 3)임이 

밝혀졌다(Fig. 2 참조; Pelaz et al. 2000). Antirrhinum에서는 

FARINELLI (FAR)가 D 기능을 담당하며(Davies et al. 1999), 

DEFH49, DEFH72, DEFH200이 E 기능을 담당한다(Davies et al. 

1996). MIKCc-type의 subfamily들 중 ABCDE 모델에 속하는 DEF, 

GLO, AG, SQUA, AGL2 subfamily 이외에 SOLANUM 

TUBEROSUM MADS-BOX 11 (STMADS 11), TOMATO MADS-

BOX 3 (TM3), FLOWERING LOCUS C (FLC), AGL12, AGL17 

subfamily의 유전자들 또한 꽃의 형태 형성에 관여하는 것으로 

알려져 있다(Michaels and Amasino 1999; Alvarez-Buylla et al. 

2000a; Michaels et al. 2003; Schonrock et al. 2006; Chiang et al. 

2009; Deng et al. 2011). 

MIKCc-type 단백질에서 MADS-domain이 DNA에 

binding하여 전사를 조절하는 분자적 메커니즘을 설명하기 위해 

‘floral quartet 모델 ’이 제시되었다(Fig. 2; Theissen 2001; 

Theissen and Saedler 2001). 이 모델에 따르면 MADS-domain은 

독립적으로는 작용할 수 없으며 반드시 서로 다른 MADS-domain 

단백질과 붙어서 사합체(tetramer) 구조를 이루어야 작용할 수 

있다(Fig. 2; Theissen 2001). 여기서 단백질 간의 dimerization에는 

K-domain이 중요한 역할을 하는 것으로 알려져 있다(Yang et al. 

2003). MADS-domain 단백질 사합체를 이루고 있는 두 쌍의 

이합체는 각각 타겟 DNA의 서로 다른 위치에 놓여있는 CArG box에 

결합한다(Fig. 2; Theissen 2001; Theissen and Saedler 2001). 

CArG box는 MADS-domain이 공통적으로 binding하는 motif로써 

작용하는데(Schwarz-Sommer et al. 1992) 이러한 결합 형태 
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때문에 타겟 DNA는 두 개의 CArG box 사이에서 DNA loop 구조를 

이룬다(Fig. 2; Theissen 2001; Theissen and Saedler 2001).  

 

2. 꿀풀과 식물들의 분류 연구 

꿀풀과(Lamiaceae Martinov) 식물은 극지방을 제외한 전 세

계 전역에 분포하는 초본, 관목 또는 교목으로 약 258속에 6,970 여 

종이 알려져 있는데 전체 피자식물 중 일곱 번째로 큰 과이다

(Cronquist 1981; Judd et al. 2008). 대부분의 꿀풀과 식물들은 공

통적으로 사각형의 줄기, 방향성의 선모, 대생하거나 때때로 윤생하는 

잎, 입술모양의 좌우 상칭의 화관, 5개로 동합하는 꽃받침, 2강웅예의 

수술, 3구형 또는 6구형의 화분, 2개로 동합하는 자방상위의 심피, 그

리고 두 갈래로 갈라지는 주두를 갖는 자방기생화주 등의 특징을 갖

는다(Judd et al. 2008). 한반도에 자생하는 꿀풀과 식물들은 국가표

준식물목록(Korean National Arboretum and the Plant Taxonomy 

Society of Korea 2007)에서 정리된 바에 의하면 27속 84종(변품종 

포함 총 117분류군)이 분포하고, 비슷한 시기에 정리된 “The 

Genera of Vascular Plants of Korea (Flora of Korea Editorial 

committee 2007)”에서는 26속 65종(3변종 포함 총 68분류군)을 포

함한 바 있는데 여전히 몇몇 분류군에 있어서는 분류군 인식에 대한 

이견이 존재한다. 

최근 분자계통학적 연구결과들의 축적에 의해 전체 피자식물

의 계통수가 확립되어가고 있고 이를 바탕으로 한 피자식물의 진화에 

대한 새로운 이해와 분류체계가 제시되고 있다(Jansen et al. 2007; 

Moore et al. 2007; Soltis et al. 2011). 이 분류체계에 의하면 꿀풀

과가 속해있는 꿀풀목(Lamiales)은 core-eudicots (핵심진정쌍자엽 
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Table 1. The classification system of Lamiaceae 

 

Bentham 

(1876) 

Briquet 

(1895-1897) 

Erdtman 

(1945) 

Wunderlich 

(1967) 

Harley et al. 

(2004) 

Family 

Verbenaceae 

Family Verbenaceae Family 

Verbenaceae 

Family Verbenaceae Subfamily 

Symphorematoideae 

    Subfamily Viticoideae 

Tribe Ajugeae Subfamily Ajugoideae Subfamily 

Lamioideae 

Subfamily 

Ajugoideae 

Subfamily Ajugoideae 

 Tribe Ajugeae    

 Tribe Rosmarineae    

Tribe 

Prostanthereae 

Subfamily  

Prostantheroideae 

Subfamily 

Prostantheroideae 

Subfamily 

Prostantheroideae 

Tribe Prasieae Subfamily Prasioideae    

 Subfamily 

Scutellarioideae 

 Subfamily 

Scutellarioideae 

Subfamily 

Scutellarioideae 

Tribe Lamieae Subfamily Lamioideae  Subfamily Lamioideae Subfamily Lamioideae 

Subtribe 

Scutelleriinae 

Subtribe 

Prunellinae 

 Tribe Lamieae  

Subtribe 

Mellittidinae 

Subtribe 

Melittidinae 

 Subtribe 

Melittidinae 

 

Subtribe Lamiinae  Subtribe Lamiinae  

Subtribe 

Marrubiinae 

Tribe Marrubieae  Tribe Marrubieae  

   Tribe Prasieae  

  Subfamily 

Nepetoideae 

Subfamily 

Nepetoideae 

Subfamily 

Nepetoideae 

Tribe Nepeteae Tribe Nepeteae  Tribe Nepeteae  

Tribe Salvieae Tribe Salvieae  Tribe Salvieae  

Tribe Mentheae Tribe Meriandreae  Tribe Meriandreae  

 Tribe Monardeae  Tribe Monardeae  

Subtribe 

Pogostemoninae 

Tribe  

Pogostemoneae 

 Tribe  

Elsholtzieae 

 

 Tribe Mentheae  Tribe Mentheae  

 Subtribe Hyssopinae Subtribe Hyssopinae 

Subtribe  

Origaninae 

Subtribe 

Origaninae 

 Subtribe 

Origaninae 

 

 Subtribe Menthinae Subtribe Menthinae 

 Subtribe Collinsoniinae Subtribe Collinsoniinae 

Subtribe Melissinae  Subtribe Melissinae  Subtribe Melissinae 

   Tribe Prunelleae  

 Tribe Glechoneae  Tribe Glechoneae  

Subtribe  

Hormininae 

Tribe Hormineae  Tribe Hormineae  

 Tribe Lepechinineae  Tribe Lepechinineae 

Tribe Ocimeae   Tribe Ocimeae  

Subtribe  

Lavandulinae 

Subfamily 

Lavanduloideae 

   

 Subfamily Ocimoideae  Subtribe Ociminae  

 Subtribe Hyptidinae  Subtribe Hyptidinae 

Subtribe  

Plectranthinae 

Subtribe 

Plectranthinae 

 Subtribe 

Plectranthinae 

 

 Subtribe Ociminae    

  Subfamily Catoferioideae Subfamily Catoferioideae 
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류) 중 Asterids (국화류) 내의 Euasterids Ⅰ (진정국화류 Ⅰ; 

Lamiids)에 속하며, 꿀풀과는 꿀풀목 가운데 가장 큰 과를 이루고 있

다(Group 1998; The Angiosperm Phylogeny 2003, 2009). 

꿀풀과의 과 내 분류체계는 Bentham (1876)이 꿀풀과를 8개

의 족(tribe)과 10개의 아족(subtribe)으로 나눈 이래, Briquet 

(1897)이 Bentham (1876)의 체제를 바탕으로 8아과 12족 10아족

을 제시하였다(Table 1). 이후 Erdtman (1945)은 화분학적인 연구

를 바탕으로 2핵성의 3구형 화분인 Lamioideae와 3핵성의 6구형 화

분인 Nepetoideae의 두 아과로 분류하였다(Table 1). 화분학적 연구 

결과를 토대로 과내 분류체계는 보다 체계적으로 확립되어 갔으며, 

Wunderlich (1967)는 화분, 배주, 종자 등의 형태학적 형질을 종합

한 결과에 의해 꿀풀과를 다시 6개의 아과로 분류하였다(Table 1). 

Harley et al. (2004)은 최근 기존의 꿀풀과 분류체계에 마편초과 식

물들을 일부 포함시키고, 꿀풀과를 7개의 아과로 인식하였다(Table 

1). 전통적으로 독립적인 과였던 마편초과(Verbenaceae)는 형태학

적 형질의 유사성 때문에 꿀풀과와 가장 근연의 과로 여겨져 왔으나, 

태좌와 같은 미세형태학적 형질과 화서의 유사성에 근거하여 꿀풀과

와 마편초과를 하나의 과로 인식하여야 한다는 견해도 제시된 바 있

다(Junell 1934). 이후 화분학적 형질의 유사성과 분자자료에 의한 

증거로 과거 마편초과로 여겨졌던 일부 속들을 꿀풀과로 이동시키게 

되었다(Harley et al. 2004). Harley et al. (2004)이 제시한 7개의 

아과는 Symphorematoideae, Viticoideae, Ajugoideae, 

Prostantheroideae, Scutellarioideae, Lamioideae, Nepetoideae이

다(Table 1). 이 중 Symphorematoideae와 Viticoideae는 목본성으

로 과거 마편초과에 포함되었던 속들이 대부분 이 두 아과에 속하며 
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일부는 Ajugoideae 내에도 속한다. Ajugoideae는 화분의 원주층이 

분지되어 있는 특징을 갖고, Prostantheroideae는 종자에 알부민이 

포함되어 있는 특징을 갖는다. 그리고 Scutellarioideae는 

terpenoids를 분비하지 않는 특징, Lamioideae는 자방기생화주를 갖

는 특징, Nepetoideae는 화분이 6구형이고 배유가 제한적인 특징을 

갖는다(Harley et al. 2004). 

 

3. 본 연구의 목표 

본 연구는 피자식물의 주요 과(family)들 중 하나로서 

MADS-box 유전자들에 대한 연구가 거의 이루어지지 않은 꿀풀과 

식물들에 대하여 Harley et al. (2004)의 분류체계에 따라 이들을 대

표할 수 있는 분류군들을 선정하고 선정한 분류군들에서 ABCDE 유

전자들을 검출하고 이들 유전자들의 계통을 밝히고자 한다. 지금까지 

보고된 꿀풀과 내의 MADS-box 유전자들은 Clerodendrum 

(Ajugoideae), Betonica (Lamioideae), Salvia (Nepetoideae)의 분

류군에서 B-class gene들이 있는데(Bremer et al. 2004; Aagaard 

et al. 2005; Lee and Irish 2011), 이들은 꿀풀목 수준에서의 

MADS-box 유전자에 대한 연구에서 포함된 것으로 꿀풀과 내에서의 

MADS-box 유전자들에 대한 전반적인 조사는 아직까지 이루어진 적

이 없다. 본 연구에서는 1) 꿀풀과의 선별된 분류군들에 대하여 B-

class 유전자들을 중심으로 MADS-box 유전자들을 찾아 그 염기서

열을 밝히고, 2) 기존에 보고된 꿀풀과 및 근연분류군들의 MADS-

box 유전자들과의 통합분석을 하여, 3) MADS-box 유전자들의 진화 

양상을 밝히고자 한다.  
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Ⅱ. 재료 및 방법 
 

1. 재료 

피자식물의 주요 과 중 하나인 꿀풀과(Lamiaceae s.l.) 식물을 

대상으로 MADS-box 유전자들의 분화과정에 대하여 조사하고자 최

근의 꿀풀과의 분류체계(Harley et al. 2004)를 바탕으로 그가 제시

한 7아과들 중 5개 아과에 해당하는 9분류군들을 포함하였다(Table 

2). 이들 분류군에는 Harley et al. (2004) 이전의 분류체계에서는 

꿀풀과에 속하지 않고 마편초과(Verbenaceae J.st.-Hil.)에 속해왔던 

subfamily Viticoideae와 subfamily Ajugoideae의 종을 포함하고 있

다(Table 2). 모나라벤더(Plectranthus 'Mona Lavender '), 산박하

(Isodon inflexus (Thunb.) Kudo), 참골무꽃(Scutellaria strigillosa 

Hemsl.), 향유(Elsholtzia ciliata (Thunb.) Hyl.)를 제외하고는 모두 

야외에서 채집하여 액체 질소에 넣어 실험실로 운반하여 즉시 RNA 

추출을 진행하였고 일부는 RNA 추출 때까지 -80℃의 초저온 냉동

고에 보관하였다(Table 2). 실험에 사용된 증거표본들은 성신여자대

학교 식물표본관(SWU)에 보관하였다(Table 2). 

이들 분류군에 대한 genomic DNA 분석을 위해서는 누리장나

무(Clerodendrum trichotomum Thunb.), 순비기나무(Vitex 

rotundifolia L.f.), 모나라벤더는 RNA 연구를 위한 시료와 동일한 시

료를 사용하였고(Table 2), 그 외 나머지 6분류군에 대해서는 현재 

성신여자대학교에서 진행 중인 꿀풀과 DNA 바코드 프로젝트에 의해 

생성된 엽록체 DNA 염기서열 data를 이용하였다(unpublished). 계

통분석을 위한 외군(outgroup)으로는 최근 피자식물 전체에 대한 계

통연구에서 제시된 광의의 꿀풀과의 자매군으로 밝혀진 파리풀과  



 

14 

 

Table 2. Samples used in this study and their voucher 

information 

 

* Harley et al. (2004). 

  

Taxa 
Voucher for    

RNA study 

Voucher for 

DNA study 

Family Lamiaceae* 
  

Subfamily Viticoideae 
  

Vitex rotundifolia L.f. (순비기나무) 
M.L0005 

(SWU) 

M.L0005 

(SWU) 

Subfamily Ajugoideae 
  

Clerodendrum trichotomum Thunb. (누리장나무) 
M.L0004 

(SWU) 

M.L0004 

(SWU) 

Subfamily Scutellarioideae 
  

Scutellaria strigillosa Hemsl. (참골무꽃) 
M.L0006 

(SWU) 

skku-27928 

(SKKU) 

Subfamily Lamioideae 
  

Leonurus japonicus Houtt. (익모초) 
M.L0003 
(SWU) 

2005-1065 

(KUS) 

Subfamily Nepetoideae 
  

Dracocephalum argunense Fisch. ex Link (용머리) 
M.L0007 

(SWU) 
- 

Elsholtzia ciliata (Thunb.) Hyl. (향유) 
M.L0008 

(SWU) 
- 

Isodon inflexus (Thunb.) Kudo (산박하) 
M.L0001 
(SWU) 

2006-2432 

(KUS) 

Plectranthus 'Mona Lavender' (모나라벤더) 
M.L0002 

(SWU) 

M.L0002 

(SWU) 

Meehania urticifolia (Miq.) Makino (벌깨덩굴) 
M.L0009 

(SWU) 

2000-0674 

(KUS) 

Family Phrymaceae  
  

Phryma leptostachya var. asiatica H.Hara (파리풀) # 
H27630032 
(KHU) 
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(Phrymaceae Schauer)의 파리풀(Phryma leptostachya var. 

asiatica H.Hara)을 사용하였다(Table 2).  

 

2. 방법 

 

(1) 꿀풀과의 MADS-box 유전자들의 검출 및 계통분석 

 

1) cDNA 합성과 MADS 유전자의 증폭 

cDNA 합성과정과 MADS-specific degenerate primer에 의

한 MADS-box 유전자의 증폭은 Kramer et al. (1998)을 바탕으로 

이를 변형시켜 수행하였다. RNA를 추출하고자 하는 생체시료 또는 

냉동시료 약 0.1g을 ion bead와 함께 round-bottom 2㎖ micro 

tube (eppendorf, USA)에 넣고 액체질소를 이용하여 TissueLyser 

LT (Qiagen, Germany)로 파쇄하였다. 파쇄된 시료로부터 RNeasy 

Plant Mini Kit (Qiagen, USA)를 이용하여 total RNA를 추출하였으

며 추출과정은 사용자 설명서를 따랐다. 추출과정 중에 남아있는 

DNA는 DNase (DNA free Kit; Ambion, USA)를 처리하여 분해하였

다. 추출된 RNA로부터 cDNA를 합성하기 위한 역전사는 poly-T 

primer (5’-CCG GAT CCT CTA GAG CGG CCG C(T)17-3’)와 

SuperScript Ⅱ Reverse Transcriptase (Invitrogen, USA)를 사용

하여 사용자 설명서에 제시된 방법에 의해 reverse transcription을 

수행하였다. 

합성된 cDNA로부터의 MADS-box 유전자들의 증폭은 

MADS-box gene-specific degenerate primer (5’-GGG GTA CCA 

AYM GIC ARG TIA CIT AYT CIA AGM GIM G-3’)와 poly-T 
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primer (5’-CCG GAT CCT CTA GAG CGG CCG C(T)17-3’)를 이

용하여 수행하였다(Kramer et al. 1998). PCR 반응은 전체 부피 50

㎕에 1/10~1/100로 희석시킨 cDNA와 primer (10pmole), Promega 

(USA)의 5X GoTaq Flexi Buffer (10㎕), MgCl2 (1.5~3mM), dNTP 

Mix (0.2mM), GoTaq DNA Polymerase (1.25u)를 포함하였다. 

S1000 Thermal Cycler (BIO-RAD, USA)를 이용하여 Kramer et al. 

(1998)에 의해 제시된 touchdown cycle을 이용하여 PCR을 수행하

였다. Kramer et al. (1998)의 MADS-box gene-specific primer가 

작동하지 않았던 분류군들의 DEF-like 유전자들의 검출을 위해 

Lamiaceae DEF-specific primer인 Lam-DEF (5’-AAT GGI CTS 

TTC AAR AAR GCK CAT-3’)를 제작하여 사용하였다. 이를 위한 

PCR은 95℃에서 3분간 pre-denaturation한 후, 95℃에서 30초

(denaturation), 52℃에서 30초(annealing), 72℃에서 30초

(extension)의 반응을 한 cycle로 하여 35회 반복하고, 최종적으로 

72℃에서 7분간 extension하여 수행하였다. 

반응을 통해 증폭된 PCR 산물은 0.001% EtBr을 포함하는 

1.3% agarose gel에서 150V로 15분간 전기영동 한 후 자외선 램프 

하에서 band를 확인하였다. PCR band의 size 비교를 위한 marker로

는 100 bp DNA Ladder Marker (ElpisBiotech, Taejeon, Korea)를 

사용하였다. Band의 크기가 약 800 bp 이상인 것을 잘라낸 후 Expin 

Gel SV kit (GeneAll, Seoul, Korea)를 사용하여 정제 후 이를 

cloning하였다. 

 

2) Cloning과 염기서열 결정 

정제된 band들은 TOPcloner TA kit (Enzynomics, Korea)와 
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DH5α competent E. coli (Enzynomics, Korea)를 이용하여 

cloning하였다. Cloning cell 배양을 위한 LB-agar 배지에는 200㎍/

㎖ 농도의 ampicillin을 포함시켰으며 형성된 각각의 colony들은 

liquid culture 후에 Exprep Plasmid SV mini kit (GeneAll, Seoul, 

Korea)를 사용하여 plasmid DNA를 분리해냈다. 정제된 각각의 

plasmid DNA는 M13forward (5’-GTT TTC CCA GTC ACG AC-3’)

와  M13reverse (5’-CAG GAA ACA GCT ATG AC-3’) universal 

primer를 이용하여 염기서열을 결정하였다. 염기서열의 결정은 

Macrogen사(Seoul, Korea)에 의뢰하여 ABI PRISM 3730xl 

sequencer (ABI, USA)를 이용하여 수행되었다. 얻어진 염기서열들

은 Sequencher 4.9 (Gene Codes Corporation, Ann Arbor, USA)를 

이용하여 forward sequence와 reverse sequence를 정렬 후 editing

하였다. 

 

3) 계통분석 

cDNA로부터 결정된 유전자들은 MEGA 5.1 (Tamura et al. 

2011)을 이용하여 amino-acid 변환을 위한 frame을 결정하였다. 정

렬된 데이터들은 다음과 같은 세 개의 matrix를 만들어 분석하였다: 

matrix Ⅰ) 검출된 모든 MADS-box 유전자들의 상동성(이종간의 

상동성: orthology) 파악을 위한 전체 data; 꿀풀과의 MIKCc-type 

MADS-box 유전자 + Arabidopsis의 MIKC-type (type Ⅱ) 

MADS-box 유전자(Alvarez-Buylla et al. 2000b), matrix Ⅱ) B-

class 유전자들 내에서 GLO의 분석을 위한 GLO data; 꿀풀과의 

GLO + NCBI (National Center for Biotechnology Information, 미

국 국립생물공학정보센터)에서 blast 검색을 통해 얻은 Lamiids 
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(Euasterids Ⅰ)와 Campanulids (Euasterids Ⅱ)의 GLO, matrix 

Ⅲ) B-class 유전자들 내에서 DEF의 분석을 위한 DEF data; 꿀풀과

의 DEF + NCBI에서 blast 검색을 통해 얻은 Lamiids와 

Campanulids의 DEF. 각각의 data set은 MEGA 5.1에 탑재되어 있

는 ClustalW (Thompson et al. 1997)에 의해 default option을 사용

하여 amino-acid 상태로 정렬하였다. 정렬된 amino-acid matrix들

은 DNA matrix로 전환하여 계통분석에 사용하였다. 계통분석은 

Maximum Likelihood (ML) 방법으로 실시하였으며 ML tree의 최적 

모델 선택을 위한 model test 시행 결과 세 matrix 모두에서 

GTR+G+I (GTR = General Time Reversible model, G+I = 

Gamma distributed with Invariant sites)가 lnL 값이 가장 높은 최

적 모델이었고, 이를 사용하여 ML 분석을 실시하였다. 계통도를 이루

는 각 node의 신뢰도는 500회의 bootstrap 분석을 통해 얻어졌으며 

gaps/missing data는 partial deletion의 option을 사용하였고, 

Heuristic search는 Subtree-Pruning-Regrafting - Extensive 

(SPR level 5) option으로 수행하였다. 각각의 분석에서 외군

(outgroup)은 matrix Ⅰ에서 Arabidopsis의 MIKC*-type MADS-

box 유전자, matrix Ⅱ에서 Campanulids의 GLO, matrix Ⅲ에서 

Campanulids의 DEF로 설정하였다. 

 

(2) gDNA 추출과 염기서열 결정 

 

1) DNA 추출 

DNA를 추출하고자 하는 식물의 신선한 잎 약 0.1g, 또는 표

본에서 채취한 잎 약 0.03g을 TissueLyser LT (Qiagen, Germany)
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를 이용하여 파쇄한 후, Plant SV mini Kit (GeneAll, Seoul, Korea)

를 사용하여 제공된 사용자 설명서에 따라 DNA를 추출하였다. 

 

2) 엽록체 DNA 염기서열 결정 

해당 분류군들의 엽록체 유전자 구간에 의한 계통분석을 위해 

많은 변이를 포함하고 있다고 알려져 있는 trnH~psbA 구간과 

psbK~psbI 구간을 선택하였다(Kress et al. 2005; Pennisi 2007; 

Kress and Erickson 2007). 이들은 DNA barcode 연구를 위해 사용

된 바 있는 primer들인 trnH primer (5’-CGC GCA TGG TGG ATT 

CAC AAT CC-3’)와 psbA primer (5’-GTT ATG CAT GAA CGT 

AAT GCT C-3’), psbK primer (5’-TTA GCC TTT GTT TGG 

CAA G-3’)와 psbI primer (5’-AGA GTT TGA GAG TAA GCA 

T-3’)를 이용하여 증폭한 후 염기서열을 결정하였다(Pennisi 2007; 

Kress and Erickson 2007; Kress et al. 2005). 사용된 PCR 조건은 

95℃에서 3분간 pre-denaturation한 후, 95℃에서 30초

(denaturation), 52℃에서 30초(annealing), 72℃에서 30초

(extension)의 반응을 한 cycle로 하여 35회 반복하고, 최종적으로 

72℃에서 7분간 extension하여 수행하였다. 계통분석은 MADS-box 

유전자 분석과 동일한 방법으로 ML 분석을 실시하였다. 

 

3) 모나라벤더 DEF의 핵 유전체 염기서열 결정 

모나라벤더에서 DEF의 계통분석 결과 두 lineage의 유전자가 

존재함을 확인하였고(결과 참조) 두 lineage들을 각각 대표할 수 있

는 Pl.Mo.DEF3과 Pl.Mo.DEF4에 대하여 이들 각각의 genomic DNA 

구간의 염기서열 결정을 위한 specific-primer들을 제작하였다
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(Table 3). PCR을 위한 반응구간은 exon1~exon4 (fragment1; 

FRAG1)와 exon4~exon7 (fragment2; FRAG2)의 두 구간으로 나누

었으며, 이를 위해 각각의 exon1에 forward, exon4에 reverse 

primer, exon4에 forward, exon7에 reverse primer를 제작하였다

(Table 3). PCR은 엽록체 DNA 염기서열 증폭과정과 동일한 조건으

로 이루어졌으며, MEGA 5.1 (Tamura et al. 2011)을 이용하여 결정

된 cDNA 염기서열과 gDNA 염기서열을 비교하여 이들 두 유전자들

의 exon과 intron 부위를 결정하였다. Exon과 intron 서열의 명확한 

경계를 규정짓는 데에는 GT-AG 법칙을 따랐다(Burge et al. 1998). 

 

Table 3. Primers used for determination of genomic DNA 

sequences of DEF in Plectranthus ‘Mona Lavender’ 

 

  

Primer name Primer sequences 

Pl_Mo-DEF3f-FRAG1 5'-GCC AAG ATT TCT ATT CTC ATG ATT TCT A-3' 

Pl_Mo-DEF3r-FRAG1 5'-CAT AGA GCT GTG CAT ATC TTC GAT A-3' 

Pl_Mo-DEF3f-FRAG2 5'-TAT CGA AGA TAT GCA CAG CTC TAT G-3' 

Pl_Mo-DEF3r-FRAG2 5'-CAA GTA AAG CAT ATG TAG TGA GAT CCG-3' 

Pl_Mo-DEF4f-FRAG1 5'-CAA GAT TTC GAT TCT CAT GAT TTC TG-3' 

Pl_Mo-DEF4r-FRAG1 5'-AAT CAA ATT CAT GGA GGT GTC G-3' 

Pl_Mo-DEF4f-FRAG2 5'-CGA CAC CTC CAT GAA TTT GAT T-3' 

Pl_Mo-DEF4r-FRAG2 5'-CAA GTA AAG AAA ATG CAG TGA GGT CTA-3' 
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Ⅲ. 결 과 

 
1. 엽록체 DNA 구간을 이용한 계통분석 

 본 연구에서 꿀풀과 식물들의 MADS-box 유전자 검출을 위해 

포함한 아홉 분류군들의 계통관계를 파악하고자 외군인 파리풀을 포

함하여 두 엽록체 구간(trnH~psbA, psbK~psbI)을 분석하였다. 

 

(1) 염기서열 분석 

trnH~psbA 구간은 익모초의 염기서열이 309 bp로 가장 짧았

고 파리풀이 591 bp로 가장 길었다(Table 4). psbK~psbI 구간의 염

기서열은 익모초와 순비기나무가 동일하게 394 bp로 가장 짧았으며 

누리장나무가 421 bp로 가장 길었다(Table 4). 꿀풀과 분류군들 내 

 

Table 4. Length of two cpDNA regions (trnH~psbA and 

psbK~psbI) for nine taxa included in this study 

 

Taxa 
Sequence length (bp) 

Combined 
trnH-psbA psbK-psbI 

Vitex rotundifolia L.f. 428 394 822 

Clerodendrum trichotomum Thunb. 388 421 809 

Scutellaria strigillosa Hemsl. 382 401 783 

Leonurus japonicus Houtt. 309 394 703 

Dracocephalum argunense Fisch. ex Link 414 415 829 

Elsholtzia ciliata (Thunb.) Hyl. 402 400 802 

Isodon inflexus (Thunb.) Kudo 390 398 788 

Plectranthus 'Mona Lavender' 379 406 785 

Meehania urticifolia (Miq.) Makino 396 401 797 

Phryma leptostachya var. asiatica H.Hara 591 398 989 
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에서 두 유전자 구간을 합친 총 염기서열의 길이는 익모초의 염기서

열이 703 bp로 가장 짧았으며 용머리가 829 bp로 가장 길었다

(Table 4). 외군인 파리풀의 경우는 총 염기서열이 989 bp였는데 꿀

풀과 9분류군들 내 총 염기서열 길이의 평균이 약 790 bp 정도인 것

에 비하여 약 200 bp 가량이 더 길었다(Table 4). 

 

(2) 계통분석 

trnH~psbA와 psbK~psbI에 의한 엽록체 DNA 염기서열의 계

통분석 결과, 이전에 마편초과 식물로 인식되어 왔던 누리장나무는 

익모초와 자매군을 형성하였고(bootstrap value (BS) 72%), 순비기

나무는 계통수에서 가장 기부에 위치하였다(Fig. 3). 이는 마편초과 

일부를 꿀풀과에 포함시킨 Harley et al. (2004)의 결과를 지지하는  

 

 

Fig. 3. Phylogeny of Lamiaceae taxa used in this study based on two cpDNA 

regions (trnH~psbA, psbK~psbI). 
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결과이다(Fig. 3). 계통수에서 벌깨덩굴과 용머리는 자매군을 형성하

고 있고(BS 99%) 산박하와 모나라벤더 또한 자매군을 형성하며(BS 

100%) 서로 가까운 유연관계를 나타냈다(BS 85%; Fig. 3). 이들의 

바깥에는 향유가 가까운 계통관계를 형성하였으며(BS 99%), 참골무

꽃은 순비기나무를 제외한 모든 다른 분류군들과 자매군을 형성하였

다(BS 81%; Fig. 3). 

 

2. MADS-box 유전자들의 검출 

 

(1) 검출된 유전자들의 상동성 파악 및 명명 

개화하기 직전의 꽃들로부터 꿀풀과 식물 9종에 대한 MADS-

box 유전자들을 screening한 결과 총 93개의 MADS-box 유전자를 

검출하였다(Table 5). 검출된 전체 MADS-box 유전자들과 

Arabidopsis에서 발견된 유전자들과의 상동성을 파악하기 위하여 기

존에 알려져 있는 Arabidopsis의 108개 MADS-box 유전자들 중 

ABCDE 유전자들을 포함하는 44개의 type Ⅱ 유전자들을 선별한 후 

이들과 함께 꿀풀과에서 검출한 MADS-box 유전자들을 통합분석 하

였다(Fig. 4). 

Arabidopsis의 MIKC*-type 유전자들을 외군으로 설정한 계

통분석 결과는 새로 발견된 MIKCc-type 유전자들이 Arabidopsis의 

MIKCc-type 유전자들과 각각의 group을 이루었다(Fig. 4). 이로서 

새로 발견된 꿀풀과의 MADS-box 유전자들이 Becker and 

Theissen (2003)이 설정한 14개의 MIKCc-type subfamily들에서 

각각 어느 subfamily에 속하는 유전자인지 판별되었다(Fig. 4). 그 

결과에 의하여 각 분류군의 학명의 약자와 subfamily명을 조합하여 
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Table 5. MADS-box genes detected in this study 

 

Taxa 
Gene name 

(# of detected clones) 
Subfamily 

Putative 

function 

Subfamily Viticoideae 

Vitex rotundifolia L.f.  
  

 Vi.ro.SQUA1 (2) SQUA A 

 
Vi.ro.SQUA2 (1) SQUA A 

 
Vi.ro.SQUA3 (1) SQUA A 

 
Vi.ro.GLO1 (4) GLO B 

 
Vi.ro.GLO2 (1) GLO B 

 
Vi.ro.DEF (1) DEF B 

 
Vi.ro.AGL2 (1) AGL2 E 

Subfamily Ajugoideae 

Clerodendrum trichotomum Thunb. 
  

 Cl.tr.SQUA (1) SQUA A 

 
Cl.tr.GLO1 (2) GLO B 

 
Cl.tr.GLO2 (1) GLO B 

 
Cl.tr.GLO3 (1) GLO B 

 
Cl.tr.GLO4 (1) GLO B 

 
Cl.tr.GLO5 (1) GLO B 

Subfamily Scutellarioideae 

Scutellaria strigillosa Hemsl.  
  

 Sc.st.SQUA1 (1) SQUA A 

 
Sc.st.SQUA2 (1) SQUA A 

 
Sc.st.GLO1 (1) GLO B 

 
Sc.st.GLO2 (1) GLO B 

 
Sc.st.GLO3 (1) GLO B 

 
Sc.st.GLO4 (6) GLO B 

 
Sc.st.DEF (1) DEF B 

 
Sc.st.AGL15 (1) AGL15 - 

Subfamily Lamioideae 

Leonurus japonicus Houtt.  
   

 Le.ja.SQUA1 (1) SQUA A 

 
Le.ja.SQUA2 (1) SQUA A 

 
Le.ja.SQUA3 (1) SQUA A 

 
Le.ja.SQUA4 (1) SQUA A 

 
Le.ja.GLO1 (1) GLO B 

 
Le.ja.GLO2 (1) GLO B 

 
Le.ja.GLO3 (5) GLO B 

 
Le.ja.GLO4 (1) GLO B 

 
Le.ja.DEF (2) DEF B 

 
Le.ja.AGL2 (1) AGL2 E 
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Table 5. Continued 

 

Taxa 
Gene name 

(# of detected clones) 
Subfamily 

Putative 

function 

 
Le.ja.AGL17 (1) AGL17 - 

Subfamily Nepetoideae 

Dracocephalum argunense Fisch. ex Link  
  

 Dr.ar.SQUA1 (6) SQUA A 

 
Dr.ar.SQUA2 (1) SQUA A 

 
Dr.ar.GLO1 (1) GLO B 

 
Dr.ar.GLO2 (15) GLO B 

 
Dr.ar.GLO3 (1) GLO B 

 
Dr.ar.GLO4 (2) GLO B 

 
Dr.ar.DEF (2) DEF B 

 
Dr.ar.FLC (1) FLC - 

Elsholtzia ciliata (Thunb.) Hyl.    

 El.ci.SQUA1 (2) SQUA A 

 
El.ci.SQUA2 (1) SQUA A 

 
El.ci.SQUA3 (1) SQUA A 

 
El.ci.SQUA4 (2) SQUA A 

 
El.ci.SQUA5 (1) SQUA A 

 
El.ci.SQUA6 (5) SQUA A 

 
El.ci.SQUA7 (1) SQUA A 

 
El.ci.GLO1 (1) GLO B 

 
El.ci.GLO2 (1) GLO B 

 
El.ci.DEF (3) DEF B 

 
El.ci.AG (1) AG C 

 
El.ci.AGL2 (2) AGL2 E 

 
El.ci.FLC1 (2) FLC - 

 
El.ci.FLC2 (1) FLC - 

Isodon inflexus (Thunb.) Kudo    

 Is.in.SQUA1 (1) SQUA A 

 
Is.in.SQUA2 (1) SQUA A 

 
Is.in.SQUA3 (1) SQUA A 

 
Is.in.GLO1 (1) GLO B 

 
Is.in.GLO2 (5) GLO B 

 
Is.in.GLO3 (1) GLO B 

 
Is.in.GLO4 (1) GLO B 

 
Is.in.GLO5 (1) GLO B 
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Table 5. Continued 

 

 

Taxa 
Gene name 

(# of detected clones) 
Subfamily 

Putative 

function 

 
Is.in.DEF (1) DEF B 

 
Is.in.FLC1 (1) FLC - 

 
Is.in.FLC2 (1) FLC - 

 
Is.in.AGL6 (1) AGL6 - 

Plectranthus 'Mona Lavender'    

 Pl.Mo.SQUA (1) SQUA A 

 
Pl.Mo.GLO1 (1) GLO B 

 
Pl.Mo.GLO2 (3) GLO B 

 
Pl.Mo.GLO3 (1) GLO B 

 
Pl.Mo.GLO4 (1) GLO B 

 
Pl.Mo.GLO5 (1) GLO B 

 
Pl.Mo.GLO6 (1) GLO B 

 
Pl.Mo.GLO7 (1) GLO B 

 
Pl.Mo.GLO8 (1) GLO B 

 
Pl.Mo.GLO9 (1) GLO B 

 
Pl.Mo.GLO10 (4) GLO B 

 
Pl.Mo.GLO11 (2) GLO B 

 
Pl.Mo.GLO12 (1) GLO B 

 
Pl.Mo.GLO13 (1) GLO B 

 
Pl.Mo.GLO14 (1) GLO B 

 
Pl.Mo.GLO15 (1) GLO B 

 
Pl.Mo.GLO16 (1) GLO B 

 
Pl.Mo.GLO17 (13) GLO B 

 
Pl.Mo.DEF1 (2) DEF B 

 
Pl.Mo.DEF2 (1) DEF B 

 
Pl.Mo.DEF3 (4) DEF B 

 
Pl.Mo.DEF4 (1) DEF B 

 
Pl.Mo.DEF5 (2) DEF B 

Meehania urticifolia (Miq.) Makino   

 Me.ur.SQUA (1) SQUA A 

 
Me.ur.GLO1 (2) GLO B 

 
Me.ur.GLO2 (1) GLO B 

 
Me.ur.STMADS11 (2) STMADS11 - 

 



 

27 

 

 

Fig. 4. Maximum likelihood tree from the analysis of Arabidopsis MIKC-type 

MADS-box genes and the genes newly identified in Lamiaceae. Boxes 

indicate Arabidopsis MADS-box genes. Pl.Mo, Plectranthus ‘Mona Lavender’; 

Is.in, Isodon inflexus; El.ci, Elsholtzia ciliata; Me.ur, Meehania urticifolia; 

Dr.ar, Dracocephalum argunense; Le.ja, Leonurus japonicus; Vi.ro, Vitex 

rotundifolia; Sc.st, Scutellaria strigillosa; Cl.tr, Clerodendrum trichotomum.  
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Fig. 4. Continued. 
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각각의 유전자들에 대하여 명명하였다(Table 5). 동일한 분류군에서 

각 subfamily에 2개 이상의 유전자들을 검출한 경우 유전자 뒤에 번

호를 부여하여 이들을 구분하였다(Table 5). 각 분류군에서 검출한 

유전자 개수는 중복개수를 제외하고 순비기나무에서 7개, 누리장나무

에서 6개, 참골무꽃에서 8개, 익모초에서 11개, 용머리에서 8개, 향

유에서 14개, 산박하에서 12개, 모나라벤더에서 23개, 벌깨덩굴에서 

4개를 검출하여 총 93개의 MADS-box 유전자를 검출하였다(Table 

5). Subfamily별로는 A-class의 SQUA에서 24개, B-Class의 GLO

와 DEF에서 각각 45개와 11개, C-class의 AG에서 1개, E-class의 

AGL2에서 3개, FLC에서 5개, 그리고 AGL6, STMADS11, AGL17, 

AGL15에서 각각 1개씩의 유전자들을 검출하였다(Table 5). 이 유전

자들에 의한 계통수에서 A-class 유전자들인 SQUA clade (BS 98%)

는 AGL6 clade (BS 99%) 및 E-class의 AGL2 clade (BS 88%)와 

하나의 clade를 형성하고 있었으며(BS 76%), 이들 내에서 AGL2와 

AGL6 subfamily들은 서로 자매군을 형성하는 것으로 나타났다(BS 

92%; Fig. 4). B-class 유전자의 두 개의 subfamily들로 알려져 있

는 GLO clade (BS 99%)와 DEF clade (BS 99%) 또한 서로 자매군

을 형성하였다(BS 87%; Fig. 4). 이 밖에 C-class 유전자들인 AG 

clade (BS 99%), STMADS11 clade (BS 89%), TM3 clade (BS 

95%), FLC clade (BS 98%), AGL17 clade (BS 99%), 외군인 

MIKC* clade (BS 94%)들은 모두 높은 지지도를 갖는 각각의 group

별 clade를 형성하였다(Fig. 4). 그러나 AGL15 및 GGM13 

subfamily의 유전자들은 bootstrap 수치 50% 이하의 매우 낮은 지

지도를 갖는 clade를 형성하였다(Fig. 4). 
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(2) 꿀풀과 식물의 GLO의 계통 

두 group의 B-class 유전자들 중 한 lineage인 GLO에 대하

여 꿀풀과 식물들의 종 다양화의 역사 동안 일어난 유전자 중복

(gene duplication)의 양상을 파악하고자 검출된 꿀풀과의 GLO들과 

지금까지 GenBank에 등재되어 있는 모든 Lamiids의 GLO들을 함께 

계통분석 하였다(Fig. 5). ML 분석 결과 많은 종내 유전자 중복들이 

확인되었으며, 종간의 공통된 유전자 중복도 확인되었다: 모나라벤더

와 산박하의 공동조상에서 GLO의 유전자 중복이 일어났으며, 산박하

에서는 두 group의 GLO들 중 한 group의 GLO만 검출되었다(Fig. 

5). 모나라벤더와 산박하의 전체 GLO들은 함께 하나의 clade를 형성

하였고(BS 97%), 이들 내에서 모나라벤더의 GLO들은 다시 두 개의 

clade로 나뉘었는데(각각 BS 97%, BS 100%), 모나라벤더의 두 

GLO clade들 중 하나의 clade가 산박하의 GLO들과 자매군을 형성하

였다(BS 67%; Fig. 5). 모나라벤더와 산박하 이외의 분류군의 GLO

들에서는 종간에 공통적 유전자 중복 현상이 발견되지 않았다(Fig. 

5). 모나라벤더와 산박하의 GLO들은 향유, salvia, 벌깨덩굴, 용머리

의 GLO들과 하나의 clade를 형성하였고(BS 98%), 참골무꽃의 GLO

들은 꿀풀과 내에서 독립된 clade를 형성하였다(BS 100%; Fig. 5). 

누리장나무를 포함하고 있는 Clerodendrum 속의 GLO들은 하나의 

clade를 형성하였으며(BS 100%), 순비기나무와 익모초의 GLO들은 

서로 자매군을 형성하였다(BS 65%; Fig. 5). 꿀풀과의 GLO들에 의

한 계통수는 엽록체 유전자들에 의한 계통수와 대체로 일치하였다

(Figs. 3 and 5). 꿀풀과의 GLO들은 모두 단계통을 형성하였으며(BS 

69%), 근연분류군들과의 계통 관계에서 꿀풀과가 속해있는 

Lamiales (꿀풀목)의 GLO들 또한 강력히 지지되는 하나의 clade를  
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Fig. 5. Phylogeny of GLO-like B-class MADS-box genes in Lamiids. Stars 

indicate gene duplication events excluding duplications in each species. 

Abbreviations are as in Fig. 4.  
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Fig. 5. Continued. 
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형성하였다(BS 100%; Fig. 5). Lamiids와 Campanulids의 GLO들은 

각각 하나의 clade를 이루지 못하여 Lamiids+Campanulids 전체에서

의 유전자 중복 가능성을 보였다(Fig. 5). 각각의 목(order) 수준에

서의 GLO들은 Solanales를 제외하고는 모두 단계통을 형성하였다: 

Gentianales (BS 98%), Garryales (BS 100%), Aquifoliales (BS 

91%), Dipsacales (BS 58%), Asterales (BS 91%)의 GLO들은 모두 

단계통으로 나타났다(Fig. 5). 

 

(3) 꿀풀과 식물의 DEF 의 계통 

또 다른 하나의 B-class 유전자 group인 DEF lineage에 대

하여 GLO 분석과 동일한 방법으로 계통분석을 실시하였다(Fig. 6). 

검출된 꿀풀과의 DEF들과 지금까지 GenBank에 등재되어 있는 모든 

Lamiids의 DEF들을 함께 ML 방법으로 분석한 결과 GLO 분석과 동

일한 양상의 종간 유전자 중복이 확인되었다: GLO의 분석 결과와 마

찬가지로 모나라벤더와 산박하의 공동 조상에서 DEF의 유전자 중복

이 일어났으며, 산박하에서는 두 group의 DEF들 중 한 group만 검

출되었다(Fig. 6). 모나라벤더와 산박하의 모든 DEF들은 함께 하나

의 clade를 형성하였고(BS 90%), 이들 내에서 모나라벤더의 DEF들

은 다시 두 개의 clade로 나뉘었는데(각각 BS 99%, BS 100%), 모

나라벤더의 두 DEF clade들 중 하나의 clade가 산박하의 DEF와 자

매군을 형성하였다(BS 91%; Fig. 6). 모나라벤더와 산박하의 모든 

DEF들은 향유, 용머리, Salvia의 DEF들과 하나의 clade를 형성하였

으며(BS 89%), 익모초, Betonica, Clerodendrum, 참골무꽃, 순비기

나무의 DEF들은 꿀풀과 내에서 또 다른 하나의 clade를 형성하였다

(BS 66%; Fig. 6). 꿀풀과의 DEF들에 의한 계통수는 엽록체 유전자 
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Fig. 6. Phylogeny of DEF-like B-class MADS-box genes in Lamiids. Stars 

indicate gene duplication events excluding duplications in each species. 

Abbreviations are as in Fig. 4. 
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Fig. 6. Continued. 
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들에 의한 총 계통수와 대체로 일치하였다(Figs. 3 and 6). 꿀풀과의 

DEF들은 모두 단계통을 형성하였으며(BS 87%), 근연분류군들과의 

계통 관계에서 꿀풀과가 속해있는 Lamiales의 DEF들 또한 하나의 

clade를 형성하였다(BS 86%; Fig. 6). Lamiids와 Campanulids의 

DEF들은 각각 하나의 clade를 이루었으며(각각 BS 97%, BS 52%), 

각각의 목(order) 수준에서의 DEF들 또한 모두 단계통을 형성하였

다: Gentianales (BS 93%), Solanales (BS 95%), Apiales (BS 

99%), Asterales (BS 100%)의 DEF들 모두 단계통으로 나타났다 

(Fig. 6). 

 

(4) 모나라벤더 DEF의 구조 

모나라벤더에서 서로 다른 DEF들은 모두 다섯 개가 검출되었

는데 이들은 두 lineage를 형성하였다(Fig. 6). 각각의 lineage들을 

대표할 수 있는 Pl.Mo.DEF3과 Pl.Mo.DEF4에 대하여 이들 유전자 

 

Fig. 7. Structure of genomic DNA for two major DEF genes (Pl.Mo.DEF3 and 

Pl.Mo.DEF4). *, predicted exon length based on previously reported complete 

DEF-like genes (DEF-like gene in pepper; unpublished). 
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구간의 genomic DNA를 결정하여 exon/intron 구조를 파악하였다

(Fig. 7). 그 결과 두 유전자에서 공통적으로 각각 7개 이상의 exon

과 6개 이상의 intron이 존재함을 확인하였다(Fig. 7). Exon1 구간의 

염기서열 결정을 위해 제작한 primer는 염기서열의 5’ 끝 부분에서 

약 100 bp 이후의 서열이므로 exon1의 5’ end는 결정하지 못하였다. 

그러나 기존에 전체 유전자 구간이 결정되어 보고된 유전자들과 비교

할 때(Kim et al. 2005) 결정하지 못한 exon1의 나머지 구간은 99 

bp로 추정 가능하였다. 이에 따른 Pl.Mo.DEF3과 Pl.Mo.DEF4의 

exon의 길이는 exon1~exon6까지 두 유전자 간에 서로 동일하였으

나 exon7 부위에서 Pl.Mo.DEF4가 24 bp 더 길었다(Fig. 7). 두 유

전자 간의 intron의 길이는 intron3과 intron5를 제외한 나머지 모든 

intron에서 Pl.Mo.DEF4가 Pl.Mo.DEF3보다 더 길었으며 이 중 최대

치의 차이를 보인 intron4는 Pl.Mo.DEF4가 Pl.Mo.DEF3보다 240 

bp 더 길었다(Fig. 7). Genomic DNA 상의 전체 유전자 구간은 

Pl.Mo.DEF3이 1653 bp, Pl.Mo.DEF4가 1947 bp로 나타났다(Fig. 

7). 

두 유전자에서 발견된 총 12개의 intron 염기서열들은 모두 

GT로 시작해서 AG로 끝나는 공통서열을 갖는 것이 확인되었다(Fig. 

8). 이를 Arabidopsis의 주요 intron donor/acceptor site 

(Hebsgaard et al. 1996; Brown and Simpson 1998; Lorkovic et al. 

2000)와 비교해본 결과 몇몇 염기서열들이 서로 일치함을 보였다

(Fig. 8). 
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A   Gene structure of Pl.Mo.DEF3 

 

 

 

Fig. 8. Gene structure of two DEF genes representing two major lineages of 

DEF in Plectranthus ‘Mona Lavender’. (A) Pl.Mo.DEF3 and (B) Pl.Mo.DEF4. 5’ 

end of exon1 is incomplete. Arrows indicate primers sites used for genomic 

DNA sequencing and shade areas indicate exon regions. Boxes indicate intron 

donor/acceptor sequences. Matched sequences with intron donor/acceptor 

sequences of Arabidopsis are indicated in bold.  
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B   Gene structure of Pl.Mo.DEF4 

 

 

 

Fig. 8. Continued. 
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Ⅳ. 고 찰 

 

본 연구는 지금까지 많은 연구가 이루어지지 못한 꿀풀과 내

에서의 B-class MADS-box 유전자들에 대하여 이들의 계통과 진화

를 파악고자 하였다. 이를 위해 꿀풀과에서 아홉 분류군을 선별하여 

MADS-box 유전자들을 검출하였고 선행연구들에서 밝혀진 MADS-

box 유전자들과 함께 통합분석 하였다. 

 

1. 꿀풀과의 MIKCc-type MADS-box 유전자들의 계통 

Harley et al. (2004)이 제시한 꿀풀과의 7아과들 중 5아과를 

대변하는 9개의 선별된 분류군들에서(Table 2) GLO, DEF, AGL15, 

STMADS11, FLC, AG, AGL17, AGL2, AGL6, SQUA의 10개의 

MADS-box gene subfamily에 해당하는 총 93개의 MIKCc-type 

MADS-box 유전자들을 발견하였다(Table 5). 발견된 유전자들에 대

해서 Arabidopsis 유전자들과의 상동성을 파악하고자 기존에 알려져 

있는 Arabidopsis의 유전자들 중 ABCDE 기능을 포함하는 type Ⅱ 

유전자들과 통합분석을 하였다(Fig. 4; Arabidopsis Genome 2000; 

Alvarez-Buylla et al. 2000b; Parenicova et al. 2003). 그 결과 나

타난 계통수에서 대부분의 MADS-box gene subfamily들은 높은 지

지도를 보이며(BS >89%) Arabidopsis 유전자들과 통합된 하나의 

clade를 형성하였다(Fig. 4). 이로서 다음과 같은 예외적 경우를 제외

하고 본 연구에서 발견한 유전자들이 MADS-box gene family에 속

하는 것과 각각의 유전자들의 subfamily들이 확인되었다(Fig. 4). 그

러나 예외적인 경우는 Sc.st.AGL15가 속해있는 AGL15 subfamily의 

유전자들은 하나의 clade를 형성하지 못하고 두 개의 clade로 나뉜 
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것이다(Fig. 4). AGL15 subfamily는 최초로 이 lineage를 인식한 

Becker and Theissen (2003)의 연구에서도 57%의 bootstrap 값으

로 묶여 하나의 subfamily로 인식하기에는 신뢰도가 부족하였다. 따

라서 본 연구 결과는 AGL15 subfamily로 인식되어온 유전자들이 두

개의 독립적인 subfamily로 인식되어야함을 지지하고 있다. 

계통수에서 B-class 유전자들인 GLO와 DEF subfamily는 서

로 자매군을 형성하였으며(BS 87%; Fig. 4) 이를 Becker and 

Theissen (2003)의 연구와도 비교해 본 결과 동일하게 나타났다. 

AGL2, AGL6, SQUA subfamily들 간의 유연관계 또한 Becker and 

Theissen (2003)의 연구와 동일하게 나타나 이들의 계통관계가 재

확인 되었다(Fig. 4). 

 

2. 꿀풀과의 B-class MADS-box 유전자들의 중복과 소실 

본 연구를 통해 모나라벤더와 산박하에서 B-class MADS-box 

유전자들(GLO, DEF)의 중복과 소실이 일어남을 발견하였다(Figs. 5, 

6, and 9). 꿀풀과의 B-class 유전자들을 주요 연구대상으로 삼은 

본 연구의 목적에 따라 GLO와 DEF는 기존에 보고된 꿀풀과 및 근연

분류군들(Lamiids, Campanulids)의 유전자들과 함께 재분석되었는데, 

모든 꿀풀과 종들의 유전자들은 GLO, DEF 두 lineage에서 모두 단

계통으로 나타났으며, B-class 유전자들에 의한 계통은 엽록체 DNA 

(trnH~psbA, psbK~psbI)에 의한 종들의 계통수를 대체로 잘 반영

하고 있었다(Figs. 3, 5, and 6). 이 중 자매군을 형성하고 있는 모나

라벤더와 산박하에서는 GLO와 DEF 모두에서 공통된 패턴의 종간 유

전자 중복이 일어남을 발견하였다(Figs. 5, 6, and 9). 이들의 양상은 

모나라벤더와 산박하의 공동 조상에서 유전자 중복이 일어나고 이후 
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진화과정에서 산박하의 한 lineage가 소실된 것으로 보여진다(Fig. 

9). 그러나 screening한 유전자의 수가 적어 산박하에서 다른 한 

lineage의 유전자를 발견하지 못했을 가능성도 배제할 수는 없다. 그

러나 GLO와 DEF subfamily에서 동일한 패턴의 계통수를 확인할 수 

있어 유전자 소실의 가능성이 더 크다고 할 수 있다(Fig. 9).  

Multi gene family 유전자들의 진화 과정에서 중복이 일어나기

도 하는 반면 유전자의 소실이 일어나기도 하는데 모나라벤더와 산박

하의 경우 이 두 현상을 모두 발견할 수 있었다(Fig. 9). 식물체는 유 

 

 

Fig. 9. Phylogeny of B-Class MADS-box genes in Lamiaceae. Pl.Mo, 

Plectranthus ‘Mona Lavender’; Is.in, Isodon inflexus; El.ci, Elsholtzia ciliata; 

Me.ur, Meehania urticifolia; Dr.ar, Dracocephalum argunense; Sc.st, 

Scutellaria strigillosa; Cl.tr, Clerodendrum trichotomum; Le.ja, Leonurus 

japonicus; Vi.ro, Vitex rotundifolia. 
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전자 중복이 일어난 후 동일한 유전자를 둘 이상 가지고 있는 것이 

불필요해지므로 중복된 유전자에서 어떠한 변화가 일어날 가능성이 

커진다. 즉 중복 사건으로 인해 둘 중 하나의 유전자는 새로운 기능

을 획득하거나, 혹은 기능을 잃고 소실되는 방향으로 진화가 일어날 

수 있다. 본 연구의 결과와 이를 비교해 볼 때 만약 산박하에서 모나

라벤더와의 공동 조상에서 유전자 중복이 일어난 이후 산박하의 한 

lineage에서만 유전자 소실이 일어났다고 한다면(Fig. 9), 모나라벤더

가 전자에 해당하며 산박하가 후자에 해당하는 것으로 판단된다. 산

박하의 경우는 중복된 두 유전자 중 하나가 진화적 선택에 영향을 받

지 않고 소실되었고, 모나라벤더의 경우 유전자 중복 이후 지속적으

로 유전체 내에 존재하는 것으로 볼 때 어떠한 기능을 획득하였을 것

으로 예상할 수 있다. 이들 종간에 유전자 중복 사건이 정확히 언제 

어떻게 일어났는지에 대해서는 추후 이에 대한 근연 분류군들을 추가

한 유전자 발현 및 기능 연구를 통해 이를 확인할 수 있을 것이다. 

유전자 중복이 유전체 전체 중복에 의해 발생했을 가능성에 

대한 근거자료를 찾기 위해 꿀풀과 전체에서 유전체 크기가 밝혀져 

있는 모든 종들을 영국의 Royal Botanical Gardens, Kew에서 관리하

는 genome size bank에서 조사해 보았다(Table 6). 그러나 모나라벤

더가 속해있는 Plectranthus 속과 산박하가 속해있는 Isodon 속의 

식물들 중 현재 유전체 크기가 밝혀져 있는 종은 찾을 수 없었다

(Table 6). 또한 염색체 숫자에 대한 자료가 전체 유전체의 중복 현 

상을 반영할 수 있으므로 그  가능성을 확인하고자 Isodon 속과 

Plectranthus 속 중 현재 염색체 수가 밝혀져 있는 모든 종들에 대해

서도 조사해 보았다(Table 7). Isodon 속의 염색체 수는 대부분 

2n=24로 나타났으며 산박하의 경우도 동일하였다(Table 7). 반면 
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Table 6. Genome sizes of Lamiaceae taxa 

 

Genus Species 1C (pg) Reference 

Vitex negundo 1.62 Ohri, 2002 

Vitex pinnata 1.44 Ohri, 2002 

Lavandula officinalis 5.65 Zonneveld et al., 2005 

Salvia glutinosa 1.07 Temsch et al., 2010 

Prunella vulgaris 0.65 Temsch et al., 2010 

Betonica alopecuros 2.42 Temsch et al., 2010 

Scutellaria altissima 0.4 Kubesová et al., 2010 

Stachys iva 0.94 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Salvia ringens 0.61 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Salvia sclarea 0.58 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Teucrium flavum 1.49 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Teucrium arduini 0.45 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Stachys recta 0.87 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Stachys sylvatica 1.28 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Teucrium montanum 0.6 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Thymus acicularis 0.61 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Salvia nemorosa 0.55 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Salvia verticillata 0.7 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Satureja cuneifolia 1.13 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Stachys menthaefolia 1.04 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Micromeria thymifolia 0.44 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Micromeria pseudocroatica 0.66 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Melittis melissophyllum 0.48 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Minthostachys acris 0.88 Schmidt-Lebuhn et al., 2008 

Minthostachys ovata 0.89 Schmidt-Lebuhn et al., 2008 

Minthostachys rubra 0.85 Schmidt-Lebuhn et al., 2008 

Minthostachys andina 0.88 Schmidt-Lebuhn et al., 2008 

Minthostachys mollis 0.84 Schmidt-Lebuhn et al., 2008 

Minthostachys dimorpha 0.87 Schmidt-Lebuhn et al., 2008 

Minthostachys latifolia 0.83 Schmidt-Lebuhn et al., 2008 

Minthostachys acutifolia 0.87 Schmidt-Lebuhn et al., 2008 

Minthostachys spicata 0.82 Schmidt-Lebuhn et al., 2008 

Minthostachys verticillata 0.86 Schmidt-Lebuhn et al., 2008 

Thymus migricus 0.71 Mahdavi and Karimzadeh, 2010 

Thymus daënensis 0.55 Mahdavi and Karimzadeh, 2010 

Thymus daënensis 1.21 Mahdavi and Karimzadeh, 2010 

Thymus eriocalyx 0.64 Mahdavi and Karimzadeh, 2010 

Phlomis tuberosa 2.02 Vesely et al., 2012 

Leonurus cardiaca 0.81 Bainard et al., 2011 
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Table 7. Chromosome numbers of Isodon and Plectranthus 

 

Taxa 
Chromosome 

number 
Reference 

Isodon (Schrad. ex Benth.) Spach 
  

Isodon effusus 2n=24 Yamashiro T et al., 2005 

Isodon inflexus (Thunb.) Kudo 2n=24 Yamashiro T et al., 2005 

Isodon japonicus (Burm. f.) H. Hara 2n=24 Yamashiro T et al., 2005 

Isodon japonicus var. glaucocalyx (Maxim.) H.W. Li 2n=24 Jin, Z. m. and W. Sha. 2004 

Isodon longitubus (Miq.) Kudo 2n=24 Yamashiro T et al., 2005 

Isodon ramosissimus (Hook. f.) Codd 2n=42 Morton, J. K. 1993 

Isodon shikokianus var. intermedius 2n=24 Yamashiro T et al., 2005 

Isodon shikokianus var. occidentalis 2n=24 Yamashiro T et al., 2005 

Isodon tricocarpus 2n=24 Yamashiro T et al., 2005 

Isodon umbrosus var. excisinflexus 2n=24 Yamashiro T et al., 2005 

Isodon umbrosus var. hakusanensis 2n=24 Yamashiro T et al., 2005 

Isodon umbrosus var. latifolius 2n=24 Yamashiro T et al., 2005 

Isodon umbrosus var. leucanthus 2n=24 Yamashiro T et al., 2005 

Plectranthus L'Her. 
  

Plectranthus assurgens (Baker) J.K. Morton 2n=26, 28 Morton, J. K. 1993 

Plectranthus barbatus Andrews n=14 Spellenberg, R. and D. Ward. 1988 

Plectranthus coetsa Buch.-Ham. ex D. Don n=12 Saggoo, M. I. 1983 

Plectranthus coetsa Buch.-Ham. ex D. Don n=12 Bir, S. S. and M. I. S. Saggoo. 1984 

Plectranthus coetsa Buch.-Ham. ex D. Don n=12 Gill, L. S. 1984 

Plectranthus coetsa Buch.-Ham. ex D. Don n=12 Bir, S. S. and M. I. S. Saggoo. 1981 

Plectranthus coetsa Buch.-Ham. ex D. Don n=12 Saggoo, M. I. and S. S. Bir. 1986 

Plectranthus coetsa Buch.-Ham. ex D. Don n=11 VIJ, S. P. and S. K. KASHYAP. 1975 

Plectranthus coetsa Buch.-Ham. ex D. Don n=12 VIJ, S. P. and S. K. KASHYAP. 1976 

Plectranthus coetsa var. macraei Hook. f. 2n=24 Krishnappa, D. G. and I. Basavaraj. 1982 

Plectranthus coetsa var. macraei Hook. f. n=12 Saggoo, M. I. and S. S. Bir. 1982 

Plectranthus fruticosus Wight 2n=56 Saggoo, M. I. 1983 

Plectranthus fruticosus Wight 2n=56 Bir, S. S. and M. I. S. Saggoo. 1982 

Plectranthus fruticosus Wight n=28 Bir, S. S. and M. I. S. Saggoo. 1985 

Plectranthus gerardianus Benth. n=12 Saggoo, M. I. 1983 

Plectranthus gerardianus Benth. n=12 Bir, S. S. and M. I. S. Saggoo. 1984 

Plectranthus gerardianus Benth. n=12 Gill, L. S. 1984 

Plectranthus gerardianus Benth. n=12 Bir, S. S. and M. I. S. Saggoo. 1981 

Plectranthus gerardianus Benth. n=12 Saggoo, M. I. and S. S. Bir. 1986 

Plectranthus gerardianus var. graciliflorus (Benth.) Hook. f. n=12 Saggoo, M. I. and S. S. Bir. 1982 

Plectranthus gerardianus var. graciliflorus (Benth.) Hook. f. n=12 Saggoo, M. I. and S. S. Bir. 1986 

Plectranthus glandulosus Hook. f. 2n=26, 28 Morton, J. K. 1993 

Plectranthus insignis Hook. f. 2n=30 Morton, J. K. 1993 

Plectranthus kamerunensis Gürke 2n=84 Morton, J. K. 1993 

Plectranthus macraei Benth. n=12 Saggoo, M. I. 1983 

Plectranthus macraei Benth. n=12 Bir, S. S. and M. I. S. Saggoo. 1985 

Plectranthus maddeni Benth. ex Hook. f. n=12 Saggoo, M. I. 1983 
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Table 7. Continued 

 

Taxa 
Chromosome 

number 
Reference 

Plectranthus maddeni Benth. ex Hook. f. n=12 Bir, S. S. and M. I. S. Saggoo. 1984 

Plectranthus maddeni Benth. ex Hook. f. n=12 Bir, S. S. and M. I. S. Saggoo. 1981 

Plectranthus maddeni Benth. ex Hook. f. n=12 Bir, S. S. and M. I. S. Saggoo. 1980 

Plectranthus mollis (Aiton) Spreng. n=14 Saggoo, M. I. 1983 

Plectranthus mollis (Aiton) Spreng. n=14 Bir, S. S. and M. I. S. Saggoo. 1985 

Plectranthus mollis (Aiton) Spreng. n=14 Bir, S. S. and M. I. S. Saggoo. 1981 

Plectranthus mollis (Aiton) Spreng. n=14 Saggoo, M. I. and S. S. Bir. 1981 

Plectranthus nilgherricus Benth. n=12 Saggoo, M. I. 1983 

Plectranthus nilgherricus Benth. n=12 Saggoo, M. I. and S. S. Bir. 1982 

Plectranthus nilgherricus Benth. n=12, 2n=24 Cherian, M. and P. I. Kuriachan. 1981 

Plectranthus nilghiricus Benth. n=12 Bir, S. S. and M. I. S. Saggoo. 1985 

Plectranthus nummularius Briq. n=14 Thoppil, J. E. and J. Jose. 1996a 

Plectranthus nummularius Briq. 2n=28 Thoppil, J. E. and J. Jose. 1996b 

Plectranthus parviflorus R. Br. 2n=34 Murray, B. G. and P. J. d. Lange. 1999  

Plectranthus punctatus subsp. punctatus 2n=28 Morton, J. K. 1993 

Plectranthus repens Wall. n=12 Saggoo, M. I. 1983 

Plectranthus repens Wall. n=12 Saggoo, M. I. and S. S. Bir. 1982 

Plectranthus repens Wall. n=12 Saggoo, M. I. and S. S. Bir. 1986 

Plectranthus rugosus Wall. ex Benth. n=12 Saggoo, M. I. 1983 

Plectranthus rugosus Wall. ex Benth. n=12 Bir, S. S. and M. I. S. Saggoo. 1984 

Plectranthus rugosus Wall. ex Benth. n=12 Gill, L. S. 1984 

Plectranthus rugosus Wall. ex Benth. n=12 Bir, S. S. and M. I. S. Saggoo. 1981 

Plectranthus rugosus Wall. ex Benth. n=12 VIJ, S. P. and S. K. KASHYAP. 1975 

Plectranthus rugosus Wall. ex Benth. n=12 VIJ, S. P. and S. K. KASHYAP. 1976 

Plectranthus scrophularioides Wall. ex Benth. n=12 Saggoo, M. I. 1983 

Plectranthus scrophularioides Wall. ex Benth. n=12 Saggoo, M. I. and S. S. Bir. 1982 

Plectranthus stocksii Hook. f. n=12 Saggoo, M. I. 1983 

Plectranthus stocksii Hook. f. n=12 Saggoo, M. I. and S. S. Bir. 1982 

Plectranthus stocksii Hook. f. n=12 Bir, S. S. and M. I. S. Saggoo. 1985 

Plectranthus striatus Benth. 2n=24 Krishnappa, D. G. and I. Basavaraj. 1982 

Plectranthus striatus Benth. n=12 Saggoo, M. I. 1983 

Plectranthus striatus Benth. n=12 Bir, S. S. and M. I. S. Saggoo. 1984 

Plectranthus striatus Benth. n=12 Gill, L. S. 1984 

Plectranthus striatus Benth. n=12 Bir, S. S. and M. I. S. Saggoo. 1981 

Plectranthus striatus Benth. n=12 Saggoo, M. I. and S. S. Bir. 1986 

Plectranthus tenuicaulis (Hook. f.) J.K. Morton 2n=28, 30 Morton, J. K. 1993 

Plectranthus ternifolius D. Don n=12 Gill, L. S. 1984 

Plectranthus wightii Benth. 2n=24 Krishnappa, D. G. and I. Basavaraj. 1982 

Plectranthus wightii Benth. n=12 Saggoo, M. I. 1983 

Plectranthus wightii Benth. n=12 Bir, S. S. and M. I. S. Saggoo. 1985 

Plectranthus wightii Benth. n=12 Thoppil, J. E. and J. Jose. 1996a 

Plectranthus wightii Benth. 2n=24 Thoppil, J. E. and J. Jose. 1996b 
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Plectranthus 속의 염색체 수는 비교적 많은 변이를 보였으며

(2n=12~84), 모나라벤더는 P. saccatus와 P. hilliardiae ssp. 

australe 'Magwa '를 교잡시킨 원예종으로서 이 두 종에 대한 염색체 

수를 알아보고자 하였으나 이에 대한 선행연구결과는 존재하지 않았

다(Table 7). 따라서 이들 두 종간의 유전자 중복 메커니즘에 대해 

유전체 및 염색체 전체 중복의 가능성을 열어두고 이에 대한 후속연

구가 요구된다.  

꿀풀과에서는 B-class 유전자들의 종간 duplication 뿐만 아

니라 종내 duplication 또한 빈번하게 일어나고 있음이 확인되었다

(Fig. 4). 그러나 몇몇 유전자들의 경우 종내에서 극히 일부의 염기서

열만이 다르게 나타난 경우를 발견할 수 있었는데 이는 대립유전자에 

의해 결정된 염기서열일 가능성도 내포하고 있다. 또한 PCR 과정에

서의 polymerase에 의한 복제 오류 또는 cloning 과정에서의 변이에 

의해 염기서열의 일부가 변형되었을 가능성도 완전히 배제할 수는 없

으나 적어도 복수의 clone에서 확인된 유전자는 이러한 가능성이 없

는 것으로 생각된다. 

 

3. Lamiids와 Campanulids에서의 GLO의 중복 

본 연구에서 발견한 꿀풀과 내 유전자들의 중복 뿐만 아니라 

기존에 보고된 근연분류군들에서도 유전자 중복의 가능성이 있음을 

발견하였다(Fig. 5). DEF의 계통분석의 경우 Lamiids와 

Campanulids의 DEF들은 각각 하나의 clade를 이루었지만(Fig. 6), 

GLO의 계통분석에서 Lamiids와 Campanulids의 GLO들은 각각 하나

의 clade를 이루지 못하였다(Fig. 5). GLO에 의한 계통수에서 

Solanales의 몇몇 유전자들은 동일한 종들에서 유래된 유전자임에도 
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불구하고 Lamiids와 Campanulids 모두에 속하는 것으로 나타났다

(Fig. 5). 이러한 현상으로 보아 Lamiids와 Campanulids의 공동조상

에서 Solanales GLO의 유전자 중복이 일어났을 가능성이 있는 것으

로 생각된다. 따라서 Solanales GLO의 유전자 중복 양상에 대한 재

검토가 요구된다. 

 

4. 모나라벤더 DEF의 exon/intron 구조 

유전자 중복 현상을 발견한 모나라벤더 DEF들에서 exon1의 

5’ end 일부를 제외한 유전자의 exon/intron 구조를 밝혀냈다(Fig. 

7). 모나라벤더에서는 모두 5개의 서로 다른 DEF들을 발견하였는데 

이들은 유전자 중복에 의하여 크게 두 lineage로 나뉘었다(Fig. 6). 

각각의 lineage들을 대표하는 유전자들로는 Pl.Mo.DEF3과 

Pl.Mo.DEF4를 선별하였고 이들에 대한 genomic DNA 염기서열을 

결정하여 이를 cDNA 염기서열과 비교하였다. 그 결과 두 유전자 모

두에서 고등생물의 일반적인 intron의 양끝 염기서열인 GT-AG 법칙

(Burge et al. 1998)을 정확하게 따르고 있었다(Fig. 8). 추후 연구에

서는 보다 완전한 유전자 구조를 밝히기 위해서 그 일부가 잘린 

exon1의 염기서열을 보완해 낼 수 있는 실험연구가 이루어져야 할 

것이다. 또한 DEF에서뿐만 아니라 GLO에 대해서도 exon과 intron

의 구조를 밝히는 것은 alternative splicing (Stamm S et al. 2005) 

현상이 꿀풀과에 있어서 꽃의 각 부분의 형성에 어떤 영향을 미치는

가에 대한 향후 연구에 기본 정보를 제공하여 줄 것이다. 

 

5. 본 연구의 의의 

본 연구는 관련 유전자들의 선행연구들(Bremer et al. 2004; 
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Aagaard et al. 2005; Lee and Irish 2011)이 꿀풀목(Lamiales)에 

대한 전반적인 연구임에 비해 꿀풀과 종들에 대한 보다 집중적이고 

체계적인 조사가 이루어진 것이다. 또한 기존의 연구들에서는 종내의 

유전자 중복만이 보고된 바 있지만 본 연구에서는 종간에서 일어난 

유전자의 중복을 확인하였다는 점에서 보다 중요한 의미를 지닌다고 

할 수 있다. 본 연구의 결과는 향후 꿀풀과 식물들의 꽃의 특징적인 

형태인 순형화관, 4강웅예 등의 기관 형성에 대한 유전적 조절 기작

을 이해하는 연구 등에 기초 자료를 제공할 수 있을 것이다.  
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Phylogeny of B-class MADS-box genes 

in Lamiaceae 
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The B-class MADS-box genes in the ABC(DE) model 

which play an important role in determining the petal and stamen 

identity in Arabidopsis and Antirrhinum were separated into two 

lineages, GLOBOSA (GLO) and DEFICIENS (DEF), by a gene 

duplication which occurred before the development of 

angiosperms. MADS-box genes in Lamiaceae, one of the largest 

families of angiosperms, have rarely been reported to date. In 

this study, I determined 93 MIKCc-type MADS-box genes from 

nine taxa representing the subfamilies of Lamiaceae using a 

screening method that relied on MADS-box specific degenerate 

primers and named them based on their orthologies with 

Arabidopsis MADS-box genes. In the genes I screened, 56 genes 

were B-class genes. Phylogenetic analyses of these genes with 

previously reported B-class genes in Lamiids showed the 



 

68 

 

duplication history of B-class genes in Lamiids including 

Lamiaceae. Many gene-duplications in each taxon have been 

detected in Lamiaceae. In particular, shared duplications between 

Plectranthus 'Mona Lavender' and Isodon inflexus were also 

detected for the GLO and DEF lineages, respectively. I also 

report the exon/intron structures of two DEF genes of 

Plectranthus 'Mona Lavender' (Pl.Mo.DEF3 and Pl.Mo.DEF4), 

which are representations of two lineages of the DEF genes in 

Plectranthus 'Mona Lavender' based on a determination of the 

genomic DNA of these genes. This study provides basic 

information in the field of evolutionary developmental biology 

with which one can understand the genetic regulation of 

Lamiaceae flowers and their floral diversification during the 

evolution of Lamiaceae. 
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El.ci.SQUA1              ----------------------------------------?SGLLKKAHEISILCDADVGLIVFSTKGKLFEY-ATDSCMERILERYERYSYAERQLKEP   [59] 

El.ci.SQUA2              ----------------------------------------?................................-.....V....................   [59] 

El.ci.SQUA3              ----------------------------------------?................................-..........................   [59] 

Me.ur.SQUA               ----------------------------------------?........................A.......-...........Q..............   [59] 

Is.in.SQUA1              ----------------------------------------?................................-.......................A..   [59] 

Is.in.SQUA2              ----------------------------------------?................................-.......................A..   [59] 

Is.in.SQUA3              ----------------------------------------?................................-.......................A..   [59] 

Vi.ro.SQUA1              ----------------------------------------?................................-..........................   [59] 

Vi.ro.SQUA2              ----------------------------------------?................................-..........................   [59] 

El.ci.SQUA4              ----------------------------------------?...........V....................-.S.............S.SVD-VQNA.   [58] 

Pl.Mo.SQUA               ----------------------------------------?.......N...V....................-.............D.S.SLD-GQ.P.   [58] 

Cl.tr.SQUA               ----------------------------------------?...........V.........I.......C..-.............D.L.RVDT.PR..   [59] 

Vi.ro.SQUA3              ----------------------------------------?.......Q...V.................S..-...............H.NVD..RRL.   [59] 

Sc.st.SQUA1              ----------------------------------------?...........V............A....S..-.............D...HVD..Q.A.   [59] 

Le.ja.SQUA1              ----------------------------------------?.......R...V.................S..-.................HVD..MRA.   [59] 

Le.ja.SQUA2              -----------------------------------------------------------------?....S..-.................HVD..MRA.   [34] 

Le.ja.SQUA3              ----------------------------------------?.......R...V.................S..-.................HVD..MRA.   [59] 

Le.ja.SQUA4              ----------------------------------------?G..........V....E.A.....H.......-SS....DK...K.....F.....VAN   [59] 

El.ci.SQUA5              ----------------------------------------?G..........V....E.A.....H.......-S.....D....K.....F.....VAT   [59] 

Dr.ar.SQUA1              ----------------------------------------?G..........V....E.A.....H.......-S.....D....K.....F.....ICN   [59] 

El.ci.SQUA6              ----------------------------------------?G..........V....E.A.....H.......-S.....D....K.....F.....IAN   [59] 

El.ci.SQUA7              ----------------------------------------?G..........V....E.A.....H.......-S.....D....K.....F.....IAN   [59] 

Dr.ar.SQUA2              ----------------------------------------?...W...F...V....E.A.............YSSH.S.G.......QHN.SH.KVGA.   [60] 

Sc.st.SQUA2              ----------------------------------------?.......N...V......A..........YQ.-SSH.N.DN.I.....D.CMDKNPTKI   [59] 

Is.in.AGL6               ----------------------------------------?N......Y.L.V....E.A..I..SR...Y.FGS.--S.A.T....H.CCFNP-.DNPT   [57] 

Vi.ro.AGL2               ----------------------------------------?N......Y.L.V....E.A..I..NR...Y.FCSSS.S.LKT....QKCN.GAPEPNVS   [60] 

El.ci.AGL2               ----------------------------------------?N......Y.L.V....E.A..I..NR...Y.FCSSS.-.LKT....QKCN.GAPDTSVS   [59] 

Le.ja.AGL2               ----------------------------------------?N......Y.L.V....E.A..I..NR...Y.FCSSS.-.LKT....QKCN.GAPETNVS   [59] 

El.ci.AG                 ----------------------------------------?N......Y.L.V....E.A.....SR.R.Y..ANNS--VKATI...KKA.SDSSN-TGS   [57] 

Sc.st.AGL15             ----------------------------------------?G......K.LAV....Q.AV.I..GT...Y.FASSCMEQILAR-YNQSHESPDLATV.H   [59] 

Le.ja.AGL17             ----------------------------------------?N......K.L...........I..ST...HDFAS-T.-.KS.I...NKNKAEQYH--LH   [56] 

Dr.ar.FLC                ----------------------------------------?N......K.L.V...L.I.V.IY.CR...YQ.CSST-SLTE..Q.HHTRTEI.SSPSTE   [59] 

Is.in.FLC1               ----------------------------------------?N......K.L.V...L.I.V.IY.CR...YQ.CSSNNSVTE..R..NSLIEKDSSPSTE   [60] 

Is.in.FLC2               ----------------------------------------?N......K.L.V...L.I.V.IY.CR...YQ.CSSNNSVTE..R..NSLIEKDSSPSTE   [60] 

El.ci.FLC1               ----------------------------------------?N......K.L.....L.I.V.I..CR...YQ.CSSN-SLTEV.H..HSQVETDASPSTE   [59] 

El.ci.FLC2               ----------------------------------------?N......K.L.....L.I.V.I..CR...YQ.CSSN-SLTEV.H..HSQVETDASPSTE   [59] 

Me.ur.STMADS11           ----------------------------------------?R..F...Q.L.T....EIA.....AT....D.SSSSIMQIIQRRNLQSEGSNRFGQP--   [58] 

Pl.Mo.DEF1               -------------------------------------------------.LTV....KISILMI.STQ..H..ISPTIATKQ.FDE.QKIARVDLWSSRY   [51] 

Pl.Mo.DEF2               -------------------------------------------------.LTV....KISILMI.STQ..H..ISPTIATKQ.FDE.QKIARVDLWSSHY   [51] 

Pl.Mo.DEF3               -------------------------------------------------.LTV....KISILMI.STQ..H..ISPTIATKQ.FDE.QKIARVDLWSSHY   [51] 

Is.in.DEF                ----------------------------------------?N..F.....LTV....KISILMI.STQ..H..ISPTIATKQ.FDE.QKIARVDLWSSHY   [60] 

Pl.Mo.DEF4               -------------------------------------------------.LAV....KISILMI.GTQ..H..ISPTISTKQVFDE.QKIARVDLWSSHY   [51] 

Pl.Mo.DEF5               -------------------------------------------------.LAV....KISILMI.GTQ..H..ISPTISTKQVFDE.QKIARVDLWSSHY   [51] 

El.ci.DEF                -------------------------------------------------.LTV....KISILMI.ATQ..H..ISPTITTKQ.FDE.QKTERVDLWSSHY   [51] 

Dr.ar.DEF                ----------------------------------------?N..F.....LTV....KISILMI.STQ..H..ISPTITTKQ.FDE.QKTMRTDLWSSHY   [60] 

Sc.st.DEF                ----------------------------------------?N..F.....LTV....KISILMI.STQ..H..ISPTITTKVMFDQ.QKAVGVDLWSSHY   [60] 

Vi.ro.DEF                ----------------------------------------?N..F.....LTV....QISILMI.STQ..H..ISPTITTKTVFDN.QKAVGVDLWSSHY   [60] 

Le.ja.DEF                ----------------------------------------?N..F.....LTV....KISIVMI.STQ..H..ISPTITTKSMFDQ.QKAVGIDLWSSHY   [60] 

Cl.tr.GLO1               ----------------------------------------?N.IM...K...V..E.Q.SV.I.ASS..MH.FCSPSTTLVNM.DQ.HKL.GMRLWDAKH   [60] 

Cl.tr.GLO2               ----------------------------------------?N.IM...K...V..E.Q.SV.I.ASS..MH.FCSPSTTLVNM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Cl.tr.GLO3               ----------------------------------------?N.IM...K...V..E.Q.SV.N.ASS..MH.FCSPSTTLVNM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Cl.tr.GLO4               ----------------------------------------?N.VM...K...V..E.Q.SV.I.ASS..MH.FCSPSTTLVNM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Cl.tr.GLO5               ----------------------------------------?N.IM...K...V..E.Q.SV.I.ASS..MH.FCSPSTTLVNM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Sc.st.GLO1               ----------------------------------------?N.IM...K...V....Q.SV.I.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Sc.st.GLO2               ----------------------------------------?N.IM...K...V....Q.SV.I.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Sc.st.GLO3               ----------------------------------------?N.IM...K...V....Q.SV.I.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Sc.st.GLO4               ----------------------------------------?N.IM...K...V....Q.SV.I.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Le.ja.GLO1               ----------------------------------------?N.IM...K...V..E.Q.SVVI.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Le.ja.GLO2               ----------------------------------------?N.IM...K...V..E.Q.SV.I.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Le.ja.GLO3               ----------------------------------------?N.IM...K...V..E.Q.SV.I.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Le.ja.GLO4               ----------------------------------------?N.IM...K...V..E.Q.SV.I.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Vi.ro.GLO1               ----------------------------------------?N.IM...K...V....Q.SV.I.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Vi.ro.GLO2               ----------------------------------------?N.IM...K...V....Q.SV.I.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Dr.ar.GLO1               ----------------------------------------?N.IM...K...V..E.N.SV.I.ASS..MH..CSEKTSLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Dr.ar.GLO2               ----------------------------------------?N.IM...K...V..E.N.SV.I.ASS..MH..CSEKTSLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Dr.ar.GLO3              ----------------------------------------?N.IM...K...V..E.N.SV.I.ASS..MH..CSEKTSLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Dr.ar.GLO4              ----------------------------------------?N.IM...K...V..E.N.SV.I.ASS..MH..CSEKTSLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Me.ur.GLO1              ----------------------------------------?N.IM...K...V..E.H.SV.I.ASS..MHDFCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Me.ur.GLO2               ----------------------------------------?N.IM...K...V..E.H.SV.I.ASS..MHDFCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 



 

71 
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[                                      .           .           .          .           .           .           .          .           .           .] 

 

El.ci.GLO1               ----------------------------------------?N.IM...K...V....Q.SV.I.ASS..MH..CSPPNSRVE..DQ.HKL.GKRLWDPKH   [60] 

El.ci.GLO2               ----------------------------------------?N.IM...K...V....Q.SV.I.ASS..MH..CSPPNSRVE..DQ.HKL.GKRLWDPKH   [60] 

Is.in.GLO1               ----------------------------------------?N.IM...K...V....Q.SVVI.ASS..MH.FCSPSTKLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Is.in.GLO2               ----------------------------------------?N.IM...K...V....Q.SVVI.ASS..MH.FCSPSTKLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Is.in.GLO3               ----------------------------------------?N.IM...K...V....Q.SVVI.ASS..MH.FCSPSTKLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Is.in.GLO4               ----------------------------------------?N.IM...K...V....Q.SVVI.ASS..MH.FCSPSTKLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Is.in.GLO5               ----------------------------------------?N.IM...K..RV....Q.SVVI.ASS..MH.FCSPSTKLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Pl.Mo.GLO1               ----------------------------------------?N.IM...K...V....H.SVVI.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Pl.Mo.GLO2               ----------------------------------------?N.IM...K...V....H.SVVI.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKR   [60] 

Pl.Mo.GLO3               ----------------------------------------?N.IM...K...V....H.SVVI.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Pl.Mo.GLO4               ----------------------------------------?N.IM...K...V....Q.SVVI.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Pl.Mo.GLO5               ----------------------------------------?N.IM...K...V....Q.SVVI.ASS..MH.FCSPSTTLVDV.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Pl.Mo.GLO6               ----------------------------------------?N.IM...K...V....Q.SVVI.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Pl.Mo.GLO7               ----------------------------------------?N.IM...K...V....Q.SVVI.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Pl.Mo.GLO8               ----------------------------------------?N.IM...K...V....Q.SVVI.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Pl.Mo.GLO9               ----------------------------------------?N.IM...K...V....Q.SVVI.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Pl.Mo.GLO10              ----------------------------------------?N.VM...K...V....Q.SVVI.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Pl.Mo.GLO11              ----------------------------------------?N.IM...K...V....Q.SVVI.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Pl.Mo.GLO12              ----------------------------------------?N.IM...K...V....Q.SVVI.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Pl.Mo.GLO13              ----------------------------------------?N.IT...K...V....Q.SVVI.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Pl.Mo.GLO14              ----------------------------------------?N.IM...K...V....Q.SVVI.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Pl.Mo.GLO15              ----------------------------------------?N.IM...K...V....Q.SVVI.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Pl.Mo.GLO16              ----------------------------------------?N.IM...K...V....Q.SVVI.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

Pl.Mo.GLO17              ----------------------------------------?N.IM...K...V....Q.SVVI.ASS..MH.FCSPSTTLVDM.DQ.HKL.GKRLWDAKH   [60] 

PI...At5g20240           ----------------MGRGKIEIKRIENANNRVVTFSKRRN..V...K..TV....K.A..I.ASN..MID.CCPSMDLGAM.DQ.QKL.GKKLWDAKH   [84] 

AP3...At3g54340          ----------------MARGKIQIKRIENQTNRQVTYSKRRN..F.....LTV....R.SI.M..SSN..H..ISPNTTTKE.VDL.QTI.DVDVWATQY   [84] 

AG...At4g18960           TAYQSELGGDSSPLRKSGRGKIEIKRIENTTNRQVTFCKRRN......Y.L.V....E.A.....SR.R.Y..SNNS--VKGTI...KKAISDNSN-TGS   [97] 

AGL1.SHP1.At3g58780     -MEEGGSSHDAESSKKLGRGKIEIKRIENTTNRQVTFCKRRN......Y.L.V....E.A.VI...R.R.Y..ANNS--VRGTI...KKACSDAVN-PPS   [96] 

AGL2.SEP1.At5g15800     ----------------MGRGRVELKRIENKINRQVTFAKRRN......Y.L.V....E.A..I..NR...Y.FCSS-.N.LKT.D..QKC..GSIEVNNK   [83] 

AGL3.SEP4.At2g03710     ----------------MGRGKVELKRIENKINRQVTFAKRRN......Y.L.V....EIA.LI..NR...Y.FCSSP.G.A.TVDK.RKH...TMDPN-Q   [83] 

AGL4.SEP2.At3g02310     ----------------MGRGRVELKRIENKINRQVTFAKRRN......Y.L.V....E.S.....NR...Y.FCS.-.N.LKT....QKC..GSIEVNNK   [83] 

AGL5.SHP2.At2g42830     -MEGGASNEVAESSKKIGRGKIEIKRIENTTNRQVTFCKRRN......Y.L.V....E.A.VI...R.R.Y..ANNS--VRGTI...KKACSDAVN-PPT   [96] 

AGL6...At2g45650         ----------------MGRGRVEMKRIENKINRQVTFSKRRN......Y.L.V....E.A..I..SR...Y.FGSV--GI.STI...N.CYNCS-LSNNK   [81] 

AGL7.AP1.At1g69120       ----------------MGRGRVQLKRIENKINRQVTFSKRRA..........V....E.A.V...H.......-S......K...............IA.   [83] 

AGL8.FUL.At5g60910       ----------------MGRGRVQLKRIENKINRQVTFSKRR...........V....E.A.....S.......-S............D..L.SDK..VGR   [83] 

AGL9.SEP3.At1g24260     ----------------MGRGRVELKRIENKINRQVTFAKRRN......Y.L.V....E.A..I..NR...Y.FCSSS.-.L.T....QKCN.GAPEPNV.   [83] 

AGL10.CAL.At1g26310     ----------------MGRGRVELKRIENKINRQVTFSKRRT......Q...V....E.S.....H.......-SSE....KV..............IA.   [83] 

AGL11.STK.At4g09960     ----------------MGRGKIEIKRIENSTNRQVTFCKRRN......Y.L.V....E.A......R.R.Y..ANNN--IRSTI...KKACSDSTN-TST   [81] 

AGL12...At1g71692        ----------------MARGKIQLKRIENPVHRQVTFCKRRT......K.L.V....EI.VVI..PQ.....LATKGT-..GMIDK.MKCTGGG.GSSSA   [83] 

AGL13...At3g61120        ----------------MGRGKVEVKRIENKITRQVTFSKRK.......Y.L.V....E.S..I...G...Y.FSNV--GVG.TI...Y.CKDNL-LDNDT   [81] 

AGL14...At4g11880        ----------------MVRGKTEMKRIENATSRQVTFSKRRN......F.L.V....E.A..I..PR...Y.FSSSS.-IPKTV...QKRIQDLG--SNH   [81] 

AGL15...At5g13790        ----------------MGRGKIEIKRIENANSRQVTFSKRR.......R.L.V....E.AV....KS......SS.G--.KQT.S..GNHQ--------S   [74] 

AGL16...At3g57230        ----------------MGRGKIAIKRINNSTSRQVTFSKRRN......K.LA.....E..V.I..ST.R.YDFSS-S.-.KSVI...SDAKGETSS--.N   [80] 

AGL17...At2g22630        ----------------MGRGKIVIQKIDDSTSRQVTFSKRRK..I...K.LA.....E.C..I..NTD..YDFAS-S.-VKSTI..FNTAKME.QE--LM   [80] 

AGL18...At3g57390        ---------------------------------------------------------------MEQILSRYG.TTASTEHKQQR-EHQ------LLICAS   [30] 

AGL19...At4g22950        ----------------MVRGKTEMKRIENATSRQVTFSKRRN......F.L.V....E.A.VI..PRS..Y.FSSSS--IAATI...Q.RIKEIG--NNH   [80] 

AGL20.SOC1.At2g45660   ----------------MVRGKTQMKRIENATSRQVTFSKRRN......F.L.V....E.S..I..P....Y.FASSN--.QDTID..L.HTKDRVS-TK.   [81] 

AGL21...At4g37940        ----------------MGRGKIVIQRIDDSTSRQVTFSKRRK..I...K.LA.....E....I..ST...YDFAS-S.-.KSVID..NKSKIEQQ.--LL   [80] 

AGL22.SVP.At2g22540     ----------------MAREKIQIRKIDNATARQVTFSKRRR..F...E.L.V......A..I..ST.....FCSSSMKEVLERHNLQSKNLEKLDQPSL   [84] 

AGL24...At4g24540        ----------------MAREKIRIKKIDNITARQVTFSKRRR.IF...D.L.V......A..I..AT.....FSSSRMRDILGRYSLHASNINKLMDPPS   [84] 

AGL25.FLC.At5g10140     ----------------MGRKKLEIKRIENKSSRQVTFSKRRN..IE..RQL.V....S.A.L.V.AS...YSF-SSGDNLVK..D..GKQHADDLKALDH   [83] 

AGL27.FLM.At1g77080     ----------------------------------------------------------MHFCFI.-------------SISK.ID...IQHAD.LRALDL   [29] 

AGL30...At2g03060        ----------------MGRVKLKIKKLENTNGRQSTFAKRKN.I....N.L.....I.IV.LM..PT..AAICCG.RR.FSFESSEL.ENFPKVGSRCKY   [84] 

AGL31...At5g65050        ----------------MGRKKVEIKRIENKSSRQVTFSKRRN..IE..RQL....ESSIAVL.V.GS...YKS-.SGDN.SK.ID...IHHAD.LEALDL   [83] 

AGL32.TT16.At5g23260   ----------------MGRGKIEIKKIENQTARQVTFSKRRT..I..TR.L......HI......AT...S.FCSEQNR.PQLID..LHT------NGLR   [78] 

AGL42...At5g62165        ----------------MVRGKIEMKKIENATSRQVTFSKRRN......Y.L.V....QLS..I..QR.R.Y.FSSS.--.QKTI...RK.TKDHET-SNH   [81] 

AGL44.ANR1.At2g14210   ----------------MGRGKIVIRRIDNSTSRQVTFSKRR.......K.L......E..V.I..ST...YD.ASNS.-.KT.I...N.VKEEQH.--LL   [81] 

AGL63...At1g31140        ----------------MRKGKRVIKKIEEKIKRQVTFAKRKKS.I...Y.L.V...VHL...I..HSNR.YDFCSNSTS..NLIM..QKEKEGQTTAEHS   [84] 

AGL65...At1g18750        ----------------MGRVKLKIKRLESTSNRQVTYTKRKN.I....K.L.....I.IV.LM..PT.RATAFHGEH..I.EVISKFAQLTPQ..TKRKL   [84] 

AGL66...At1g77980        ----------------MGRVKLEIKRIENTTNRQVTFSKRRN..I...Y.L.....I.IA.LM..PSDR.SLFSG-KTRI.DVFS..INL.DQ..ENALV   [83] 

AGL68...At5g65080        ---------MCRKSEAMGRRRVEIKRIENKSSRQVTFCKRRN..ME..RQL....GSS.A.FIV.ST...YNS-SSGDS.AK.IS.FKIQQADDPETLDL   [90] 

AGL69...At5g65070        ----------------MGRRKVEIKRIENKSSRQVTFCKRRN..ME..RQL....ESS.A..II.AT.R.YSF-SSGDS.AK..S...LEQADDLKTLDL   [83] 

AGL70...At5g65060        ----------------MGRRKVEIKRIENKSSRQVTFSKRRK..IE..RQL....ESSIAVVAV.GS...YDS-.SGDN.SK.ID...IHHAD.LKALDL   [83] 

AGL71...At5g51870        ----------------MVRGKIEIKKIENVTSRQVTFSKRR...F.....L.V....Q.AA....QS.R.H..SSSQ--..K.ID..GKF.N.FYVAER.   [82] 

AGL72...At5g51860        ----------------MVRGKIEIKKIENVTSRQVTFSKRR...F.....L.V....Q.AAMI..Q..R.Y.FASS.--IRNTIK..AE.KREYFVAETH   [82] 

AGL79...At3g30260        ----------------MGRGRVQLRRIENKIRRQVTFSKRRT..V...Q...V....E.A.....P.......-SAG.S.....D....SA..GQDIPT.   [83] 

AGL94...At1g69540        ----------------MGRVKLKIKKLQNMNGRQCTYTKRRH.IM...K.L.....I..V.LM..PM..AS-ICIGKHSIGEVIAKFAQL.PQ..AKRKL   [83] 

AGL104...At1g22130       ----------------MGRVKLEIKRIENTTNRQVTFSKRRN..I...Y.L.....I.IA..M..PSDR.SLFSG-KTRI.DVFS.FINLPKQ..ESALY   [83] 
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[                                      110         120        130        140        150         160         170       180         190        200] 

[                                      .           .           .          .           .           .           .          .           .           .] 

 

El.ci.SQUA1              EL-HSP--A----------------------------SWSLEHAKLKARMEVLQK------------------------NQRHYMGEELDSLSMKE----    [100] 

El.ci.SQUA2              ..-...--.----------------------------..................------------------------.................----    [100] 

El.ci.SQUA3              ..-...--.----------------------------..................------------------------.................----    [100] 

Me.ur.SQUA               D.-E..--.----------------------------..T.........V.....------------------------...........T.....----    [100] 

Is.in.SQUA1              D.-E..--.----------------------------..T..............R------------------------........D.ET.....----    [100] 

Is.in.SQUA2              ..-E..--.----------------------------..T..............R------------------------........D.ET.....----    [100] 

Is.in.SQUA3              D.-E..--.----------------------------..T..........G...R------------------------........D.ET.....----    [100] 

Vi.ro.SQUA1              A.-E..--.----------------------------..T.........L....R------------------------...N.......T.....----    [100] 

Vi.ro.SQUA2              A.-E..--.----------------------------..T.........L....R------------------------...N.......T.....----    [100] 

El.ci.SQUA4              D.-Q..--G----------------------------..NI.L...N..L....R------------------------...NLT.DN.EC..I..----     [99] 

Pl.Mo.SQUA               D.-Q..--G----------------------------..TI.L......L....R------------------------...NLV..N.EF....D----     [99] 

Cl.tr.SQUA               D.-Q..--G----------------------------..N..L...R..L....R------------------------....F..DD..T.TL..----    [100] 

Vi.ro.SQUA3              D.-Q.R--G----------------------------..N.........L....R------------------------K...C..DD.E.V.L..----    [100] 

Sc.st.SQUA1              ..-Q.L--G----------------------------..NI........LD...R------------------------.H..L..DN..F..L..----    [100] 

Le.ja.SQUA1              ..-Q..--V----------------------------..N..............R------------------------....F...D.N..GL..----    [100] 

Le.ja.SQUA2             ..-Q..--V----------------------------..N..............R------------------------....F...D.N..GL..----     [75] 

Le.ja.SQUA3              ..-Q..--V----------------------------..N..............R------------------------....F...D.N..GL..----    [100] 

Le.ja.SQUA4              .TDQ..--.----------------------------N.TI.YS.....I.L..R------------------------.H.Q...QD...M...D----    [101] 

El.ci.SQUA5              .P-Q..--.----------------------------N.....S.....IDL..R------------------------.H......D...M.L.D----    [100] 

Dr.ar.SQUA1              .P-E..--V----------------------------N.N...S.....I.L..R------------------------.H......D..TM.V.D----    [100] 

El.ci.SQUA6              .P-E..--V----------------------------N.T...S.....I.L..R------------------------.H...I..D..TM.V.D----    [100] 

El.ci.SQUA7              .P-E..--V----------------------------N.T...S.....I.L..R------------------------.H...I..DP.TM.V.D----    [100] 

Dr.ar.SQUA2              CE-LKE-------------------------------NMLVDYTR.VN.V.L..R------------------------TM.NCA..D..P.NTR.----    [100] 

Sc.st.SQUA2              SE-QKE-------------------------------D.CV.LP..LS.IDL..R------------------------SI.NC...D..N..VR.----     [99] 

Is.in.AGL6               ..EP----Q----------------------------..YH.VS.M..KY.S..R------------------------T...LL..D.GP..I..----     [97] 

Vi.ro.AGL2              TREAL--EL----------------------------.SQQ.YL.....Y.A..R------------------------T..NLL..D.GP.DS..----    [102] 

El.ci.AGL2               TREAL--EL----------------------------.SQQ.YL...G.Y.A..R------------------------T..NLL..D.GP.NS..----    [101] 

Le.ja.AGL2               TREALVHEL----------------------------.SQQ.YL.....Y.A..R------------------------S..NLL..D.GP.NS..----    [103] 

El.ci.AG                 ISEANTQYY------------------------------QQ.SS..R.QISN..N------------------------HN.QML..C.GA.NLR.----     [99] 

Sc.st.AGL15             ATNEEST---------------------------------I.INA..NEI.K.HM------------------------MN.QMK.K..EG.TYD.----     [98] 

Le.ja.AGL17             DPTSEIKAW------------------------------QK.ASN.RQQLQY..G------------------------SYNQLL...ISG..I..----     [98] 

Dr.ar.FLC                VCEAEAR-H----------------------------.KYSRFLAC.ELLQIVER---------------------------ELEEPCA.E..VAD----     [99] 

Is.in.FLC1               VSETQDQ-Y----------------------------.KYSRFLTC.ELPQIVER---------------------------ELEE-----..VTD----     [95] 

Is.in.FLC2               VSETQDQ-Y----------------------------.KYSRFLTC.ELLQIVER---------------------------GLEE-----..VTD----     [95] 

El.ci.FLC1               VRETQVQ-Y----------------------------.KYSRFP.C.ELLQIVER---------------------------ELEEPSA.E..VTD----     [99] 

El.ci.FLC2               VRETQVQ-Y----------------------------.KYSRFL.C.ELLQIVER---------------------------ELEEPSA.E..VTD----     [99] 

Me.ur.STMADS11          LKFQAGG---------------------------------DN.DAINKELLG.TL------------------------ELKQLN....QG.G.N.----     [97] 

Pl.Mo.DEF1               .KMQE------------------------------------HLK...EINRN.R.------------------------EI.QR...S.ND.GYEQ----     [87] 

Pl.Mo.DEF2               .KMQE------------------------------------HLK...EINRN.R.------------------------EI.QR...S.ND.GYEQ----     [87] 

Pl.Mo.DEF3               .KMQE------------------------------------HLK...EINRN.R.------------------------EI.QR...S.ND.GYEQ----     [87] 

Is.in.DEF                .IMQE------------------------------------HLK...EINGN.R.------------------------EI.QR...S.ND.GYEQ----     [96] 

Pl.Mo.DEF4               .KMQE------------------------------------HLK...EINRN.R.------------------------EI.QR...S.ND.GYEQ----     [87] 

Pl.Mo.DEF5               .KMQE------------------------------------HLK...EINRN.R.------------------------EI.QR...S.ND.GYEQ----     [87] 

El.ci.DEF                .KMQE------------------------------------HLK...EINRN.R.------------------------EI.QR...N.ND.GYDQ----     [87] 

Dr.ar.DEF                .KMQE------------------------------------HLK...EINRN.K.------------------------EIQQRR..S.ND.GYE.----     [96] 

Sc.st.DEF                .KMQE------------------------------------HLK...EVNRN.RR------------------------EI.QR...S.ND.GYEQ----     [96] 

Vi.ro.DEF                .KMQE------------------------------------HLK...EVNRN.SR------------------------EI.QR...C.ND.GYEQ----     [96] 

Le.ja.DEF                .KMQE------------------------------------NLK...EVNRN.RR------------------------EI.QR...C.ND.GYEQ----     [96] 

Cl.tr.GLO1               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDGM.I------------------------EL..LK..DIST.NHR.----     [96] 

Cl.tr.GLO2               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDGM.I------------------------EL..LK..DIST.NHR.----     [96] 

Cl.tr.GLO3               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDGM.I------------------------EL..LK..DIST.NRR.----     [96] 

Cl.tr.GLO4               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDGM.I------------------------EL..LK..DIST.NHR.----     [96] 

Cl.tr.GLO5               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDGM.I------------------------EL..LK..DIST.NHR.----     [96] 

Sc.st.GLO1               .HLGN------------------------------------.INRV.KENDSM.I------------------------QL..LK..DIST.NY.D----     [96] 

Sc.st.GLO2               .HLDN------------------------------------.INRV.KENDSM.I------------------------QL..LK..DIST.NY.D----     [96] 

Sc.st.GLO3               .HLDN------------------------------------.INRV.KENDSM.I------------------------QL..LK..DIST.NY.D----     [96] 

Sc.st.GLO4               .HLDN------------------------------------.INRV.KENDSM.I------------------------QL..LK..DIST.NY.D----     [96] 

Le.ja.GLO1               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST.NY..----     [96] 

Le.ja.GLO2               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST.NY..----     [96] 

Le.ja.GLO3               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST.NY..----     [96] 

Le.ja.GLO4               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST.NY..----     [96] 

Vi.ro.GLO1               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST.NY..----     [96] 

Vi.ro.GLO2               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST.NY..----     [96] 

Dr.ar.GLO1               .HLDN------------------------------------.INRI.KDNDAM.I------------------------HL..LK..DIST.NY..----     [96] 

Dr.ar.GLO2               .HLDN------------------------------------.INRI.KDNDAM.I------------------------HL..LK..DIST.NY..----     [96] 

Dr.ar.GLO3               .HLDN------------------------------------.INRI.KDNDAM.I------------------------HL..LK..DIST.NY..----     [96] 

Dr.ar.GLO4               .HLDN------------------------------------.INRI.KDNDAM.I------------------------HL..LK..DIST.NY..----     [96] 

Me.ur.GLO1               .HLDN------------------------------------.INRI.KDNDSM.I------------------------QL..LK..DIST.NY..----     [96] 

Me.ur.GLO2               .HLDN------------------------------------.INRI.KDYDSM.I------------------------QL..LK..DIST.NY..----     [96] 
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El.ci.GLO1               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DITT.TY..----    [96] 

El.ci.GLO2               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DITT.TY..----    [96] 

Is.in.GLO1               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST..H..----    [96] 

Is.in.GLO2               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST..H..----    [96] 

Is.in.GLO3               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST..H..----    [96] 

Is.in.GLO4               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST..H..----    [96] 

Is.in.GLO5               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST..H..----    [96] 

Pl.Mo.GLO1               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST..H..----    [96] 

Pl.Mo.GLO2               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST..H..----    [96] 

Pl.Mo.GLO3               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST..H..----    [96] 

Pl.Mo.GLO4               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST..H..----    [96] 

Pl.Mo.GLO5               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST..H..----    [96] 

Pl.Mo.GLO6               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST..H..----    [96] 

Pl.Mo.GLO7               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDGM.I------------------------EL..LK..DIST..H..----    [96] 

Pl.Mo.GLO8               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST..H..----    [96] 

Pl.Mo.GLO9               .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST..H..----    [96] 

Pl.Mo.GLO10              .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST..H..----    [96] 

Pl.Mo.GLO11              .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST..H..----    [96] 

Pl.Mo.GLO12              .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST..H..----    [96] 

Pl.Mo.GLO13              .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST..H..----    [96] 

Pl.Mo.GLO14              .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST..H..----    [96] 

Pl.Mo.GLO15              .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST..H..----    [96] 

Pl.Mo.GLO16              .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST..H..----    [96] 

Pl.Mo.GLO17              .HLDN------------------------------------.INRI.KENDSM.I------------------------EL..LK..DIST..H..----    [96] 

PI...At5g20240           .NLSN------------------------------------.IDRI.KENDS..L------------------------EL..LK..DIQ..NL.N----   [120] 

AP3...At3g54340          .RMQE------------------------------------TKR..LETNRN.RT------------------------QIKQRL..C..E.DIQ.----   [120] 

AG...At4g18960           VAEINAQYY------------------------------QQ.S...RQQIISI.N------------------------SN.QL...TIG.M.P..----   [139] 

AGL1.SHP1.At3g58780     VTEANTQYY------------------------------QQ.AS..RRQIRDI.N------------------------SN..IV..S.G..NF..----   [138] 

AGL2.SEP1.At5g15800     PAKEL---E----------------------------NSYR.YL...G.Y.N..R------------------------Q..NLL..D.GP.NS..----   [124] 

AGL3.SEP4.At2g03710     SAKDL---Q----------------------------DKYQDYL...S.V.I..H------------------------S...LL....SEMDVN.----   [124] 

AGL4.SEP2.At3g02310     PAKEL---E----------------------------NSYR.YL...G.Y.N..R------------------------Q..NLL..D.GP.NS..----   [124] 

AGL5.SHP2.At2g42830     ITEANTQYY------------------------------QQ.AS..RRQIRDI.N------------------------LN..IL..S.G..NF..----   [138] 

AGL6...At2g45650         PEETT---Q----------------------------..CQ.VT...SKY.S.VR------------------------TN.NLL..D.GEMGV..----   [122] 

AGL7.AP1.At1g69120       .SDVN---T----------------------------N..M.YNR...KI.L.ER------------------------.....L..D.QAM.P..----   [124] 

AGL8.FUL.At5g60910       DV-SQS--E----------------------------N.V.........V...E.------------------------.K.NF...D.....L..----   [124] 

AGL9.SEP3.At1g24260     SREALA-EL----------------------------.SQQ.YL...E.YDA..R------------------------T..NLL..D.GP..T..----   [126] 

AGL10.CAL.At1g26310     DSHVNAQ-T----------------------------N..M.YSR...KI.L.ER------------------------.....L....EPM.L.D----   [126] 

AGL11.STK.At4g09960     VQEINAAYY------------------------------QQ.S...RQQIQTI.N------------------------SN.NL..DS.S...V..----   [123] 

AGL12...At1g71692        TFTAQEQLQPPNL------------------------DPKD.INV..QEI.M...------------------------GISYMF.GGDGAMNLE.----   [131] 

AGL13...At3g61120        LEDT----Q----------------------------GLRQ.VT...CKY.S.LR------------------------TH.NLV..D.EGM.I..----   [121] 

AGL14...At4g11880        KRNDNSQQS------------------------------KD.TYG.ARKI.H.EI------------------------ST.KM...G..AS.IE.----   [123] 

AGL15...At5g13790        SSASKAEED------------------------------CA.VDI..DQLSK..E------------------------KHLQLQ.KG.NP.TF..----   [116] 

AGL16...At3g57230        DPASEIQFW------------------------------QK.A.I..RQLHN..E------------------------.H.QM.....SG..VEA----   [122] 

AGL17...At2g22630        NPASEVKFW------------------------------QR.AET.RQELHS..E------------------------.Y.QLT.V..NG..V..----   [122] 

AGL18...At3g57390      HGNEAVL---------------------------------RNDDSM.GEL.R..L------------------------AIERLK.K..EGM.FPD----    [69] 

AGL19...At4g22950        KRNDNSQQ.------------------------------RD.TSG.TKKI.Q.EI------------------------SK.KLL..GI.AC.IE.----   [122] 

AGL20.SOC1.At2g45660    VSEENMQHL------------------------------KY.A.NMMKKI.Q.EA------------------------SK.KLL..GIGTC.IE.----   [123] 

AGL21...At4g37940        NPASEVKFW------------------------------QR.A.V.RQELHA..E------------------------.H.QM...Q.NG..VN.----   [122] 

AGL22.SVP.At2g22540     ..QLVEN---------------------------------SD..RMSKEIADKSH------------------------RL.QMR....QG.DIE.----   [123] 

AGL24...At4g24540   THLRLEN---------------------------------CNLSR.SKEV.DKT.------------------------QL.KLR..D..G.NLE.----   [123] 

AGL25.FLC.At5g10140     QSKALN------------------------------------YGSHYELL.LVD---------------------------SKLV.SNVKNV.IDA----   [116] 

AGL27.FLM.At1g77080   .EKIQN------------------------------------YLPH.ELL.TV.RLAVRHIFLPSSSDKKNVFFLLSTCEYSKLEEPNV.NV.VDS----    [89] 

AGL30...At2g03060        TRIY.LKD------------------------------L.TQARI.Q..ISEIHG-------------------------RLS.WT.PDKINNVEH----   [125] 

AGL31...At5g65050        AEKTRN------------------------------------YLP..ELL.IV.---------------------------SKLEESNV.NA.VDT----   [116] 

AGL32.TT16.At5g23260    LPD.HD-----------------------------------DQEQ.HHE..L.RR-----------------ETCNLELRL.PFH.HD.A.IPPN.----   [122] 

AGL42...At5g62165        DSQIHLQQL------------------------------KQ.ASHMITKI.L.EF------------------------HK.KLL.QGIA.C.LE.----   [123] 

AGL44.ANR1.At2g14210 NHASEIKFW------------------------------QR.V.S.QQQLQY..E------------------------CH.KLV....SGMNAND----   [123] 

AGL63...At1g31140        FHSC.DCVK--------------------------------TKESMMREI.N.KLN------------------------LQL.D.HG.NL.TYD.----   [124] 

AGL65...At1g18750        .SLEALKKTFKKLDHDVNIHDFLGARNQT------IEGL.NQV.IYQ.QLMECHR-------------------------RLSCWTNIDRIENTEH----   [149] 

AGL66...At1g77980        FPDQ.RRPDFQSKEYLLRTLQQLKAENDIALQLTNPTAINSDVEE.EHEVYK..Q-----------------QLLMAEEEL.K.EPDPIRFTT.E.----   [162] 

AGL68...At5g65080        .DKTQD------------------------------------YLSH.ELL.IV.---------------------------.KIEEAKG.NV.IES----   [123] 

AGL69...At5g65070        .EKTLN------------------------------------YLSH.ELL.TI.---------------------------CKIEEAKS.NV.IDC----   [116] 

AGL70...At5g65060        AEKIRN------------------------------------YLPH.ELL.IV.---------------------------SKLEESNV.NV.VDS----   [116] 

AGL71...At5g51870        QVERYLQEL------------------------------KM.IDRMVKKIDL.EV------------------------HH.KLL.QG...C.VT.----   [124] 

AGL72...At5g51860        PIEQYVQGL------------------------------KK.MVTMVKKI...EV------------------------HN.KM..QS...C.V..----   [124] 

AGL79...At3g30260        N.-D.Q--G----------------------------EC.T.CS..LRMID...R------------------------SL..LR...V.G..IRD----   [124] 

AGL94...At1g69540        .NLEALRKTFMKAN------------------------HDIDIS.FLD.ISTPTVEVCTT-------------------TMMLINDS.VS.N.FRDTGIF   [140] 

AGL104...At1g22130       FPDQNRRPDIQNKECLLRILQQLKTENDIALQVTNPAAINSDVEE.EHEVCR..Q-----------------QLQMAEEEL.R.EPDPIRFTT.E.----   [162] 
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El.ci.SQUA1              ----------------------LQNLEHQLDVSLKHIRTRKNQL-----------------------------------MNESISELQKKDKALQE----   [139] 

El.ci.SQUA2              ----------------------.......P..............-----------------------------------.................----   [139] 

El.ci.SQUA3              ----------------------......................-----------------------------------.................----   [139] 

Me.ur.SQUA               ----------------------......................-----------------------------------.................----   [139] 

Is.in.SQUA1              ----------------------.......I..............-----------------------------------.............T...----   [139] 

Is.in.SQUA2              ----------------------.......I..............-----------------------------------.............T...----   [139] 

Is.in.SQUA3              ----------------------.......I..............-----------------------------------.............T...----   [139] 

Vi.ro.SQUA1              ----------------------......................-----------------------------------................D----   [139] 

Vi.ro.SQUA2              ----------------------......................-----------------------------------................D----   [139] 

El.ci.SQUA4              ----------------------.........A...KL.S...H.-----------------------------------......LM........D----   [138] 

Pl.Mo.SQUA               ----------------------........EA...KL.S...H.-----------------------------------......LM.........----   [138] 

Cl.tr.SQUA               ----------------------.........A..RKL.S.....-----------------------------------.HD...QM..RE.....----   [139] 

Vi.ro.SQUA3              ----------------------.....Q...A..RKL.S.....-----------------------------------.H....QM..Q......----   [139] 

Sc.st.SQUA1              ----------------------........EA.I.KL.S....V-----------------------------------.H....Q..........----   [139] 

Le.ja.SQUA1              ----------------------...I.........KL.S.....-----------------------------------.H....QM.........----   [139] 

Le.ja.SQUA2              ----------------------...I.........KL.S.....-----------------------------------.H....QM.........----   [114] 

Le.ja.SQUA3              ----------------------...I.........KL.S.....-----------------------------------.H....QM.........----   [139] 

Le.ja.SQUA4              ----------------------.....Q...S...N..S.....-----------------------------------LYD......R.E..I..----   [140] 

El.ci.SQUA5              ----------------------.....Q...TA..S..S.....-----------------------------------LYD......Q.E..I..----   [139] 

Dr.ar.SQUA1              ----------------------.....Q...NA..S..S.....-----------------------------------LFD......R.E..I..----   [139] 

El.ci.SQUA6              ----------------------.....Q...GA..N..S.....-----------------------------------LFD...D..R.E..IH.----   [139] 

El.ci.SQUA7              ----------------------.R...Q...GA..N..S.....-----------------------------------LFD...D..R.E..IH.----   [139] 

Dr.ar.SQUA2              ----------------------..S......NA..R........-----------------------------------.HG...Q....E.S.LN----   [139] 

Sc.st.SQUA2              ----------------------..S.R....TG..RL....-------------------------------------------------ERS..D----   [124] 

Is.in.AGL6               ----------------------.....K..EGA.TQA.Q..T.I-----------------------------------LM.QME..RR.ERE.GD----   [136] 

Vi.ro.AGL2               ----------------------.ES..R...M...Q..STRT.A-----------------------------------.LDTLQD..R.EH..S.----   [141] 

El.ci.AGL2               ----------------------.E...R.......Q..STRT.T-----------------------------------LLDTLHD.ET.----------   [134] 

Le.ja.AGL2               ----------------------.ES..R...M......STRT.A-----------------------------------.LDTLT...S.EH..N.----   [142] 

El.ci.AG                 ----------------------.K...GKVEKAIGK..SK..E.-----------------------------------LFAE.EYM..REID.HQ----   [138] 

Sc.st.AGL15             ----------------------..C..Q..TEGILSVKD..EKV-----------------------------------LL.ELEKSKLQE.KIVQ----   [137] 

Le.ja.AGL17             ----------------------.....NK.EM...GV.VK.E.T-----------------------------------L..Q.Q..NQ.GSHFHQ----   [137] 

Dr.ar.FLC                ----------------------YVH..K.FESA.LQT.ANQT..-----------------------------------LLQ.L.S.HE.E.T.E.----   [138] 

Is.in.FLC1               ----------------------FVH..K..EAA.MQT..T.TN.-----------------------------------LL....N.HE.E.M.E.----   [134] 

Is.in.FLC2               ----------------------FVH..K..EAA.MQT..T.TN.-----------------------------------LL....N.HE.E.M.E.----   [134] 

El.ci.FLC1               ----------------------FVH..K.FEAA.VQT.AT.TN.-----------------------------------LL..L.S.HE.E.M.E.----   [138] 

El.ci.FLC2               ----------------------FVH..K.FEAA.VQT.AT.TN.-----------------------------------LL..L.S.HE.E.M.E.----   [138] 

Me.ur.STMADS11           ----------------------.AR..KMVETA.GRVGKT.DDK-----------------------------------LVSE..RMKTREIE.L.----   [136] 

Pl.Mo.DEF1               ----------------------MV..IEDMHS.M.L..ET.YKA-----------------------------------IDRR.LTGR..L.NVED----   [126] 

Pl.Mo.DEF2               ----------------------MV..IEDMHS.M.L..ET.YKA-----------------------------------IDRR.LTGR..L.NVED----   [126] 

Pl.Mo.DEF3               ----------------------MV..IEDMHS.M.L..ET.YKA-----------------------------------IDRR.LTGR..L.NVED----   [126] 

Is.in.DEF                ----------------------MV..IEDM.S.M.L..ET.YKA-----------------------------------IDRR.QTGR..L.NVED----   [135] 

Pl.Mo.DEF4               ----------------------MV..IEDI.T.MNL..ET.YKV-----------------------------------LGNR.QTGK..LRNVE.----   [126] 

Pl.Mo.DEF5               ----------------------MV..IEDI.T.MNL..ET.YKV-----------------------------------LGNR.QTGK..V*--------   [122] 

El.ci.DEF                ----------------------MV..IEDM.T...A..EK.YKS-----------------------------------LTNK.DTTK..V.NID.----   [126] 

Dr.ar.DEF                ----------------------MV..ITDM.E.MSL..EK.YKS-----------------------------------ITSK.DTTR..S.NVE.----   [135] 

Sc.st.DEF                ----------------------MVD.IEDM.N...L..DK.YNV-----------------------------------I.SQ.EKSK..LRNVE.----   [135] 

Vi.ro.DEF               ----------------------IVD.IEDI.N..RL..EK.YKS-----------------------------------ISNQ.DQSK..LRNVE.----   [135] 

Le.ja.DEF                ----------------------MVD.IEDM.K..RL..D..YKV-----------------------------------IGNQ.DTSK..CRNVE.----   [135] 

Cl.tr.GLO1               ----------------------.MG..EA.ENGITSLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.RNEMVE.----   [131] 

Cl.tr.GLO2               ----------------------.MG..EA.ENGITSLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.RNEMVE.----   [131] 

Cl.tr.GLO3               ----------------------.MG..EA.ENGITSLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.RNEMVE.----   [131] 

Cl.tr.GLO4               ----------------------.MG..EA.ENGITSLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.RNEMVE.----   [131] 

Cl.tr.GLO5               ----------------------.MG..EA.ENGITSLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.RNEMVE.----   [131] 

Sc.st.GLO1               ----------------------.ME..EA.ENGITTLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEMIE.----   [131] 

Sc.st.GLO2               ----------------------.ME..EA.ENGITTLKAKQME.-----------------------------------VR----MMR.HNEMIE.----   [131] 

Sc.st.GLO3               ----------------------.ME..EA.ENGITTLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEMIE.----   [131] 

Sc.st.GLO4               ----------------------.ME..EA.ENGITTLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEMIE.----   [131] 

Le.ja.GLO1               ----------------------.MV..EA.ENGITTLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEMIE.----   [131] 

Le.ja.GLO2               ----------------------.MVF.EA.ENGITTLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEMIE.----   [131] 

Le.ja.GLO3               ----------------------.MV..EA.ENGITTLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEMIE.----   [131] 

Le.ja.GLO4               ----------------------.MV..EA.ENGITTLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEMIE.----   [131] 

Vi.ro.GLO1               ----------------------.MG..EL.ENGISTLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEMIE.----   [131] 

Vi.ro.GLO2               ----------------------.MG..EL.ENGISTLKAKQMGF-----------------------------------VR----MMR.HNEMIE.----   [131] 

Dr.ar.GLO1               ----------------------.ME..DA.ENGITILKA.QMEY-----------------------------------VH----R.R.NTEM.E.----   [131] 

Dr.ar.GLO2               ----------------------.ME..DA.ENGITILKA.QMEY-----------------------------------VH----R.R.NTEM.E.----   [131] 

Dr.ar.GLO3               ----------------------.ME..DA.ENGITILKAGQMEY-----------------------------------VH----R.R.NTEM.E.----   [131] 

Dr.ar.GLO4               ----------------------.ME..DA.ENGITILKA.QMEY-----------------------------------VH----R.R.NTEM.E.----   [131] 

Me.ur.GLO1               ----------------------.ME..DA.ENGITILKAKQMEF-----------------------------------VR----V.R.QNEMME.----   [131] 

Me.ur.GLO2               ----------------------.ME..DA.ENGITILKAKQMEF-----------------------------------VR----V.R.QNEMME.----   [131] 
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[                                      210         220        230        240        250         260         270       280         290        300] 

[                                      .           .           .          .           .           .           .          .           .           .] 

 

El.ci.GLO1               ----------------------.MM..DA.ENGITTLKAKQMEY-----------------------------------VR----MMR.HNEMME.----   [131] 

El.ci.GLO2               ----------------------.MM..DA.ENGITTLKAKQMEY-----------------------------------VR----MMR.HNEMMEG----   [131] 

Is.in.GLO1               ----------------------.MV..EA.ENGITTLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HSEMME.----   [131] 

Is.in.GLO2               ----------------------.MV..EA.ENGITTLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEMME.----   [131] 

Is.in.GLO3               ----------------------.MV..EA.ENGITTLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEMME.----   [131] 

Is.in.GLO4               ----------------------.VV..EA.ENGITTLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEMME.----   [131] 

Is.in.GLO5               ----------------------.MV..EA.ENGITTLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEMME.----   [131] 

Pl.Mo.GLO1               ----------------------.MV..KA.ENGITTLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEIME.----   [131] 

Pl.Mo.GLO2               ----------------------.MV..KA.ENGITTLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEIME.----   [131] 

Pl.Mo.GLO3               ----------------------.MV..KA.ENGITTLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEIME.----   [131] 

Pl.Mo.GLO4               ----------------------.MV..EA.ENGITTLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEMME.----   [131] 

Pl.Mo.GLO5               ----------------------.MV..EA.ENGITTLKAKQME.-----------------------------------VR----MMR.HNEMME.----   [131] 

Pl.Mo.GLO6               ----------------------.MV..EA.ENGITTLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEMME.----   [131] 

Pl.Mo.GLO7               ----------------------.MV..EA.ENGITTLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEMME.----   [131] 

Pl.Mo.GLO8               ----------------------.MV..EA.ENGITTPKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEIME.----   [131] 

Pl.Mo.GLO9               ----------------------.MV..EA.ENGITTPKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEIME.----   [131] 

Pl.Mo.GLO10              ----------------------.MV..EA.ENGITTLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEMME.----   [131] 

Pl.Mo.GLO11              ----------------------.MV..EA.ENGITTLKAKQVEF-----------------------------------VR----MMR.HNEIME.----   [131] 

Pl.Mo.GLO12              ----------------------.MV..EA.ENGITTLKAKQVEF-----------------------------------VR----MMR.HNEMME.----   [131] 

Pl.Mo.GLO13              ----------------------.MV..EA.ENGITTLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEMME.----   [131] 

Pl.Mo.GLO14              ----------------------.MV..EA.ENGITTLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEMME.----   [131] 

Pl.Mo.GLO15              ----------------------.MV..EA.ENGITTLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEMME.----   [131] 

Pl.Mo.GLO16              ----------------------.MV..EA.ENGITTLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEMME.----   [131] 

Pl.Mo.GLO17              ----------------------.MV..EA.ENGITTLKAKQMEF-----------------------------------VR----MMR.HNEMME.----   [131] 

PI...At5g20240           ----------------------.MAV..AIEHG.DKV.DHQMEI-----------------------------------LI----SKRRNE.MMA.----   [155] 

AP3...At3g54340          ----------------------.RR..DEMENTF.LV.E..FKS-----------------------------------LGNQ.ETTK..N.SQ.D----   [159] 

AG...At4g18960           ----------------------.R...GR.ER.ITR..SK..E.-----------------------------------LFSE.DYM..REVD.HN----   [178] 

AGL1.SHP1.At3g58780     ----------------------.K...GR.EKGISRV.SK..E.-----------------------------------LVAE.EYM..REME..H----   [177] 

AGL2.SEP1.At5g15800     ----------------------.EQ..R...G...QV.SI.T.Y-----------------------------------.LDQL.D..N.EQM.L.----   [163] 

AGL3.SEP4.At2g03710     ----------------------.EH..R.V.A..RQ..ST.ARS-----------------------------------.LDQL.D.KT.EEM.L.----   [163] 

AGL4.SEP2.At3g02310     ----------------------.EQ..R...G...QV.CI.T.Y-----------------------------------.LDQL.D..G.EHI.LD----   [163] 

AGL5.SHP2.At2g42830     ----------------------.K...SR.EKGISRV.SK.HEM-----------------------------------LVAE.EYM..REIE..N----   [177] 

AGL6...At2g45650         ----------------------..A..R..EAA.TAT.Q..T.V-----------------------------------.M.EMED.R..ERQ.GD----   [161] 

AGL7.AP1.At1g69120       ----------------------.....Q...TA...........-----------------------------------.Y...N.....E..I..----   [163] 

AGL8.FUL.At5g60910    ----------------------..S......AAI.S..S....A-----------------------------------.F....A.........D----   [163] 

AGL9.SEP3.At1g24260     ----------------------.ES..R...S...Q..ALRT.F-----------------------------------.LDQLND..S.ERM.T.----   [165] 

AGL10.CAL.At1g26310     ----------------------.....Q..ETA.....S.....-----------------------------------....LNH..R.E.EI..----   [165] 

AGL11.STK.At4g09960     ----------------------.KQV.NR.EKAISR..SK.-------------------------------------------------EIE.DN----   [148] 

AGL12...At1g71692      ----------------------.LL..KH.EYWISQ..SA.MDV-----------------------------------.LQE.QS.RN.EGV.KN----   [170] 

AGL13...At3g61120      ----------------------..T..R..EGA.SAT.KQ.T.V-----------------------------------.M.QME..RR.ERE.GD----   [160] 

AGL14...At4g11880      ----------------------..Q..N...R..MK..AK.Y..-----------------------------------LR.ETEK.KE.ERN.IA----   [162] 

AGL15...At5g13790      ----------------------..S..Q..YHA.ITV.E..ER.-----------------------------------LTNQLE.SRL.EQRAEL----   [155] 

AGL16...At3g57230      ----------------------.....N..EL..RGV.MK.D.M-----------------------------------LI.E.QV.NREGNLVHQ----   [161] 

AGL17...At2g22630        ----------------------...I.S..EM..RG..MKRE.I-----------------------------------LTNE.K..TR.RNLVHH----   [161] 

AGL18...At3g57390      ----------------------.IS..N..NE..HSVKDQ.T.I-----------------------------------LLNQ.ERSRIQE.KAL.----   [108] 

AGL19...At4g22950       ----------------------..Q..N...R..SR..AK.Y..-----------------------------------LR.E.EK.KAEERN.VK----   [161] 

AGL20.SOC1.At2g45660    ----------------------..QI.Q..EK.V.C..A..T.V-----------------------------------FK.Q.EQ.KQ.E...AA----   [162] 

AGL21...At4g37940        ----------------------.NS..N.IEI..RG..M..E..-----------------------------------LTQE.Q..SQ.RNLIHQ----   [161] 

AGL22.SVP.At2g22540     ----------------------..Q..KA.ETG.TRVIET.SDK-----------------------------------IMSE.......GMQ.MD----   [162] 

AGL24...At4g24540        ----------------------..R..KL.ESG.SRVSEK.GEC-----------------------------------VMSQ.FS.E.RGSE.VD----   [162] 

AGL25.FLC.At5g10140     ----------------------.VQ..EH.ETA.SVT.AK.TE.-----------------------------------.LKLVEN.KE.E.M.K.----   [155] 

AGL27.FLM.At1g77080     ----------------------.IS..E..ETA.SVS.A..AE.-----------------------------------.M.Y.ES.KE.----------   [122] 

AGL30...At2g03060        ----------------------.GQ..ISIRQ..DQL.AH.M.D-----------------GIQIPLEQ-------QLQSMSW.LN-SNTTNIVT.----   [174] 

AGL31...At5g65050        ----------------------.IS..E..ETA.SVT.A..TE.-----------------------------------.MGEVKS...T----------   [149] 

AGL32.TT16.At5g23260    ----------------------.DG..R..EH.VLKV.E...E.-----------------------------------.QQQLEN.SR.RRM.E.----   [161] 

AGL42...At5g62165        ----------------------..EIDS..QR..GKV.E..A..-----------------------------------FK.QLEK.KA.E.Q.L.----   [162] 

AGL44.ANR1.At2g14210   ----------------------.....D..VT...GV.LK.D..-----------------------------------.TNE.R..NR.GQII.K----   [162] 

AGL63...At1g31140        ----------------------.LSF.LH.ES..Q.A.A..SEF------------------------------------------MHQQQQQQTD----   [156] 

AGL65...At1g18750        ----------------------.DL..ES.RK.IER.QIH.EHYRKNQLLPIECATTQFHSGIQLPMAMGGNSSMQEAHSMSWLPDNDHQQTI.PG----   [223] 

AGL66...At1g77980        ----------------------YETC.K..MDT.TRVNQ.REHI-----------------------------------LSQDQLSSYEASALQ.QQSMG   [205] 

AGL68...At5g65080        ----------------------.ISM.E..KSA.SV..A..TE.-----------------------------------LM.LVKN..D.E.L.K.----   [162] 

AGL69...At5g65070        ----------------------.KS..E..KTA.SVT.A..TE.-----------------------------------.M.LVKTH.E.E.L.R.----   [155] 

AGL70...At5g65060        ----------------------.ISM.E..ETA.SV..AK.TE.-----------------------------------.M.DMKS..ERE.L.I.----   [155] 

AGL71...At5g51870        ----------------------..EIDT.IEK..RIV.S..------------------------------------------VQT.GH.----------   [150] 

AGL72...At5g51860        ----------------------.SEIAT.IEK..HMV.L..AK.-----------------------------------YEDELQK.KA.ERE.KD----   [163] 

AGL79...At3g30260        ----------------------..GV.M...TA..KT.S.....-----------------------------------.V...AQ....E.E.K.----   [163] 

AGL94...At1g69540        RCLAKKSDSYWTDVDNIDSVDV..Q...S.RQ..AQ.YG..ASMPQRQQQQLMSSQCKN-------------------QTEID.DFGMEMEQQ.ENFSWV   [221] 

AGL104...At1g22130       ----------------------YEVS.K..LDT.T.VVQ.RDH.-----------------------------------.S-NHLSSYEASTMQPN--IG   [202] 
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El.ci.SQUA1              ---QNNFLAK--------------------------------KIKEREKEAAATATAAATTALEQQ-NHDMNTSG-------------------------   [178] 

El.ci.SQUA2              ---.......--------------------------------........................-........-------------------------   [178] 

El.ci.SQUA3              ---.......--------------------------------........................-........-------------------------   [178] 

Me.ur.SQUA               ---...I...--------------------------------..R....KT..ET--..EV.....K...L.S..-------------------------   [177] 

Is.in.SQUA1              ---.......--------------------------------........REMAGK...A.MS...---A.GS..-------------------------   [176] 

Is.in.SQUA2              ---.......--------------------------------........REMAGK...A.MS...---A.GS..-------------------------   [176] 

Is.in.SQUA3              ---.......--------------------------------........REMAGK...A.MS...---A.GS..-------------------------   [176] 

Vi.ro.SQUA1              ---.......--------------------------------.V..K...M.G------K..W...-I..V.S.C-------------------------   [172] 

Vi.ro.SQUA2              ---.......--------------------------------....K...M.G------K..W...-I..V.S.C-------------------------   [172] 

El.ci.SQUA4              ---...L.SR--------------------------------....KA..L.Q.------.PYD.PQ..NT..FP-------------------------   [172] 

Pl.Mo.SQUA               ---...M.SR--------------------------------....KA..F.Q--------------...T.MLS-------------------------   [164] 

Cl.tr.SQUA               ---...L..R--------------------------------.M..KA....Q.------APV.P-Q..RS....-------------------------   [172] 

Vi.ro.SQUA3              ---...L...--------------------------------....EA..VVQ.------MPC..-Q..N.....-------------------------   [172] 

Sc.st.SQUA1              ---...L.?-------------------------------------------------------------------------------------------   [145] 

Le.ja.SQUA1              ---...LI..--------------------------------.L..K...SDQ.------.SC.E-Q..NT..C.-------------------------   [172] 

Le.ja.SQUA2              ---...LI..--------------------------------.L..K...SDQ.------.SC.E-Q..NT..C.-------------------------   [147] 

Le.ja.SQUA3              ---...LI..--------------------------------.L..K...SDQ.------.SC.E-Q..NT..C.-------------------------   [172] 

Le.ja.SQUA4              ---..TL...--------------------------------....K...I-GQQ--WDPHNHCSNAAGLPP----------------------------   [174] 

El.ci.SQUA5              ---..SM.S.--------------------------------Q...K.Q.I-.HQPQWDHQQHHN-----PR--A-------------------------   [171] 

Dr.ar.SQUA1              ---..SM...--------------------------------....K...I-GQQ.QWEAQNPSNNTSALPPLPP-------------------------   [178] 

El.ci.SQUA6              ---..GM...--------------------------------....K...M-GQMGQWEAPHPSASTAGLPP-PA-------------------------   [177] 

El.ci.SQUA7              ---..GM...--------------------------------....K...M-GQMGQWEAPHPSASTAGLPP-PA-------------------------   [177] 

Dr.ar.SQUA2              ---...A.K.--------------------------------QM..NKQTKESKE-------------QEH.I.S-------------------------   [166] 

Sc.st.SQUA2              ---...L.G.--------------------------------QV.LKG--KQQIV-------------EHTQ..T-------------------------   [149] 

Is.in.AGL6               ---M.KQ.KIK-----------------------------ISLEMSSLEVDGQGLR.LPCPWNPSSSETNNFPLQ-------------------------   [179] 

Vi.ro.AGL2               ---A.RT.KQR-----------------------------LYEG---SQISLQWNA---NAQDVG-YGRQPAQH--------------------------   [176] 

El.ci.AGL2               ----------------------------------------LMEG---NQMNL.WH----NAQDVG-YGRQPAHQP-------------------------   [161] 

Le.ja.AGL2               ---A.KS.KHR-----------------------------LMEG---NQISLQWNQN.-HEEHVA-YARQAAQP--------------------------   [179] 

El.ci.AG                 ---N.QY.RAK-----------------------------IAE-----T.RGQ---QQMNLMPGSS--DHQYHHE-------------------------   [171] 

Sc.st.AGL15             ---..EA.L-------EKIEELR-------------QHAR--------LSSNENRMLLSKDSCISSNSIREG..D-------------------------   [181] 

Le.ja.AGL17             ---E.IE.Y.K-----------------------------MNLLI---Q.N.ELQKKVYGPGSTSVA.TVPLIMH-------------------------   [177] 

Dr.ar.FLC                ---EKKV.QEK-----------------------------IGGS.RKKPVIDLN.------------VPLIDLNT-------------------------   [169] 

Is.in.FLC1               ---EKMAPEGK-----------------------------IAGS.TQK.KKK.-----------------IDLNV-------------------------   [160] 

Is.in.FLC2               ---EKMA.EGK-----------------------------IAGS.TQK.KKK.-----------------IDLNV-------------------------   [160] 

El.ci.FLC1               ---EKMA.EVQ-----------------------------IQIAGS-K.KR..-----------------IDLNA-------------------------   [163] 

El.ci.FLC2               ---EKMA.EVQ-----------------------------IQIAGS-K.KR..-----------------IDLNA-------------------------   [163] 

Me.ur.STMADS11          ---..AK.K-------QQTEKP------------------GCTRNTT.HGSS.ESITNSYGICSRCTDE.GSI.D-------------------------   [183] 

Pl.Mo.DEF1               ---IHKG.L--------------------------------LQF----DDPHYGLVEND--GDYN---SM.GFPHGGARIIAVCVPPN------------   [170] 

Pl.Mo.DEF2               ---IHKG.L--------------------------------LQF----DDPHYGLVEND--GDYN---SM.GFPHGGARIIAVCVPPN------------   [170] 

Pl.Mo.DEF3               ---IHKG.L--------------------------------LQF----DDPHYGLVEND--GDYN---SM.GFPHGGARIIAVCVPPN------------   [170] 

Is.in.DEF                ---IHKG.L--------------------------------LQF----DDPHYGLVEND--GDYN---SV.GFPHGGPRIIAVCLPPDH---------HP   [182] 

Pl.Mo.DEF4               ---IYKG.V--------------------------------FQFNV.PDDPLYGLEENE--GEYE---SVVEFPHGVSRIVAFRRPTN------------   [174] 

Pl.Mo.DEF5               ----------------------------------------------------------------------------------------------------   [122] 

El.ci.DEF                ---IRKG.L--------------------------------LQFDA.HDDPHYGLVEDE--GDYN---SV.GFPHGGTRIIRLMQTHP------------   [174] 

Dr.ar.DEF                ---IHKG.L--------------------------------LQLNA.QEDPHYGLVEDD--GEYN---NVLGFPPGGPRIIAVRLPHNHPHHLHHHHHPH   [195] 

Sc.st.DEF                ---IHRG.V--------------------------------LDFDA.QEDPHYGLVENE--GDYN---SVLGFPHGGPRIVALRLPPPNHHP--------   [187] 

Vi.ro.DEF                ---IHRS.V--------------------------------LEFDA.HEDPHYGLVENE--GDYN---SVLGFPHGGPRVIALRLPPN------------   [183] 

Le.ja.DEF                ---IHKS.V--------------------------------LEFDA.QEDPHYGLVEND--.DYN---SVLGFPHGGPRIIALRLPPNHHHPN-------   [188] 

Cl.tr.GLO1               ---E.QN.L--------------------------------Y.L--MHLDPMEENVME.-QGVYD----HHGVTD-------------------------   [164] 

Cl.tr.GLO2               ---E.QN.L--------------------------------Y.LRQMHLDPMEENVME.-QGVYD----HHGVTD-------------------------   [166] 

Cl.tr.GLO3               ---E.QN.L--------------------------------Y.LRQMHLDPMEENVME.-QGVYD----HHGVTD-------------------------   [166] 

Cl.tr.GLO4               ---E.QN.L--------------------------------Y.LRQMHLDPMEENVME.-QGVYD----HHGVTD-------------------------   [166] 

Cl.tr.GLO5               ---E.QN.L--------------------------------YRLRQMHLDPMEENVME.-QGVYD----HHGVTD-------------------------   [166] 

Sc.st.GLO1               ---E.QN.L--------------------------------F.LRQLHLDPMDENVLET-QGVYD----HQGVAD-------------------------   [166] 

Sc.st.GLO2               ---E.QN.L--------------------------------F.LRQLHLDPMDENVLET-QGVYD----HQGVAD-------------------------   [166] 

Sc.st.GLO3               ---E.QN.L--------------------------------F.LRQLHLDPMDENVLET-QGVYD----HQGVAD-------------------------   [166] 

Sc.st.GLO4               ---E.QN.L--------------------------------F.LRQLHLDPMDENVLET-QGVYD----HQGVAD-------------------------   [166] 

Le.ja.GLO1               ---E.QT.M--------------------------------F.LRRLHLDPMDDNVME.-QGVYD----HQGVPD-------------------------   [166] 

Le.ja.GLO2               ---E.QT.M--------------------------------F.LRQLHLDPMDDNVME.-QGVYD----HQGVPD-------------------------   [166] 

Le.ja.GLO3               ---E.QT.M--------------------------------F.LRQLHLDPMDDNVME.-QGVYD----HQGVPD-------------------------   [166] 

Le.ja.GLO4               ---E.QT.M--------------------------------F.LRQLHLDPMDDNVME.-QGVYD----HQGVPD-------------------------   [166] 

Vi.ro.GLO1               ---E.QN.L--------------------------------F.LRQLHLDPMDDNVMET-QGVYD----HQGIAD-------------------------   [166] 

Vi.ro.GLO2               ---E.QN.L--------------------------------F.LRQLHLDPMDDNVMET-QGVYD----HQGIAD-------------------------   [166] 

Dr.ar.GLO1               ---D.QN.L--------------------------------C.LRGMHLDPMDDSMME.-QGVYD----HQGVAD-------------------------   [166] 

Dr.ar.GLO2               ---D.QN.L--------------------------------C.LRGMHLDPMDDSMME.-QGVYD----HQGVAD-------------------------   [166] 

Dr.ar.GLO3               ---D.QN.L--------------------------------C.LRGMHLDPMDDSMME.-QGVYD----HQGVAD-------------------------   [166] 

Dr.ar.GLO4               ---D.QN.L--------------------------------C.LRGMHLDPMDDSMME.-QGVYD----HQGVAD-------------------------   [166] 

Me.ur.GLO1               ---E.QN.L--------------------------------F.LRQMHLDPMDDNVMET-QGVYD----HQGVAD-------------------------   [166] 

Me.ur.GLO2               ---E.QN.L--------------------------------F.LRQMHLDPMDDNVMET-QGVYD----HQGVAD-------------------------   [166] 
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[                                      310         320        330        340        350         360        370        380         390        400] 

[                                      .           .           .          .           .           .           .          .           .           .] 

 

El.ci.GLO1               ---E.QN.L--------------------------------F.LRQIHL.PLDENVME.-QGVYD----HGGVADQ------------------------   [167] 

El.ci.GLO2               ---E.QN.L--------------------------------F.LRQIHL.PLDENVME.-QGVYD----HGGVADQ------------------------   [167] 

Is.in.GLO1               ---E.QN.L--------------------------------F.LRQMHLDPMDENVME.-QGVYD----HQGVAE-------------------------   [166] 

Is.in.GLO2               ---E.QN.L--------------------------------F.LRQMHLDPMDENVME.-QGVYD----HQGVAE-------------------------   [166] 

Is.in.GLO3               ---E.QN.L--------------------------------F.LRQMHLDPLDENVME.-QGVYD----HQGVAE-------------------------   [166] 

Is.in.GLO4               ---E.QN.L--------------------------------F.LRQMHLDPLDENVME.-QGVYD----HQGVAE-------------------------   [166] 

Is.in.GLO5               ---E.QN.L--------------------------------F.LRQMHLDPMDENVME.-QGVYD----HQGVAE-------------------------   [166] 

Pl.Mo.GLO1               ---E.QN.L--------------------------------F.LRQMHLDPMDENVME.-QGVYD---.HQGVAD-------------------------   [167] 

Pl.Mo.GLO2               ---E.QN.L--------------------------------F.LRQMQLDPMDENVME.-HGVYD---.HQGVAD-------------------------   [167] 

Pl.Mo.GLO3               ---E.QN.L--------------------------------F.LRQMQLDPMDENVME.-HGVYD---.HQGVAD-------------------------   [167] 

Pl.Mo.GLO4               ---E.QN.L--------------------------------F.LRQMHLDPMDENVME.AQGVYDHHH.HKGVAD-------------------------   [171] 

Pl.Mo.GLO5               ---E.QN.L--------------------------------F.LRQMHLDPMDENVME.AQGVYDHHH.HQGVAD-------------------------   [171] 

Pl.Mo.GLO6               ---E.QN.L--------------------------------F.LRQMHLDPMDENVME.AQGVYDHHH.HQGVAD-------------------------   [171] 

Pl.Mo.GLO7               ---E.QN.L--------------------------------F.LRQMHLDPMDENVME.AQGVYDHHH.HQGVAD-------------------------   [171] 

Pl.Mo.GLO8               ---E.QN.L--------------------------------F.LRQMQLDPMDENVME.-HGVYD---.HQGVAD-------------------------   [167] 

Pl.Mo.GLO9               ---E.QN.L--------------------------------F.LRQMQLDPMDENVME.-HGVYD---.HQGVAD-------------------------   [167] 

Pl.Mo.GLO10              ---E.QN.L--------------------------------F.LRQMHLDPMDENVME.AQGVYDHHH.HQGVAD-------------------------   [171] 

Pl.Mo.GLO11              ---E.QN.L--------------------------------F.LRQMQLDPMDENVME.-HGVYD---.HQGVAD-------------------------   [167] 

Pl.Mo.GLO12              ---E.QN.L--------------------------------F.LRQMHLDPMDENVME.AQGVYDHHH.HQGVAD-------------------------   [171] 

Pl.Mo.GLO13              ---E.QN.L--------------------------------F.LRRMHLDPMDENVME.AQGVYDHHH.HQGVAD-------------------------   [171] 

Pl.Mo.GLO14              ---E.QN.L--------------------------------F.LRQMHLDPMDENVME.AQGVYD-HH.HQGVAD-------------------------   [170] 

Pl.Mo.GLO15              ---E.QN.L--------------------------------F.LRQMHLDPMDENVME.AQGVYDHHH.HQGVAD-------------------------   [171] 

Pl.Mo.GLO16              ---E.QN.L--------------------------------F.LRQMHLDPMDENVME.AQGVYDHHH.HQGVAD-------------------------   [171] 

Pl.Mo.GLO17              ---E.QN.L--------------------------------F.LRQMHLDPMDENVME.AQGVYDHHH.HQGVAD-------------------------   [171] 

PI...At5g20240           ---EQRQ.T--------------------------------FQLQQQ.MAI.SN--.RG-MMMRD----HDGQ---------------------------   [186] 

AP3...At3g54340          ---IQKN.I--------------------------------HELEL.AEDPHYGLVDNG--GDYD---SVLGYQIEGSRAYALRFHQN------------   [207] 

AG...At4g18960           ---D.QI.RAK-----------------------------IAE-----N.RNN---PSISLMPGGSNYEQLMPPP-------------------------   [213] 

AGL1.SHP1.At3g58780     ---N.MY.RAK-----------------------------IAE-----GARLNPDQQESSVIQGTTVYESGVS.--------------------------   [214] 

AGL2.SEP1.At5g15800     ---T.RA..MK-----------------------------LDDM---IGVRSHHMGGGGGWEGGE.-.VTYAHHQ-------------------------   [202] 

AGL3.SEP4.At2g03710     ---T.RD.RRK-----------------------------VA----------------------------------------------------------   [173] 

AGL4.SEP2.At3g02310     ---A.RA.SMK-----------------------------LEDM---IGVRHHHIGG--GWEGGD.Q.IAYGHPQ-------------------------   [201] 

AGL5.SHP2.At2g42830     ---D.MY.RSK-----------------------------ITE-----RTGLQ--QQESSVIHQGTVYESGV..--------------------------   [212] 

AGL6...At2g45650         ---I.KQ.KIK-----------------------------FETEGHAF.T-FQDLW.NSAASVAGDP.NSEFPVE-------------------------   [203] 

AGL7.AP1.At1g69120       ---..SM.S.--------------------------------Q......ILR.QQEQWDQQNQGHNMPPPLPPQQ-------------------------   [203] 

AGL8.FUL.At5g60910       ---H..S.L.--------------------------------.......KTGQQ---------.G.LVQCS.S.S-------------------------   [194] 

AGL9.SEP3.At1g24260     ---T.KT.RLR-----------------------------LADG---YQMPLQLNP---NQEEVDHYGRHHHQQQ-------------------------   [202] 

AGL10.CAL.At1g26310     ---E.SM.T.--------------------------------Q.....NILRTKQ.QCEQLNRSVDDVP--QPQP-------------------------   [203] 

AGL11.STK.At4g09960     ---E.IY.RTK-----------------------------VAE-----V.RYQ---QHHHQMVSGS---EI.AIE-------------------------   [180] 

AGL12...At1g71692        ---T.KY.LEK-----------------------------IEE--------------------------NN.SIL-------------------------   [187] 

AGL13...At3g61120        ---I..--KLK-----------------------------LETEDHDF.G-FQDLLLNPVLTAG---CSTDFSLQ-------------------------   [197] 

AGL14...At4g11880        ---E.KM-------------------------------------------LMEKCEMQGRGIIGRISSSSSTSEL-------------------------   [191] 

AGL15...At5g13790        ---E.ET.RRQ-----------------------------VQELRSFLPSFTHYVPSYIKCFAIDPK.ALI.HDS-------------------------   [198] 

AGL16...At3g57230        ---E.LD.H.K-----------------------------VNLMH---QQNMELHEKVSEVEGVKIA.KNSLLTN-------------------------   [201] 

AGL17...At2g22630        ---E.LE.SRK-----------------------------VQR.H---Q.NVELYKK.YG-----TS.TNGLGHH-------------------------   [196] 

AGL18...At3g57390        ---E.QI.R-------KQVEMLG-------------RGSGPKVLN..PQDSSPE.DPESSSSE.DENDNEEHH.D-------------------------   [160] 

AGL19...At4g22950        ---E.KD-------------------------------------------LKEKWLGMG.ATIASSQSTLSSSEV-------------------------   [190] 

AGL20.SOC1.At2g45660    ---E.EK-------------------------------------------LSEKWGSHESEVWSNKNQESTGRGD-------------------------   [191] 

AGL21...At4g37940       ---E.LD.SRK-----------------------------VQR.H---Q.NVELYKK.Y------MA.TNGF.HR-------------------------   [195] 

AGL22.SVP.At2g22540    ---E.KR.RQQGTQLTEENERLGMQICNNVHAH---GGAESENAAVY.EGQSSESITN--AGNSTGAPV.SES.D-------------------------   [229] 

AGL24...At4g24540        ---E.KR.R-------DKLETL-----------------ERA.LTTLKEALETESVTTNVSSYDSGTPLE-DD.D-------------------------   [209] 

AGL25.FLC.At5g10140    ---E.QV..S----------------------------------QMENNHHVGAE--------AEMEMSPAGQIS-------------------------   [185] 

AGL27.FLM.At1g77080     -------------------------------------------VSALVFIFDKG-----------HILGYDDS*--------------------------   [142] 

AGL30...At2g03060        ---EH.SIPQREVECSASSSFGSYPGYFGTGKSPE---MTIPGQETSFLDELN.G-----QLKQDTSSQQQF.NNNNITAYNPNL---------------   [248] 

AGL31...At5g65050        -------------------------------------------VGKKTFLVIEG---------DRG-MSWE.G..-------------------------   [171] 

AGL32.TT16.At5g23260   ---D..NMYRWLHEHR---------------------AAMEFQQAGIDTKPGEYQQFIEQLQCYKPGEYQQFLEQQQQQ---------------------   [216] 

AGL42...At5g62165      ---E.VK-------------------------------------------LHQKN---VINPWRGSSTDQQQEKY-------------------------   [188] 

AGL44.ANR1.At2g14210   ---E.HE.QNI-----------------------------VDIMR---..NIKLQKKVHGRTNAIEG.SS---VD-------------------------   [199] 

AGL63...At1g31140        -----QK.KG----------------------------------..KGQGSSWEQLMWQAERQMMTCQRQKDPAP-------------------------   [192] 

AGL65...At1g18750        ---DSS..PHREMDG----SIPVYSSCFFESTKPEDQICSNPGQQFEQL.QQGNGCLGLQQLG.EYSYPTPFGTTLGMEEDQEKK---------------   [301] 

AGL66...At1g77980        GPFG.DVVGGWLTENGPNEAHLFDASAHS--------AMYETLLQGSSSSSNQNNIMGESNVSNHNGDMFQEWAQAYNSTTAHN----------------   [281] 

AGL68...At5g65080        ---K.KV..S--------------------------------EVGKLK.ILETGD--------.RAVMSPE.S..-------------------------   [194] 

AGL69...At5g65070        ---E.QS.TNQ-----------------------------LI.MGKMK.SVE.ED--------ARA-MSPESS.D-------------------------   [189] 

AGL70...At5g65060        ---E.QI..S--------------------------------QVGKKTFLVIEG---------DRG-MSRE.G..-------------------------   [185] 

AGL71...At5g51870        --------------------------------------------------YIYNIYTHVNDVIMSSL-V.LGA*--------------------------   [173] 

AGL72...At5g51860        ---ERVR.-----------------------------------------SLKK.IYTHLCQVG.RPMGMPSGSKE-------------------------   [194] 

AGL79...At3g30260        ---LKKQ.T.--------------------------------.AG...DFQTQN---------LSHDLASLA.PP-------------------------   [194] 

AGL94...At1g69540        RTDE.MNVPIE-----------------------------EEDPNLQLHHMYKDI.CS.SS..GNYSGLFSKS.DILQKLETGSIPGTSADPNQQFSNLS   [292] 

AGL104...At1g22130       GPFV.DVVEGWLPENGTNQTHLFDASAHSNQLRELSSAMYEPLLQGSSSSSNQNN-MSECHVTNHNGEMFPEWAQAYSS---------------------   [280] 
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El.ci.SQUA1               ----FDQQHP-MSSMNIS-EIYPVMGENGVGVGVGDGDG--SRH----------------------QNNNFSNS--VIPSWMLDA*------------   [232] 

El.ci.SQUA2              ----......-.......-....................--...----------------------........--..........------------   [232] 

El.ci.SQUA3              ----......-.......-....................--...----------------------........--..........------------   [232] 

Me.ur.SQUA               ----..HMVG--......S.V.S-----VQ.ENGE.AG.--ATP----------------------HQ.Q*---------------------------   [213] 

Is.in.SQUA1              ----..HVQT-.G...T.-.L..-----AP.DSGE..G.GEAAR----------------------HQ.....P--.M.....HHVDG*---------   [230] 

Is.in.SQUA2              ----..HVQT-.G...T.-.L..-----AP.DSGE..G.GEAAR----------------------HQ.....P--.M.....HHVDG*---------   [230] 

Is.in.SQUA3              ----..HVQT-.G...T.-.L..-----AP.DSGE..G.GEAAR----------------------HQ.....PDFGMS.SFMGEK*-----------   [230] 

Vi.ro.SQUA1              ----.N.AQTN.N.L...-....----S.P.ENN.EVG.--AIP----------------------RQ.HLP.----L.P...HHIDA*---------   [224] 

Vi.ro.SQUA2              ----.N.AQTN.N.L...-....----S.P.ENN.EVG.--AIP----------------------RQ.HLP.----L.P...HHIDA*---------   [224] 

El.ci.SQUA4              ----L.LEQ.-L..L.-TG.T.EK-------------E.EVGVI----------------------RHR.QAS.PVITAP...HYMHGQHSHRATEM*   [229] 

Pl.Mo.SQUA               ----L.LEQ.-LT.LDNTSQT.EK-------------QREVG------------------------G.QVV.DNPVIAAP...HYMHG-------EM*   [213] 

Cl.tr.SQUA               ----..LEQ.-S..W.L.T.TCQM*-------------------------------------------------------------------------   [192] 

Vi.ro.SQUA3              ----..LEQ.-L.YL.V.-.T.QAR---------AEN..EVEAN----------------------RHQDQPS.DV.MAP...QYMHG*---------   [224] 

Sc.st.SQUA1              --------------------------------------------------------------------------------------------------   [145] 

Le.ja.SQUA1              ----LNLGQ.-LNESW.*--------------------------------------------------------------------------------   [185] 

Le.ja.SQUA2              ----LNLGQ.-LNESW.*--------------------------------------------------------------------------------   [160] 

Le.ja.SQUA3              ----LNLGQ.-LNERLVGF.EEEWR---------TGIA.FEIHI----------------------IAHVIC*-------------------------   [209] 

Le.ja.SQUA4              ----LPPPP.-PFLAPPQLPTLNMG.WDIRRIVRSQKERAR.HSGFALFVPPGMLCCLRLHGMIIMCE.KMLLCIKSNCMID.GLLLLP*--------   [259] 

El.ci.SQUA5              ----PPPPP.-PFM.APQYPCLNIG.G------YNE.EAMEA.R------------------------.ELDLTLDSLY.CN.GCFAA*---------   [225] 

Dr.ar.SQUA1              ----PGPPQS-QYL.TSQIPCLNIG.-------GTYDEESEA.R------------------------.ELDLTLDSLY.CH.GCFAA*---------   [231] 

El.ci.SQUA6              ----PAPPQ.-QYL.ASQLPCLNIG.S------GAYDEASEA.R------------------------.ELDLTLDSLY.CH.GCFAA*---------   [231] 

El.ci.SQUA7              ----PAPPQ.-QYL.ASQLPCLNIG.S------GAYDEASEA.R------------------------.ELDLTLDSLY.CH.GCFAA*---------   [231] 

Dr.ar.SQUA2              ----STLP..PNLNLDGGSDRRNA----------AEE..GR..P----------------------------DLNS...P.V..NGIWS*--------   [214] 

Sc.st.SQUA2              ----SILPN.T-------------------------------------------------------------------.PSLIT---WT*--------   [165] 

Is.in.AGL6               ----IQTSN-P.EIETEPFLQIGYHHY.--LGEGSSVTR-RMHG----------------------------VDNNM.QG.T.*--------------   [227] 

Vi.ro.AGL2               -----QGDGFFHPLECEPTLQIGYQNDPITV-----AAAAGPSV------------------------------NNY.SG.LPG*-------------   [221] 

El.ci.AGL2               -----QADGFFHHLDCEPTLQIGYHPDQLT------.AAAGPSV------------------------------NNYMSG.LP*--------------   [204] 

Le.ja.AGL2               -----QHDGFYHPLDCEPTLQIGY--DPIT------VAAAGPSV------------------------------NNYMSG.LP*--------------   [220] 

El.ci.AG                 ----LV.SQ.FDARDYLQVNGLQQSDDYH----RQ.QPSLQLV*------------------------------------------------------   [207] 

Sc.st.AGL15             ------TSLRLGI.P.VVC.KRKMLKTDNTTDTKSAMVVD*---------------------------------------------------------   [216] 

Le.ja.AGL17             ----SINNE-YILHVPTNL.LSQPQKQKYETPKDVVKL.LQLQQ*-----------------------------------------------------   [217] 

Dr.ar.FLC                ----VPVSENGE*-------------------------------------------------------------------------------------   [178] 

Is.in.FLC1               ----IPEGRTQE*-------------------------------------------------------------------------------------   [169] 

Is.in.FLC2               ----IPEGRTQE*-------------------------------------------------------------------------------------   [169] 

El.ci.FLC1               ----IPESRTTE*-------------------------------------------------------------------------------------   [172] 

El.ci.FLC2               ----IPESRTTE*-------------------------------------------------------------------------------------   [172] 

Me.ur.STMADS11          ------TSPKLGLPS-GDCKKIY.QKMCTHPHN*----------------------------------------------------------------   [210] 

Pl.Mo.DEF1               -----HHH.HP--.LHSGTGASDLTTYALLE*------------------------------------------------------------------   [195] 

Pl.Mo.DEF2               -----HHH.HP--.LHSGTGASDLTTYALLE*------------------------------------------------------------------   [195] 

Pl.Mo.DEF3               -----HHH.HP--.LHSGTGASDLTTYALLE*------------------------------------------------------------------   [195] 

Is.in.DEF                HNHHQHHH.HP--TLHSGTGASDLTTFALLE*------------------------------------------------------------------   [212] 

Pl.Mo.DEF4               --HYPHHH.HP--.FHGGTGALDLTAFSLLE*------------------------------------------------------------------   [202] 

Pl.Mo.DEF5               --------------------------------------------------------------------------------------------------   [122] 

El.ci.DEF                -----HHH.HP--.LHSGTGASDLTTYALLE*------------------------------------------------------------------   [199] 

Dr.ar.DEF                PHHHHHHH.HP--.LHSGTGASDLTTYALLE*------------------------------------------------------------------   [225] 

Sc.st.DEF                ---HHHHH.HP--.LHSG-GASDLTTFALLE*------------------------------------------------------------------   [213] 

Vi.ro.DEF                ---HHHHH.QP--.LHSGTGASDLTTFALLE*------------------------------------------------------------------   [210] 

Le.ja.DEF                ---HHHH..HP--.LHSG--ASDLTTFALLE*------------------------------------------------------------------   [213] 

Cl.tr.GLO1               ----YEA.-QMPFGFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [188] 

Cl.tr.GLO2               ----YEA.-QMPFGFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [190] 

Cl.tr.GLO3               ----YEA.-QMPFGFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [190] 

Cl.tr.GLO4               ----YEA.-QMPFGFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [190] 

Cl.tr.GLO5               ----YEA.-QMPFGFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [190] 

Sc.st.GLO1               ----Y.AH-QMPFAFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [190] 

Sc.st.GLO2               ----Y.AH-QMPFAFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [190] 

Sc.st.GLO3               ----Y.AH-QMPFAFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [190] 

Sc.st.GLO4               ----Y.AH-QMPFAFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [190] 

Le.ja.GLO1               ----YEAH-QIPF.YRVQPMQPNLHDRF*---------------------------------------------------------------------   [190] 

Le.ja.GLO2               ----YEAH-QIPF.YRVQPMQPNLHDRF*---------------------------------------------------------------------   [190] 

Le.ja.GLO3               ----YEAH-QIPF.YRVQPMQPNLHDRF*---------------------------------------------------------------------   [190] 

Le.ja.GLO4               ----YEAH-QIPF.YRVQPMQPNLHDRF*---------------------------------------------------------------------   [190] 

Vi.ro.GLO1               ----YEAH-QMPFAFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [190] 

Vi.ro.GLO2               ----YEAH-QMPFAFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [190] 

Dr.ar.GLO1               ----YEAH-QTPFAFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [190] 

Dr.ar.GLO2               ----YEAH-QMPFAFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [190] 

Dr.ar.GLO3               ----YEAH-QMPFAFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [190] 

Dr.ar.GLO4               ----YEAH-QMPFAFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [190] 

Me.ur.GLO1               ----YEAHQQMPFAFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [191] 

Me.ur.GLO2               ----YEAHQQMPFAFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [191] 
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El.ci.GLO1               ----YEAAQQMPFAFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [192] 

El.ci.GLO2               ----YEAAQQMPFAFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [192] 

Is.in.GLO1               ----YEAH-QMPF.FRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [190] 

Is.in.GLO2               ----YEAH-QMPF.FRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [190] 

Is.in.GLO3               ----YEAH-QMPF.FRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [190] 

Is.in.GLO4               ----YEAH-QMPF.FRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [190] 

Is.in.GLO5               ----YEAH-QMPF.FRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [190] 

Pl.Mo.GLO1               ----YEAH-QMPFAFRVQPMQPNLQELELPDNLP*---------------------------------------------------------------   [197] 

Pl.Mo.GLO2               ----YEAH-QMPFAFRVQPMQPNLQELELPDNLP*---------------------------------------------------------------   [197] 

Pl.Mo.GLO3               ----YEAH-QMPFAFRVQPMQPNLQELELPDNLP*---------------------------------------------------------------   [197] 

Pl.Mo.GLO4               ----YEAH-QMPFAFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [195] 

Pl.Mo.GLO5               ----YEAH-QMPFAFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [195] 

Pl.Mo.GLO6               ----YEAH-QMPFAFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [195] 

Pl.Mo.GLO7               ----YEAH-QMPFAFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [195] 

Pl.Mo.GLO8               ----YEAH-QMPFAFRVQPMQPNLQELELPDNLP*---------------------------------------------------------------   [197] 

Pl.Mo.GLO9               ----YEAH-QMPFAFRVQPMQPNLQELELPDNLP*---------------------------------------------------------------   [197] 

Pl.Mo.GLO10              ----YEAH-QMPFAFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [195] 

Pl.Mo.GLO11              ----YEAH-QMPFAFRVQPMQPNLQELELPDNLP*---------------------------------------------------------------   [197] 

Pl.Mo.GLO12              ----YEAH-QMPFAFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [195] 

Pl.Mo.GLO13              ----YEAH-QMPFAFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [195] 

Pl.Mo.GLO14              ----YEAH-QMPFAFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [194] 

Pl.Mo.GLO15              ----YEAH-QMP.AFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [195] 

Pl.Mo.GLO16              ----YEAH-QMPFAFRVQPMRPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [195] 

Pl.Mo.GLO17              ----YEAH-QMPFAFRVQPMQPNLQERF*---------------------------------------------------------------------   [195] 

PI...At5g20240           ------------FGYRVQPIQPNLQEKIMSL.ID*---------------------------------------------------------------   [209] 

AP3...At3g54340          -----HHHYYPNHGLHAP-SASDIITFHLLE*------------------------------------------------------------------   [233] 

AG...At4g18960           ----QT.SQ.FD.RNYFQVAALQPNNHHYSSA.RQ.QTALQLV*------------------------------------------------------   [253] 

AGL1.SHP1.At3g58780     ----H..SQHYN-RNY.PVNLLEPNQQFS----GQ.QPPLQLV*------------------------------------------------------   [249] 

AGL2.SEP1.At5g15800     ----AQS.GLYQPLECNPTLQMGYDNPVCSEQITATTQAQAQQG------------------------------NGY..G...*--------------   [252] 

AGL3.SEP4.At2g03710     -------IGIFYRKKLKPFV.*----------------------------------------------------------------------------   [188] 

AGL4.SEP2.At3g02310     ----AHS.GLYQ.LECDPTLQIGYSHPVCSEQMAVTVQ.QSQQG------------------------------NGY..G...*--------------   [251] 

AGL5.SHP2.At2g42830     ----SH.SGQYN-RNY.AVNLLEPNQNSS----NQ.QPPLQLV*------------------------------------------------------   [247] 

AGL6...At2g45650         ----PSHPN-VLDCNTEPFLQIGFQQHYY.QGEGSSVSKSNVAG-----------------------------ETNFVQG.V.*--------------   [253] 

AGL7.AP1.At1g69120       ----HQI...-YMLSHQPSPFLNMG.L------YQED.PMAM.R------------------------.DLELTLEPVYNCN.GCFAA*---------   [257] 

AGL8.FUL.At5g60910       ----VLLPQYCVT.SRDG--------------F.ERVG.ENGGA----------------------SSLTEP..--LL.A...RPTTTNE*-------   [243] 

AGL9.SEP3.At1g24260     ----QHS.AFFQPLECEPILQIGYQ.QQDG-------M.AGPSV------------------------------NNYMLG.LPYDTNSI*--------   [251] 

AGL10.CAL.At1g26310     ----.QHP.L-YMIAHQTSPFLNMG.L------YQEE.QTAM.R------------------------..LDLTLEP.YNY-.GCYAA*---------   [256] 

AGL11.STK.At4g09960     ----ALASRNYFAHSIMTAGSGSGN.GSYS---DP.KKILHLG*------------------------------------------------------   [217] 

AGL12...At1g71692        ----DANFAVMETNYSYPLTMPSEIFQF*---------------------------------------------------------------------   [212] 

AGL13...At3g61120        ----STH.NYISDCNLGYFLQIGFQQHY-EQGEGSSVTKSNA.SD---------------------------AETNFVQ*------------------   [245] 

AGL14...At4g11880        ----DIDDNEMEVVTDLFIGPPETRHFKKFPPSN*---------------------------------------------------------------   [222] 

AGL15...At5g13790        ----KCSLQNTD.DTTLQLGLPGEAHDRRTNE.ERESPSSD.VTTNTSSETAERGDQSSLANSPPEAKRQRFSV*-----------------------   [269] 

AGL16...At3g57230        ----GLDMR-DT.NEHVHLQLSQPQH-DHETHSKAIQLNYF.FIA*----------------------------------------------------   [241] 

AGL17...At2g22630       ----ELVDAVYE.HAQVRLQLSQPEQSHYKTSSNS*--------------------------------------------------------------   [228] 

AGL18...At3g57390       ------TSLQLGL.STGYCTKRKKPKIEL.CDNS.SQVASD*--------------------------------------------------------   [196] 

AGL19...At4g22950       ----NIDDN-MEVETGLFIGPPETRQSKKFPPQN*---------------------------------------------------------------   [220] 

AGL20.SOC1.At2g45660 ----EESSPSSEVETQLFIGLPCSSRK*----------------------------------------------------------------------   [215] 

AGL21...At4g37940        ----EVAVADDE.HTQ.RLQLSQPEHSDYDTPPRANE*------------------------------------------------------------   [229] 

AGL22.SVP.At2g22540     ------TSLRLGLPY-GG*-------------------------------------------------------------------------------   [241] 

AGL24...At4g24540        ------TSLKLGLPS-WE*-------------------------------------------------------------------------------   [221] 

AGL25.FLC.At5g10140     ----DNLPVTLPLLN*----------------------------------------------------------------------------------   [197] 

AGL27.FLM.At1g77080     --------------------------------------------------------------------------------------------------   [142] 

AGL30...At2g03060        --HNDMNH.QTLPPPPLPLTLPHAQVYIPMNQREYHMN.FFEAPPPDSSAYNDNTNQTRFGSSSSSLPCSI.MFDEYLF.QVTKTKLSQRF*------   [338] 

AGL31...At5g65050        ----NKVRETLPLLK*----------------------------------------------------------------------------------   [183] 

AGL32.TT16.At5g23260    ----PNSVLQLATLPSEIDPT.NLQLAQ-------PNLQNDPTAQND*--------------------------------------------------   [253] 

AGL42...At5g62165        ----KVIDLNLEVETDLFIGLPNRNC*-----------------------------------------------------------------------   [211] 

AGL44.ANR1.At2g14210    ----PISNG-TTTYAPPQLQLIQLQPAPREK---SIRL.LQLS*------------------------------------------------------   [235] 

AGL63...At1g31140        -----ANEGGVPFLRWGTTHRRSSPP*-----------------------------------------------------------------------   [214] 

AGL65...At1g18750        --IKSEMELNNLQQQQQQQQQQQQQDPSMYDPMANNNG.CFQIPHDQSMFVNDHHHHHHHHHQN---WVPD.MFGQTSYNQVCVFTPPLELSR*----   [390] 

AGL66...At1g77980        ----PSTLF.P.QHQHGLVVDPNIEEIE------IPVMKKDAQADHEVSDYDIRMPQLSSQ*------------------------------------   [333] 

AGL68...At5g65080        ----HSPPETLPLLK*----------------------------------------------------------------------------------   [206] 

AGL69...At5g65070        ----NKPPETLLLLK*----------------------------------------------------------------------------------   [201] 

AGL70...At5g65060        ----NKVPETLSLLK*----------------------------------------------------------------------------------   [197] 

AGL71...At5g51870        --------------------------------------------------------------------------------------------------   [173] 

AGL72...At5g51860        ----K-----EDVETDLFIGFLKNRP*-----------------------------------------------------------------------   [212] 

AGL79...At3g30260        ----.ESP.ELRRTISPPPPPLSSGD-----TSQR..V.EVAAG------------------------TLIRRTNATL.H..PQLTGE*---------   [250] 

AGL94...At1g69540        FLNDQKLKQLAEWNLLG.PAD.Y.SQILEASYKPQI.GKNNGASSETLPYVAVFDDPLYFWVNNGLFIIHLFSKLCYYW.CFA.CF*-----------   [379] 

AGL104...At1g22130       -----SALFAS.QQQH-EGVGPSIEEMMPAQQSDIP.VTAETQVDHEVSDYETKVPQLSSQ*------------------------------------   [336] 
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